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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Στην παρούσα διατριβή γίνεται µια προσπάθεια να εξεταστεί η ορθότητα της 

υπόθεσης του Baas-Becking (1934) “Everything is everywhere, but the environment 

selects”, σύµφωνα µε τ ην οποία όλοι οι  µικροοργανισµοί έχουν µεγάλη ικανότητα 

διασποράς και εµφανίζουν κοσµοπολίτικη κατανοµή, ενώ στα επιµέρους 

ενδιαιτήµατα παρατηρείται η επικράτηση διαφορετικών µικροβιακών κοινοτήτων 

ανάλογα µε τις περιβαλλοντικές συνθήκες. Για την εξέταση της υπόθεσης αυτής έγινε 

σύγκριση της ποικιλότητας των µικροοργανισµών σε δείγµατα νερού από τον 

Παγασητικό Κόλπο (Ανατολική Μεσόγειο) και την Banuyls (Δυτική Μεσόγειο). Τα 

δείγµατα επωάστηκαν σε µικρόκοσµους και στις δύο οµάδες µελέτης εφαρµόστηκαν 

ίδιες συνθήκες περιβάλλοντος. Η   ποικιλότητα προσδιορίστηκε µέσω 

πυραλληλούχισης. Ο ι οργανισµοί ταξινοµήθηκαν σε OTU (Operational Taxonomic 

Unit, Λειτουργική Ταξινοµική Μονάδα). Από την ανάλυση των αποτελεσµάτων 

προέκυψε ότι το 61% των OTUs εντοπίστηκαν κ αι στις δύο ο µάδες µελέτης. 

Επιπλέον, το 81,25% των ειδών που κυριάρχησαν έναντι των άλλων κατά την 

διάρκεια της διεξαγωγής του πειράµατος ήταν είδη που εντοπίστηκαν και στις δύο 

οµάδες µικρόκοσµων. Από το 39% των ειδών που εντοπίστηκαν σε µία µόνο από τις 

δύο ο µάδες µικρόκοσµων, το 14% εντοπίστηκε αποκλειστικά στις δεξαµενές που 

περιείχαν νερό προερχόµενο από τον Παγασητικό, ενώ το 25% εντοπίστηκε 

αποκλειστικά στις δεξαµενές που περιείχαν νερό προερχόµενο από την Banuyls. 

Παρά το γεγονός ότι τα συµπεράσµατα που εξήχθησαν έρχονται σε συµφωνία µε την 

υπόθεση “everything is everywhere, but the environment selects”, η περιορισµένη 

χρονική διάρκεια του πειράµατος και η εξέταση των κοινοτήτων στο επίπεδο µιας 

µόνο ταξινοµικής κλίµακας δεν επιτρέπει την εξαγωγή σαφών συµπερασµάτων 



	
  

σχετικά µε την διαµόρφωση των βακτηριακών κοινοτήτων στο περιβάλλον και την 

επίδραση της γεωγραφικής απόστασης στην δοµή τους. Εποµένως, απαιτούνται 

περαιτέρω πειράµατα που θα εξετάζουν την ίδια υπόθεση µελετώντας µεγαλύτερα 

ταξινοµικά επίπεδα και παρατηρώντας την διαµόρφωση της δοµής των βακτηριακών 

κοινοτήτων σε µεγαλύτερο βάθος χρόνου. 

 

Λέξεις κλειδιά: µικροβιακές κοινότητες, βιοποικιλότητα, πυραλληλούχιση. 
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1. ΕΙΣΑΓΩΓΗ 

1.1. ΒΙΟΓΕΩΓΡΑΦΙΑ 

 

Η βιογεωγραφία είναι η µελέτη της διασποράς της βιοποικιλότητας στον χώρο 

και τον χρόνο. Στόχος της βιογεωγραφίας είναι ο  προσδιορισµός των περιοχών στις 

οποίες διαβιούν οργανισµοί, σε τί αφθονίες εντοπίζονται και γιατί εµφανίζονται στο 

συγκεκριµένο χώρο (Martiny et al., 2006).  Παρά την αποδοχή της ύπαρξης 

βιογεωγραφικών προτύπων στους µικροοργανισµούς, οι  γνώσεις σχετικά µε τις 

διεργασίες που τα διαµορφώνουν είναι περιορισµένες (Hanson, 2012). Η µελέτη της 

βιογεωγραφίας προσφέρει επίγνωση των µηχανισµών που δηµιουργούν και διατηρούν 

την ποικιλότητα, όπως η ειδογένεση, η εξαφάνιση, η διασπορά και οι αλληλεπιδράσεις 

µεταξύ των ειδών (Martiny et al., 2006).  

Οι προκαρυωτικοί οργανισµοί αποτελούν µεγάλο ποσοστό της έµβιας ύλης της 

Γης. Το µεγαλύτερο µέρος των προκαρυωτών εντοπίζονται στους ωκεανούς, το έδαφος 

και το υπέδαφος, τόσο σε ωκεάνιο, όσο και σε χερσαίο περιβάλλον. Αναλύσεις της 

µικροβιακής ποικιλότητας έχουν αποκαλύψει τεράστια αριθµό φυλοτύπων (Keller & 

Zenlger, 2004), και µε την ανάπτυξη γενετικών µεθόδων έγινε εµφανές ότι οι 

καλλιέργειες µικροοργανισµών δεν µπορούσαν να αποκαλύψουν µεγάλο µέρος της 

µικροβιακής ποικιλότητας. Η συνεχής βελτίωση των µοριακών µεθόδων προσφέρει 

µεγάλα πλεονεκτήµατα για την µελέτη της βιογεωγραφίας των µικροοργανισµών 

(Martiny et al., 2006). Ωστόσο, ακόµα και µε την ύπαρξη σύγχρονων ερευνητικών 

εργαλείων δεν είναι εύκολος ο προσδιορισµός της δοµής των µικροβιακών κοινοτήτων, 

ούτε η καταγραφή της διακύµανσης τους στον χώρο και τον χρόνο (Fuhrman, 2009). 
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 Η ποικιλότητα των µικροοργανισµών, η γεωγραφική τους διασπορά και, κυρίως, 

η υπόθεση ότι οι  µικροοργανισµοί έχουν κοσµοπολίτικη κατανοµή και µπορούν εν 

δυνάµει να βρεθούν σε οποιαδήποτε γεωγραφική περιοχή, αποτελούν το επίκεντρο των 

συζητήσεων ανάµεσα σε επιστήµονες µε αντικρουόµενες απόψεις, δεδοµένης της 

περιορισµένης κατανόησης των π αραγόντων που προσδιορίζουν την κατανοµή των 

µικροοργανισµών (Weisse, 2008). Ο σύντοµος χρόνος διπλασιασµού και τα µεγάλα 

µεγέθη πληθυσµών θεωρούνται ως οι  παράγοντες που διευκολύνουν την παγκόσµια 

διασπορά των µικροοργανισµών, κυρίως σε υδάτινα µέσα όπου δεν υπάρχουν 

γεωγραφικά εµπόδια. Επιπλέον, η υψηλή αφθονία αυξάνει τις πιθανότητες τυχαίας 

διασποράς (Green & Bohannan, 2006). 

Στην περίπτωση των µακροοργανισµών, η γεωγραφική αποµόνωση θεωρείται ο 

πρωταρχικός παράγοντας που εξηγεί την ύπαρξη διαφορετικών πληθυσµών µε 

παρόµοια χαρακτηριστικά, σε διαφορετικές γεωγραφικές περιοχές. Ωστόσο, στην 

περίπτωση των µικροοργανισµών, τα γεωγραφικά χαρακτηριστικά δεν φαίνεται να 

επηρεάζουν την δυνατότητα διασποράς των οργανισµών. Αυτό δεν υπονοεί την 

απουσία βιογεωγραφικών προτύπων, αλλά αντίθετα ότι επειδή οι  µικροοργανισµοί 

έχουν απεριόριστη δυνατότητα διασποράς, οι  περιβαλλοντικές συνθήκες είναι αυτές 

που θα προσδιορίσουν την παρουσία, ή µη, συγκεκριµένων ειδών µικροοργανισµών 

(O’Malley, 2008).  

Σύµφωνα µε τους Fenchel και Finlay (2004), όλοι οι  οργανισµοί µε µέγεθος 

µικρότερο από 1 mm τείνουν να έχουν κοσµοπολίτικη κατανοµή. Αυτό αποτελεί 

συνέπεια της τεράστιας αφθονίας των πληθυσµών, και όχι εγγενών ιδιοτήτων 

συγκεκριµένων ταξινοµικών ο µάδων. Σε µικρή κλίµακα, η ποικιλότητα των 

µικροοργανισµών είναι µεγαλύτερη σε σχέση µε την ποικιλότητα των 
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µακροοργανισµών. Ωστόσο, σε παγκόσµια κλίµακα, η σχέση αυτή αντιστρέφεται, 

καθώς οι  µακροοργανισµοί εµφανίζουν µεγαλύτερη ποικιλότητα λόγω ενδηµισµού. 

Αυτό οφείλεται στο ότι στην περίπτωση των µικροοργανισµών η διαβάθµιση της 

ποικιλότητας µε το γεωγραφικό́ πλάτος είναι απούσα ή αµελητέα. 

Στις θαλάσσιες βακτηριακές κοινότητες η επίδραση του περιβάλλοντος πάνω 

στη βιοποικιλότητα περιορίζεται σε τοπική κλίµακα και στο επίπεδο του είδους, ενώ οι 

βασικές κινητήριες δυνάµεις που καθορίζουν την βιογεωγραφία σε µεγαλύτερη 

ταξινοµική κλίµακα παραµένουν άγνωστες. Βακτηριακές κοινότητες µε διαφορετικά 

είδη µπορούν να µοιράζονται κοινές φυλογενετικές γενεαλογίες, και η εναλλαγή των 

φύλων σε  αυτές τις κοινότητες στις διάφορες βιογεωγραφικές και περιβαλλοντικές 

βαθµίδες µπορεί να είναι πολύ µικρή (Pommier et al., 2012). 
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1.2. ΠΥΡΑΛΛΗΛΟΥΧΙΣΗ 

 

Η πυραλληλούχιση είναι µια µέθοδος αλληλούχισης του DNA που βασίζεται 

στην ανίχνευση της πυροφωσφατάσης που απελευθερώνεται κατά την σύνθεση του 

DNA. Κατά την διάρκεια των διαδοχικών ενζυµατικών αντιδράσεων παράγεται ορατό 

φως, η ένταση του οποίου είναι ανάλογη µε τον αριθµό των νουκλεοτιδίων που 

ενσωµατώνονται. Η διαδικασία ξεκινάει µε την αντίδραση πολυµερισµού του 

νουκλεϊκού οξέος και την ενσωµάτωση του εκάστοτε συµπληρωµατικού νουκλεοτιδίου, 

κατά την οποία απελευθερώνεται ανόργανη πυροφωσφατάση ως αποτέλεσµα της 

ενσωµάτωσης νουκλεοτιδίων από την DNA πολυµεράση. Στην συνέχεια, η 

πυροφωσφατάση µετατρέπεται σε ΑΤΡ από την ΑΤΡ σουλφουριλάση. Η ΑΤΡ παρέχει 

την ενέργεια που απαιτείται από την λουσιφεράση για να γίνει η οξείδωση της 

λουσιφερίνης λόγω της οποίας παράγεται φως. Αυτή η διαδικασία ολοκληρώνεται σε 3-

4 δευτερόλεπτα σε θερµοκρασία δωµατίου. Η π οσότητα του φωτός που παράγεται 

µπορεί εύκολα να εντοπιστεί από µια φωτοδίοδο, από έναν σωλήνα 

φωτοπολλαπλασιαστή ή από αισθητήρες CCD (Charge-Coupled Device). Υπάρχουν 

δύο τρόποι πυραλληλούχισης: η πυραλληλούχιση στερεής φάσης και η 

πυραλληλούχιση υγρής φάσης. Η πυραλληλούχιση στερεής φάσης κάνει χρήση τριών 

ενζύµων (πολυµεράση-πυροφωσφατάση-λουσιφεράση) ως υπόστρωµα πάνω στο οποίο 

ακινητοποιείται το DNA. Μετά την προσθήκη κάθε νουκλεοτιδίου ακολουθεί έκπλυση 

του υποστρώµατος. Στην πυραλληλούχιση υγρής φάσης δηµιουργείται ένα σύστηµα 

τεσσάρων ενζύµων µε την εισαγωγή απυράσης, ενός ενζύµου που αποικοδοµεί τα 

νουκλεοτίδια. Η προσθήκη αυτού του ενζύµου εξαλείφει την ανάγκη χρήσης στερεού 

υποστρώµατος και ενδιάµεσης έκπλυσης, επιτρέποντας έτσι την χρήση ενός µόνο 
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σωλήνα για την πραγµατοποίηση της πυραλληλούχισης (Ronaghi, 2001). Πρόσφατα 

έγινε προσθήκη της πρωτεΐνης SSB, η οποία είναι µια πρωτεΐνη που δεσµεύεται σε 

µονόκλωνο DNA. Η προσθήκη αυτής της πρωτεΐνης ενισχύει την ποιότητα των 

αλληλουχιών που λαµβάνονται µέσω πυραλληλούχισης. Η πρωτεΐνη SSB καθιστά 

δυνατή την ανάγνωση αλληλουχιών µεγάλου µήκους και αυξάνει την ευελιξία στο 

σχεδιασµό των εκκινητών (Ahmadian et al., 2006). 

Η πυραλληλούχιση αποτελεί µια γρήγορη, αξιόπιστη και οικονοµικά 

συµφέρουσα µέθοδος αλληλούχισης του DNA που βασίζεται στην παρακολούθηση της 

σύνθεση DNA σε πραγµατικό χρόνο, µέσω ανίχνευσης βιοφωταύγειας. Συγκεκριµένα, 

δεν απαιτείται κλωνοποίηση, και κατά συνέπεια αλληλουχίες που κλωνοποιούνται 

δύσκολα ή που είναι ασταθείς µπορούν να αλληλουχηθούν χωρίς πρόβληµα. Επιπλέον, 

δεν χάνονται οι  αλληλουχίες µικρού µήκους που συνήθως αποµακρύνονται κατά τον 

διαχωρισµό ανά µέγεθος στην κατασκευή cDNA βιβλιοθηκών. Τέλος, η διαδικασία 

είναι πολύ γρήγορη και πολύ πιο οικονοµική από τις συµβατικές µεθόδους 

αλληλούχισης (Weber et al., 2007). 

 

Σκοπός της παρούσας εργασίας ήταν η διερεύνηση της υπόθεσης πιθανής 

επικράτησης κοινών ειδών σε διαφορετικές µικροβιακές κοινότητες προερχόµενες από 

αποµακρυσµένες περιοχές, όταν αυτές βρεθούν κάτω από τις ίδιες περιβαλλοντικές 

συνθήκες.  
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2. ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ 

 

Επιφανειακό θαλασσινό νερό 7 l συλλέχτηκε από την Παραλία του Άναυρου σε 

αποστειρωµένα πλαστικά δοχεία και στάλθηκε µε ταχυµεταφορέα εντός τριών ηµερών 

στο Observatoire Océanologique de Banyuls sur mer, France, όπου και 

πραγµτοποιήθηκε το πείραµα στα πλαίσια του προγράµµατος ASSEMBLE. 

Αντίστοιχος όγκος νερού συλλέχτηκε και από τον κόλπο της Banyuls. Τα δείγµατα 

αυτά χρησιµοποιήθηκαν ως εµβόλιο για την παρασκευή των κλειστών καλλιεργειών 

(βλ. παρακάτω). 

Για την παρούσα εργασία παρασκευάστηκαν έξι µικρόκοσµοι σε πλαστικά 

αποστειρώσιµα δοχεία χωρητικότητας 20 L. Κάθε δοχείο πληρώθηκε µε 18 l θρεπτικού 

µέσου και εµβολιάστηκε µε περίπου 2 l εµβολίου. Το θρεπτικό µέσο αποτελούνταν από 

επιφανειακό θαλασσινό νερό από τον κόλπο της Banuyls, αφού προηγουµένως είχε 

διηθηθεί µέσω ηθµού Wahtman GFF (πλέγµα ινών υάλου ca. 0,7 µm) και αποστειρωθεί 

στους 121°C για 15 λεπτά. Τα εµβόλια αποτελούνταν από νερό είτε από τον 

Παγασητικό (Ρ) είτε από την Banuyls (Β) που είχε διηθηθεί µέσω ηθµού Wahtman GFF 

ώστε να παραµείνουν µόνο οι  προκαρυωτικοί οργανισµοί. Σύµφωνα µε τον Nybakken 

(2001) τα περισσότερα θαλάσσια ετερότροφα βακτήρια έχουν διάµετρο περίπου 0,4 µm. 

Τρία δοχεία καλλιέργειας εµβολιάστηκαν µε νερό από τον Παγασητικό (Ρ1, Ρ2, Ρ3) και 

τρία µε νερό από την Banyuls (B1, B2, B3), έτσι ώστε ο  όγκος του εµβολίου να είναι 

10% του τελικού όγκου. 

Αµέσως µετά τον εµβολιασµό, τα δοχεία καλλιεργειών (µικρόκοσµοι) 

επωάστηκαν για 21 ηµέρες στο σκοτάδι, ώστε να αυξηθούν µόνο οι  ετερότροφοι 

µικροοργανισµοί. Η επώαση έγινε στους 18°C, όσο είναι και η in situ θερµοκρασία στο 
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επιφανειακό νερό του κόλπου της Banyuls την εποχή που πραγµατοποιήθηκε το 

πείραµα. 

Δείγµατα για καταµέτρηση των κυττάρων λαµβάνονταν ανά τακτά χρονικά 

διαστήµατα (Μίχας, 2012). Βάσει της κυτταρικής αφθονίας, για τις ανάγκες της 

παρούσας εργασίας, η προκαρυωτική ποικιλότητα αναλύθηκε κατά τις ηµέρες επώασης 

0, 5 και 17 που αντιστοιχούσαν στην αρχή του πειράµατος, το τέλος της εκθετικής 

φάσης αύξησης και το τέλος της αύξησης. 

Σε κάθε δειγµατοληψία λαµβάνονταν 1,5 l νερού από κάθε µικρόκοσµο και 

διηθούνταν αµέσως υπό κενό (<150 mm Hg) σε ηθµό µεµβράνης διαµέτρου ίσου πόρου 

0,2 µm. Οι ηθµοί φυλάχτηκαν στους -80°C µέχρι την εκχύλιση του DNA. 

H εκχύλιση του DNA έγινε ακολουθώντας τις οδηγίες του κατασκευαστή του 

εµπορικού κιτ UltraClean® Soil DNA Isolation Kit (MoBio Laboratories, Inc.). Το 

πρωτόκολλο αυτό βασίζεται στην λύση των µικροοργανισµών του δείγµατος µε 

συνδυασµό θερµότητας, απορρυπαντικού και µηχανικής δύναµης. Τα κυτταρικά 

συστατικά διαλύονται µε µηχανική δράση, χρησιµοποιώντας vortex. Το DNA που 

απελευθερώνεται δεσµεύεται σε φίλτρο “spin filter”, που περιέχει πυρίτιο. Το φίλτρο 

καθαρίζεται και το DNA ανακτάται σε διάλυµα Tris, που δεν περιέχει DNA. Το DNA 

που αποµονώθηκε φυλάχτηκε στους -20°C µέχρι να αποσταλεί στην εταιρεία 

πυραλληλούχισης. 

Η πυραλληλούχιση έγινε στην εταιρεία MRDNA, Inc (Shallowater, TX, USA), 

σύµφωνα µε τα πρότυπα της εταιρείας. Χρησιµοποιήθηκαν oι βακτηριακοί εκκινητές 

27Fmod και 519Rmodbio που καλύπτουν τις πρώτες περίπου 500 βάσεις του γονιδίου 

16S rRNA. Ο έλεγχος ποιότητας των δεδοµένων πυραλληλούχισης και η ανάλυση των 

αλληλουχιών έγινε εφαρµόζοντας την πλατφόρµα MOTHUR (Schloss et al. 2009). 
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3. ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ – ΣΥΖΗΤΗΣΗ 

3.1. ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ 

 

Μετά την  ανάλυση  των δεδοµένων προέκυψαν οι  ακόλουθες παρατηρήσεις. 

Αρχικά, τα αποτελέσµατα της στατιστικής ανάλυσης Friedman, που παρατίθενται στον 

Πίνακα 1, οδηγούν στο συµπέρασµα πως στατιστικά σηµαντικές διαφορές 

παρατηρούνται κυρίως µεταξύ των µικρόκοσµων το νερό των οποίων προέρχεται από 

διαφορετικές γεωγραφικές περιοχές (Banuyls και Παγασητικός). Αντίθετα, δεν 

παρατηρούνται στατιστικά σηµαντικές διαφορές µεταξύ των δεξαµενών που περιέχουν 

νερό προερχόµενο από την ίδια περιοχή. Αναλυτικά, ο  Πίνακας 1 απεικονίζει τις 

στατιστικές διαφορές µεταξύ των δεξαµενών µετά την παρέλευση 0, 5 και 17 ηµερών 

από την έναρξη των µετρήσεων. Συγκεκριµένα, η δεξαµενή 1 µε νερό από την Banuyls 

(Β1) παρουσιάζει στατιστικά σηµαντική διαφορά από τις δεξαµενές 1 και 3 που 

περιέχουν νερό από τον Παγασητικό (P1 και P3), ενώ σε σύγκριση µε την δεξαµενή 2, 

µε νερό από την Banuyls (Β2), και την δεξαµενή 2, µε νερό από τον Παγασητικό (Ρ2), 

παρουσιάζει στατιστικά σηµαντική διαφορά µόνο για την ηµέρα 0. Η δεξαµενή Β2 

παρουσιάζει στατιστικά σηµαντική διαφορά µόνο µε τις δεξαµενές Ρ1 και Ρ2 για την 

ηµέρα 0, ενώ για τις υπόλοιπες ηµέρες και δεξαµενές δεν βρέθηκε στατιστικά 

σηµαντική διαφορά. Τέλος, για την δεξαµενή Β 3 βρέθηκε στατιστικά σηµαντική 

διαφορά σε σχέση µε την δεξαµενή Ρ1 για την ηµέρα 5, ενώ στις δεξαµενές Ρ2 και Ρ3  

βρέθηκε στατιστικά σηµαντική διαφορά για τις ηµέρες 0 και 5.  
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 Παρατηρήθηκε η ύπαρξη ειδών µικροοργανισµών οι  οποίοι κυριαρχούσαν 

αριθµητικά έναντι των υπολοίπων. Επιπλέον, τα κυρίαρχα είδη µικροοργανισµών 

διαφοροποιούνταν ανά δεξαµενή και ηµέρα δειγµατοληψίας. Συγκεκριµένα 

επιλέχθηκαν τα πέντε είδη µικροοργανισµών µε την υψηλότερη αφθονία τόσο σε κάθε 

δεξαµενή ξεχωριστά στις διαφορετικές ηµέρες δειγµατοληψίας, όσο και στο σύνολο 

των δεξαµενών  καθ ' όλη την διάρκεια των µετρήσεων. Τα κυρίαρχα είδη 

µικροοργανισµών διέφεραν ανάµεσα στις δεξαµενές, αλλά και ανάµεσα στις ηµέρες 

δειγµατοληψίας στις ίδιες δεξαµενές. Τα πέντε είδη µικροοργανισµών που βρίσκονταν 

στην υψηλότερη αφθονία, όταν λαµβάνονταν υπόψιν το σύνολο των δειγµάτων από 

όλες τις δεξαµενές, ήταν οι  Otu0002, Otu0023, Otu0001, Otu0007 και Otu0011 µε 

αφθονία αλληλουχιών 32873 (19%), 28108 (16%), 19766 (11%), 11778 (7%) και 

Πίνακας 1. Παρουσίαση της στατιστικής σηµαντικότητας των διαφορών στη σύσταση των 
µικροβιακών πληθυσµών έξι δεξαµενών δειγµατοληψίας. ns (not significant): στατιστικά µη 
σηµαντικά 

!"#$µ"%&/'µ()$ 
*"+,µ$-./012$3 

B1 B2 B3 P1 P2 

0 5 17 0 5 17 0 5 17 0 5 17 0 5 
1
7 

B1 
0                               
5                               

17                               

B2 
0 <0.05                             
5 

 
ns                           

17     ns                         

B3 
0 ns     ns                       
5   ns     ns                     

17     ns     ns                   

P1 
0 <0.001     ns     ns                 
5   <0.05     ns     <0.001               

17     <0.05     ns     ns             

P2 
0 <0.001     <0.01     <0.001     ns           
5   ns     ns     <0.01     ns         

17     ns     ns     ns     ns       

P3 
0 <0.001     <0.05     <0.001     ns     ns     
5   <0.05     ns     <0.001     ns     ns   

17     <0.05     ns     ns     ns     ns 
!
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10289 (6%) αντίστοιχα. Στον Πίνακα 2 παρουσιάζονται τα πέντε είδη µικροοργανισµών 

που βρίσκονταν σε υψηλότερη αφθονία καθ' όλη την διάρκεια του πειράµατος στις 

διαφορετικές δεξαµενές.  

 

Πίνακας 2. Κυρίαρχα είδη µικροοργανισµών (σε φθίνουσα συγκέντρωση ατόµων) στο σύνολο 

των ηµερών δειγµατοληψίας στις ξεχωριστές δεξαµενές. 

Banuyls Παγασητικός 
B1 B2 B3 P1 P2 P3 

Otu0002 
(9%) 

Otu0002 
(10%) 

Otu0002 
(8%) 

Otu0023 
(9%) 

Otu0023 
(7%) 

Otu0023 
(21%) 

Otu0001 
(6%) 

Otu0001 
(5%) 

Otu0001 
(8%) 

Otu0011 
(4%) 

Otu0002 
(4%) 

Otu0025 
(7%) 

Otu0007 
(3%) 

Otu0007 
(3%) 

Otu0014 
(3%) 

Otu0049 
(3%) 

Otu0049 
(4%) 

Otu0011 
(4%) 

Otu0014 
(3%) 

Otu0014 
(3%) 

Otu0007 
(3%) 

Otu1577 
(2%) 

Otu0011 
(3%) 

Otu0049 
(3%) 

Otu0003 
(3%) 

Otu0003 
(3%) 

Otu0003 
(1%) 

Otu1754 
(2%) 

Otu0008 
(1%) 

Otu0168 
(2%) 

 

Μπορεί να παρατηρηθεί ότι τα κυρίαρχα είδη διαφέρουν στις δύο ο µάδες 

δεξαµενών (Banuyls και Παγασητικός), µε το είδος Otu0002 να κυριαρχεί στις 

δεξαµενές Β , ενώ το είδος Otu0023 να κυριαρχεί τις δεξαµενές Ρ. Στις δεξαµενές Β 

παρατηρείται συστηµατικά η παρουσία συγκεκριµένων κυρίαρχων ειδών, ενώ στις 

δεξαµενές Ρ τα κυρίαρχα είδη διαφέρουν ανά δεξαµενή. Στον Πίνακα 3 παρουσιάζονται 

τα κυρίαρχα είδη µικροοργανισµών στις οµάδες δεξαµενών από την Banuyls και τον 

Παγασητικό στις διαφορετικές ηµέρες δειγµατοληψίας.  
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Πίνακας 3. Κυρίαρχα είδη µικροοργανισµών (σε φθίνουσα συγκέντρωση ατόµων) ανά οµάδα 

δεξαµενών (Banuyls και Παγασητικός) και ηµέρα δειγµατοληψίας. 

 

Το είδος Otu0002 βρέθηκε σε µεγάλη αφθονία σε όλες τις ηµέρες 

δειγµατοληψίας στις δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από τον Παγασητικό, µε εξαίρεση 

την ηµέρα 0. Στις δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από τον Παγασητικό το είδος 

Otu0002 εµφανίστηκε πρώτο σε αφθονία την ηµέρα 5, ενώ την ηµέρα 17 ήταν τρίτο σε 

σειρά. Αντίθετα, στις δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από την Banuyls το είδος 

Otu0002 υπήρχε σε υψηλή αφθονία από την ηµέρα 0, ενώ κυριάρχησε τις ηµέρες 5 και 

17. Γενικά στις δεξαµενές από την Βanuyls υπήρχε µεγαλύτερη σταθερότητα ως προς 

την διακύµανση της αφθονίας των µικροοργανισµών, ενώ στις δεξαµενές από τον 

Παγασητικό τα κυρίαρχα είδη µεταβάλλονταν έντονα κατά την διάρκεια των 

µετρήσεων.  

Στο δενδρόγραµµα που προέκυψε από την Ιεραρχική Ανάλυση κατά Συστάδες 

(Hierarchical Cluster Analysis) φαίνονται οι  σχέσεις ο µοιότητας-ανοµοιότητας 

ανάµεσα στις δεξαµενές. Όσο µικρότερη είναι η κάθετη απόσταση ανάµεσα σε δύο 

δεξαµενές, τόσο µεγαλύτερη είναι η οµοιότητα που εµφάνισαν όσον αφορά την αύξηση 

Banuyls, 

ηµέρα 0 

Banuyls, 

ηµέρα 5 

Banuyls, 

ηµέρα 17 

Παγασητικός, 

ηµέρα 0 

Παγασητικός, 

ηµέρα 5 

Παγασητικός, 

ηµέρα 17 

Otu0001 Otu0002 Otu0002 Otu0011 Otu0002 Otu0025 

Otu0003 Otu0007 Otu0001 Otu0023 Otu0001 Otu0023 

Otu0002 Otu0014 Otu0502 Otu0049 Otu0502 Otu0002 

Otu0004 Otu0011 Otu0525 Otu0008 Otu0525 Otu1577 

Otu0014 Otu0001 Otu0496 Otu0003 Otu0496 Otu1754 
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των µικροοργανισµών. Αντίστροφα, µεγαλύτερη απόσταση εκφράζει µικρότερη 

οµοιότητα, ή µεγαλύτερη ανοµοιότητα. Μπορεί να παρατηρηθεί η δηµιουργία οµάδων 

µε δεξαµενές που παρουσιάζουν έντονη ο µοιότητα. Οι ο µάδες µε µικρή κάθετη 

απόσταση µεταξύ τους παρουσιάζουν µεγαλύτερη οµοιότητα, ενώ οι οµάδες µε µεγάλη 

κάθετη απόσταση µεταξύ τους παρουσιάζουν ανοµοιότητα.  

 

Σχήµα 1. Εξέταση βαθµού οµοιότητας ανάµεσα στις διαφορετικές δεξαµενές και ηµέρες 

δειγµατοληψίας µε την µέθοδο της Ιεραρχικής Ανάλυσης κατά Συστάδες.   

 

Παρατηρήθηκε ότι δεν εµφανίζονταν όλα τα είδη και στις δύο ο µάδες 

µικρόκοσµων, αλλά αντίθετα υπήρχαν είδη που κατάφεραν να αυξηθούν µόνο σε µία 

από τις δύο δεξαµενές. Αυτά τα είδη παρουσιάζονται στον Πίνακα 4, µαζί µε τον 

αριθµό των ατόµων του κάθε είδους και το εκατοστιαίο ποσοστό που αποτελούσαν σε 

σχέση µε την συνολική αφθονία αλληλουχιών στις συγκεκριµένες δεξαµενές. 
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Πίνακας 4. Παρουσίαση των ειδών που εµφανίζονται µόνο σε µία από τις δύο οµάδες 

µικρόκοσµων, ο αριθµός των ατόµων του κάθε είδους και το ποσοστό που αποτελούν σε σχέση 

µε την συνολική αφθονία αλληλουχιών της κάθε οµάδας δεξαµενών. 

Είδη που εµφανίζονται µόνο στις 
δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από την 

Banuyls  

Είδη που εµφανίζονται µόνο στις 
δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από τον 

Παγασητικό 

Είδος Αφθονία 
αλληλουχιών 

Ποσοστό 
%  Είδος Αφθονία 

αλληλουχιών 
Ποσοστό 

% 
Otu0088 3 0.003  Otu1571 43 0.058 
Otu0099 3 0.003  Otu1572 1039 1.405 
Otu0112 2 0.002  Otu1573 239 0.323 
Otu0167 1 0.001  Otu1576 47 0.064 
Otu0203 2 0.002  Otu1577 1676 2.267 
Otu0215 8 0.008  Otu1581 3 0.004 
Otu0264 8 0.008  Otu1609 2 0.003 
Otu0295 1 0.001  Otu1710 1 0.001 
Otu0358 1 0.001  Otu1723 1 0.001 
Otu0425 1 0.001  Otu1753 1 0.001 
Otu0469 1 0.001  Otu1754 1193 1.614 
Otu0487 14 0.014  Otu1755 211 0.285 
Otu0499 91 0.091  Otu1756 252 0.341 
Otu0504 77 0.077  Otu1769 14 0.019 
Otu0508 33 0.033  Otu1793 3 0.004 
Otu0512 5 0.005  Otu2252 31 0.042 
Otu0516 4 0.004     
Otu0523 4 0.004     
Otu0525 846 0.847     
Otu0528 39 0.039     
Otu0530 18 0.018     
Otu0544 2 0.002     
Otu0588 1 0.001     
Otu0700 1 0.001     
Otu0731 2 0.002     
Otu0778 9 0.009     
Otu0781 1 0.001     
Otu1473 1 0.001     
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Μπορεί να παρατηρηθεί ότι πολύ περισσότερα είδη (συνολικά 28) απαντώνται 

µόνο στις δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από την Banuyls, ενώ µόνο 16 είδη 

απαντώνται αποκλειστικά στις δεξαµενές µε νερό προερχόµενο από τον Παγασητικό. 

Αυτό το γεγονός πιθανόν να υποδεικνύει ότι οι  συνθήκες διαβίωσης στον Κόλπο της 

Banuyls είναι πιο ευνοϊκές για την αύξηση µεγαλύτερης ποικιλότητας βακτηρίων σε 

σχέση µε τις περιβαλλοντικές συνθήκες στον Παγασητικό Κόλπο. Ωστόσο, τα είδη που 

απαντώνται αποκλειστικά στο νερό προερχόµενο από τον Παγασητικό παρουσιάζουν 

µεγαλύτερη αφθονία όσον αφορά τον αριθµό των ατόµων κάθε είδους. 

 

Σχήµα 1. Διάγραµµα Venn στο οποίο παρουσιάζεται ο  αριθµός ειδών που  απαντώνται 

αποκλειστικά στην Banuyls, των ειδών που  απαντώνται αποκλειστικά στον Παγασητικό και 

των ειδών που απαντώνται και στις δύο περιοχές. 

 

Στο Σχήµα 2 παρουσιάζεται το ποσοστό των ειδών στις περιοχές όπου 

εµφανίζονται, ενώ στο Σχήµα 3 παρουσιάζεται το ποσοστό του συνολικού αριθµού των 
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ατόµων που ανήκουν στα είδη που εµφανίζονται αποκλειστικά στην Banuyls, στον 

Παγασητικό και ο αριθµός των ατόµων που εµφανίζονται και στις δύο περιοχές. 

	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  Σχήμα 2. Εκατοστιαίο ποσοστό του αριθµού των ειδών στις περιοχές όπου εµφανίζονται. 
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Σχήµα 3. Ποσοστιαία συνεισφορά της αφθονίας αλληλουχιών που εµφανίζονται 

αποκλειστικά στην Banuyls, τον Παγασητικό ή  και στις δύο περιοχές, σε σχέση µε την 

συνολική αφθονία αλληλουχιών που καταγράφηκε. 

 

Το 61% των ειδών εµφανίζονται και στις δύο περιοχές, ενώ το 39% του 

συνόλου των ειδών εµφανίζεται σε µία από τις δύο περιοχές. Είναι φανερό ότι η 

πλειοψηφία των ειδών εµφανίζουν κοσµοπολίτικη κατανοµή µεταξύ των δύο περιοχών 

που µελετήθηκαν, ενώ 44 είδη από τα 113 που εντοπίστηκαν εµφανίζουν ενδηµισµό. 

Όσον αφορά το πλήθος των ατόµων, η συντριπτική πλειοψηφία της αφθονίας 

εµφανίζεται και στις δύο περιοχές (96%), ενώ µικρά ποσοστά εµφανίζονται στον 

Παγασητικό και την Banuyls (3% και 1% αντίστοιχα).  

Η συµµετοχή των κυρίαρχων ειδών στο σύνολο του πλήθους των ατόµων 

παρουσιάζεται στο Σχήµα 4. Μπορεί να παρατηρηθεί ότι η συνεισφορά των κυρίαρχων 

ειδών στην τελική αφθονία αλληλουχιών είναι ιδιαίτερα υψηλή. Συγκεκριµένα, στο 

55,5% των δειγµάτων το αθροιστικό ποσοστό των κυρίαρχων ειδών ξεπερνούσε το 
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60% του συνολικού ποσοστού των ατόµων, ενώ στο δείγµα Ρ3 (ηµέρα 5) το ποσοστό 

έφτασε το 80%. 

 

 

Σχήµα 4. Αθροιστικό ποσοστό των κυρίαρχων µικροοργανισµών Otu0002, Otu0023, Otu0001, 

Otu0007 και Otu0011 από έξι τεχνητούς µικρόκοσµους µε παράθεση των αποτελεσµάτων ανά 

δεξαµενή και ηµέρα δειγµατοληψίας. 

 



	
   18	
  

Τα χαµηλότερα ποσοστά των κυρίαρχων ειδών παρουσιάστηκαν στα δείγµατα 

Ρ1 (ηµέρα 17) και Ρ3 (ηµέρα 17), µε τιµές 36% και 30%, αντίστοιχα. Η τάση 

διακύµανσης των συγκέντρωσης των µικροοργανισµών στις διαφορετικές ηµέρες 

µετρήσεων φαίνεται ξεκάθαρα (Σχήµα 4). Μπορεί να παρατηρηθεί ότι σε όλες τις 

δεξαµενές, πλην της Β1, τα κυρίαρχα είδη µικροοργανισµών αρχικά αυξάνονται, ενώ 

µετά από 17 ηµέρες η συγκέντρωση τους µειώνεται. Συγκεκριµένα, στις δεξαµενές Β3, 

Ρ1 και Ρ3 το ποσοστό των ατόµων την 17η ηµέρα πέφτει κάτω από τον αρχικό αριθµό 

(ηµέρα 0). Αντίθετα, στην δεξαµενή Β1 το ποσοστό αυξάνεται από την ηµέρα 0 µέχρι 

την ηµέρα 5, ενώ µετέπειτα παραµένει σχετικά σταθερό (µεταβολή +1.3%). 

Σχήμα 5. Παρουσίαση των αθροιστικών ποσοστών του µέσου όρου των πέντε κυρίαρχων 

µικροοργανισµών σε έξι τεχνητούς µικρόκοσµους.  
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 To αθροιστικό ποσοστό των κυρίαρχων ειδών σε κάθε έναν από τους έξι 

µικρόκοσµους, καθ’ όλη την διάρκεια των µετρήσεων, παρουσιάζεται στο Σχήµα 5. Σε 

όλες τις δεξαµενές το ποσοστό των κυρίαρχων ειδών ξεπερνά το 60%, ενώ στην 

δεξαµενή Ρ3 ξεπερνάει το 80%.   

 Επιπλέον, εντοπίστηκε µικρός αριθµός οργανισµών που παρουσίασαν 

ιδιόµορφη αύξηση. Τις ηµέρες δειγµατοληψίας 0 και 5 οι  οργανισµοί αυτοί είτε 

εµφανίζονταν σε πολύ µικρούς αριθµούς, είτε δεν εντοπίστηκαν καθόλου. Ωστόσο, 

στην τελευταία δειγµατοληψία (ηµέρα 17) τα συγκεκριµένα είδη οργανισµών πέτυχαν 

αύξηση πάνω από το 1% της σχετικής αφθονίας των δύο ο µάδων µικρόκοσµων 

(Banuyls και Παγασητικός). Συγκεκριµένα, τα είδη µε ιδιόµορφη αύξηση ήταν τα εξής: 

Otu0502, Otu0525, Otu, 0037, Otu1577 και Otu1754. Εκτός από την ιδιόµορφη αύξηση, 

τα είδη Otu1577 και Otu1754 αποτέλεσαν τους δύο από τους πέντε κυρίαρχους 

οργανισµούς που εντοπίστηκαν την 17η ηµέρα δειγµατοληψίας στις δεξαµενές µε νερό 

προερχόµενο από τον Παγασητικό. 

 

Πίνακας 5. Μέσος όρος αφθονίας αλληλουχιών στις τρεις επαναλήψεις ανά ηµέρα 

δειγµατοληψίας και το εκατοστιαίο ποσοστό της σχετικής αφθονίας σε σχέση µε τον µέσο όρο 

της συνολικής αφθονίας αλληλουχιών στις δύο οµάδες µικρόκοσµων, την ηµέρα 17.  
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3.2. ΣΥΖΗΤΗΣΗ 

 

Σύµφωνα µε την υπόθεση της κοσµοπολίτικης διασποράς των µικροοργανισµών, 

οι κοινότητες δεν περιορίζονται από εµπόδια στην διασπορά τους και οι  µικρές 

διαφοροποιήσεις που αναµένεται να παρατηρηθούν ανάµεσα στις κοινότητες είναι 

αποτέλεσµα των πιέσεων στα διαφορετικά περιβάλλοντα (Vyverman et al., 2010). Για 

να ελεγχθεί αυτή η υπόθεση, θα πρέπει να γίνει σύγκριση της ροής γονιδίων ανάµεσα 

στα είδη που εµφανίζουν κοσµοπολίτικη κατανοµή και τους πληθυσµούς σε όλο το 

εύρος της παγκόσµιας “γονιδιακής δεξαµενής”. Σύµφωνα µε την Medlin (2007), όταν 

γίνεται µελέτη στο επίπεδο του είδους και σε περιορισµένη χωρική κλίµακα, 

παρατηρείται έντονη τµηµατοποίηση των ειδών σε συγκεκριµένες περιοχές. 

Οι Finlay et al. (2002) ανέλυσαν τα αρχεία γεωγραφικών δεδοµένων από 

επιλεγµένα αντιπροσωπευτικά είδη διατόµων γλυκού νερού. Η έρευνα βασίστηκε στην 

υπόθεση ότι η συχνή εµφάνιση ενός είδους στην οικολογική βιβλιογραφία θα 

θεωρούνταν ένδειξη κοσµοπολίτικης κατανοµής, ενώ είδη που καταγράφονται σπάνια 

θα έχουν περιορισµένη κατανοµή. Το µοντέλο που προτάθηκε ορίζει ότι η κινητήριος 

δύναµη της κατανοµής σε µεγάλη κλίµακα είναι η  τυχαία κατανοµή, ενώ το γράφηµα 

της κατανοµής έχει ισχυρή αλληλεξάρτηση από το µέγεθος του πληθυσµού. Συνεπώς, 

τα είδη που είναι σπάνια ή άφθονα σε τοπική κλίµακα, θα είναι σπάνια ή άφθονα σε 

παγκόσµια κλίµακα, αντίστοιχα.  

Η έρευνα των Chu et al. (2010) παρέχει στοιχεία που φανερώνουν το γεγονός 

ότι οι  βακτηριακές κοινότητες και η βιοποικιλότητα διαµορφώνονται ανάλογα µε τις 

συνθήκες του περιβάλλοντος, και όχι ανάλογα µε την βιοποικιλότητα των γειτονικών 

περιοχών. Εποµένως, η περιβαλλοντική ετερογένεια επηρεάζει τις βακτηριακές 
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κοινότητες περισσότερο από τους περιορισµούς στην µεταφορά βακτηρίων από 

γειτονικές περιοχές. Επιπλέον, η σύνθεση των βακτηριακών κοινοτήτων εµφανίζεται  

παρόµοια σε επίπεδο ποικιλότητας, πλούτου και φυλογενετικών διαφορών ανάµεσα στα 

δείγµατα εδάφους από διάφορα γεωγραφικά πλάτη. 

Οι Fulthorpe et al. (2009) παρατήρησαν ότι σε όλες τις µοριακές µελέτες της 

σύνθεσης των βακτηριακών κοινοτήτων του εδάφους παρατηρήθηκαν οι  ίδιες κύριες 

συνοµοταξίες ανεξάρτητα από την περιοχή δειγµατοληψίας. Οι διαφοροποιήσεις του 

περιβάλλοντος και η χωρική απόσταση δεν φαίνεται να επηρεάζουν την σύνθεση των 

βακτηρίων. Αντίθετα, άλλοι παράγοντες όπως η βιοτική διαβάθµιση και οι διαδικασίες 

που ευνοούν την διασπορά των µικροοργανισµών διαµορφώνουν τα πρότυπα των 

κοινοτήτων των βακτηρίων του εδάφους (Monroy et al., 2012). 

Επιπλέον, οι  Fierer & Jackson (2008) υποστήριξαν στην έρευνά τους ότι η 

ποικιλότητα των βακτηρίων που συναντώνται στο έδαφος δεν σχετίζονταν µε την 

θερµοκρασία, το υψόµετρο, καθώς και άλλες µεταβλητές που αναµένονται να 

επηρεάσουν την βιοποικιλότητα ανώτερων οργανισµών. Η σύνθεση των βακτηριακών 

κοινοτήτων ήταν σε µεγάλο βαθµό ανεξάρτητη από την γεωγραφική απόσταση. Η 

ποικιλότητα και ο  πλούτος των κοινοτήτων διέφεραν ανάλογα µε τον τύπο του 

οικοσυστήµατος, και αυτές οι διαφορές µπορούσαν να ερµηνευτούν από τις µεταβολές 

του περιβάλλοντος. Τα αποτελέσµατα υποδεικνύουν ότι η µικροβιακή βιογεωγραφία 

ελέγχεται κυρίως από τις περιβαλλοντικές παραµέτρους.  

Τα συµπεράσµατα των εργασιών των Chu et al. (2010) και των Fierer & 

Jackson (2008) έρχονται µόνο εν µέρει σε συµφωνία µε τα αποτελέσµατα της παρούσας 

εργασίας, στην οποία δείγµατα από διαφορετικές περιοχές επωάστηκαν σε 

πανοµοιότηπες περιβαλλοντικές συνθήκες και από τα αποτελέσµατα που εξήχθησαν 
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φάνηκε πως υπήρχε έντονη διαφοροποίηση στα είδη των οργανισµών που 

αναπτύχθηκαν, υποδεικνύοντας ότι τόσο οι  περιβαλλοντικές συνθήκες, όσο και η 

γεωγραφική απόσταση ήταν οι  παράγοντες που επηρέασαν την διαµόρφωση των 

προτύπων ποικιλότητας. 

Σύµφωνα µε τους Perez del Olmo et al. (2009) οι  γεωγραφικές αποστάσεις δεν 

επηρεάζουν την σύνθεση των ειδών όταν το οικοσύστηµα µελετάται σε υψηλότερες 

ταξινοµικές κλίµακες. Αντίθετα, σε µικρότερες ταξινοµικές κλίµακες παρατηρείται 

έντονη διαφοροποίηση σε διαφορετικές γεωγραφικές αποστάσεις. Παρατηρήθηκε ότι 

τα χωρικά πρότυπα της βιοποικιλότητας των µικροοργανισµών παραµένουν σταθερά 

στο χρόνο, αλλά µεταβάλλονται µεταξύ των διαφορετικών εποχών, και περιορισµένοι 

κλάδοι των ειδών συµβάλουν σε µεγάλο βαθµό στην διαµόρφωση των 

παρατηρούµενων προτύπων όσον αφορά την οµοιογένεια και την διαφοροποίηση. Αυτό 

φάνηκε να οφείλεται στις ισχυρές σχέσεις µεταξύ τοπικής αφθονίας και της µεταφοράς 

ειδών από γειτονικές περιοχές.  

Είναι φανερό ότι για να ερµηνευτούν µε ακρίβεια τα βιογεωγραφικά πρότυπα 

των µικροοργανισµών είναι απαραίτητο να γίνει µελέτη στο επίπεδο του είδους, καθώς 

υψηλότερες ταξινοµικές βαθµίδες µπορούν να οδηγήσουν σε λανθασµένα 

συµπεράσµατα σχετικά µε την ο µοιογένεια των πληθυσµών στις διαφορετικές 

γεωγραφικές περιοχές. Στην παρούσα έρευνα οι  οργανισµοί προσδιορίστηκαν στο 

επίπεδο του ε ίδους, µε βάση την αλληλούχιση του γονιδιώµατος, και παρατηρήθηκε 

έντονη διαφοροποίηση στα OTU (Operational Taxonomic Unit, Λειτουργική 

Ταξινοµική Μονάδα) που εµφανίζονταν στις διαφορετικές περιοχές δειγµατοληψίας. 

Είναι πιθανό οι  διαφορές στα είδη των µικροοργανισµών που αναπτύχθηκαν στις δύο 

οµάδες µικρόκοσµων να είναι αποτέλεσµα της µελέτης των µικροοργανισµών στο 
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επίπεδο του είδους. Για να ελεγχθεί αυτή η υπόθεση θα έπρεπε να γίνει σύγκριση των 

αποτελεσµάτων της µελέτης έπειτα από ο µαδοποίηση των µικροοργανισµών σε 

υψηλότερο ταξινοµικό επίπεδο. Εποµένως, τα αποτελέσµατα της παρούσας εργασίας 

έρχονται σε συµφωνία µε την υπόθεση των Pommier et al. (2006) κατά την οποία η 

σύνθεση και η ποικιλία των OTU διαφέρει ανάλογα µε την γεωγραφική τοποθεσία. 

Επιπλέον, στην εργασία των Pommier et al. (2006) παρατηρήθηκε έντονος ενδηµισµός, 

µε ταυτόχρονη παρουσία ορισµένων ειδών που παρουσίαζαν κοσµοπολίτικη κατανοµή. 

Οι κατανοµές των κύριων ταξινοµικών ο µάδων που εντοπίστηκαν στις µικροβιακές 

κοινότητες ήταν παρόµοιες, και όλες οι  τοπικές κοινότητες ήταν ό µοια δοµηµένες. 

Τέλος, παρατηρήθηκε, η κυριαρχία λίγων OTU, τα οποία συσχετίζονταν ταξινοµικά 

µεταξύ τους.  

Οι Pommier et al. (2010) παρατήρησαν ότι σε κάθε δείγµα κυριαρχούσαν 

ορισµένα OTU, ενώ το 50% των OTU εµφανίστηκαν σε ένα µόνο δείγµα, 

υποδεικνύοντας ότι η δοµή των κοινοτήτων διέφερε έντονα ανάµεσα στις διαφορετικές 

περιοχές δειγµατοληψίας, παρά την γεωγραφική του εγγύτητα και την φυσική σύνδεση 

των περιοχών. Συγκριτικά, στην εργασία του Pearce (2008), ένας µικρός αριθµός 

µικροβιακών κλώνων, προερχόµενος από το επιφανειακό θαλασσινό νερό της περιοχής 

του Southern Thule, οδήγησε στην παραγωγή σχετικά πανοµοιότυπων βιβλιοθηκών, µε 

το 50% των αλληλουχιών να είναι κοινές ανάµεσα στις βιβλιοθήκες. Συγκρίνοντας τις 

ανεξάρτητες γονιδιωµατικές βιβλιοθήκες βρέθηκαν οχτώ αντιστοιχίες σε κάθε µια από 

τις 7 βιβλιοθήκες, ενώ σε µία εξ αυτών βρέθηκαν 55 αντιστοιχίες. Το τελευταίο 

υποδεικνύει ότι µπορεί να υπάρχει ένας σχετικά µικρός αριθµός κοινών κυρίαρχων 

οργανισµών που χαρακτηρίζονται από πολύ µεγαλύτερη ποικιλότητα. 
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Η έρευνα των Bisset et al. (2011) φανέρωσε στοιχεία σχετικά µε την χωρική 

συνιστώσα των βακτηριακών κοινοτήτων, η οποία µεταβάλλεται ανάλογα µε την 

έκταση και την ικανότητα επιβίωσης του οργανισµού. Η γεωγραφική απόσταση 

δεν επηρέασε τη δοµή της κοινότητας των βακτηρίων που έχουν διαφορετικά στάδια 

επιβίωσης. Αντίθετα, στα βακτήρια που είναι λιγότερο ανθεκτικά η γεωγραφική 

απόσταση επηρέαζε την δοµή της κοινότητας. Η λειτουργικότητα της κοινότητας 

(χρησιµοποίηση του υποστρώµατος) φαίνεται επίσης να σχετίζεται σε µεγάλο βαθµό µε 

την δοµή της κοινότητας, αλλά όχι µε τους αβιοτικούς παράγοντες, γεγονός που 

υποδηλώνει την σηµαντικότητα των παραγόντων που προσδιορίζουν την δοµή των 

κοινοτήτων. Τα αποτελέσµατα της έρευνας υποδεικνύουν ότι οι  βακτηριακές 

κοινότητες περιορίζονται τόσο από περιβαλλοντικούς παράγοντες, όσο και από την 

γεωγραφική απόσταση. Επιπλέον, ο  βαθµός στον οποίο αυτοί οι  παράγοντες θα 

επηρεάσουν την δοµή των κοινοτήτων εξαρτάται από ταξινοµική ακρίβεια της 

ανάλυσης, καθώς και το ιστορικό των υπό µελέτη οµάδων. Εποµένως, η έρευνα των 

Bisset et al. (2011) έρχεται σε συµφωνία µε τα αποτελέσµατα της παρούσας µελέτης, 

καθώς δεν βρέθηκε κάποιος ξεκάθαρος παράγοντας που να επιδρά στην δοµή των 

κοινοτήτων των µικροοργανισµών, αλλά αντίθετα φάνηκε ότι τόσο η γεωγραφική 

απόσταση, καθώς και οι περιβαλλοντικοί παράγοντες επηρέασαν την τελική κατανοµή 

των µικροοργανισµών.   

Οι Pommier et al. (2012) µελέτησαν την επίδραση της περιβαλλοντικής πίεσης 

και της γεωγραφικής απόστασης πάνω στην εναλλαγή των φύλων ανάµεσα σε 

θαλάσσιες βακτηριακές κοινότητες που βρίσκονται σε απόσταση 8000 km µεταξύ τους 

και υπό διαφορετικές συνθήκες περιβάλλοντος. Η εναλλαγή των φύλων ήταν έντονη 

ανάµεσα στις κοινότητες και διαµορφώνονταν κυρίως από τοπικούς περιβαλλοντικούς 
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παράγοντες, παρά από της γεωγραφική απόσταση. Αυτά τα αποτελέσµατα 

υποδεικνύουν την παρουσία γενεαλογικής επιλογής, δηλαδή την παρουσία 

διαφορετικών γενεαλογιών σε περιβάλλοντα που δέχονται διαφορετικές πιέσεις. Παρά 

την δυνατ ότητα ευρείας διασποράς στο θαλάσσιο περιβάλλον, οι  βακτηριακές 

κοινότητες παρουσιάζουν έντονες φαινοτυπικές διαφοροποιήσεις και ισχυρή 

αναντιστοιχία µε τα περιβάλλοντα στα οποία εντοπίζονται. 

 Τα φύκη παρουσιάζουν σχετικά υψηλότερη τοπική ποικιλότητα, αλλά 

ταυτόχρονα αυξάνονταν µε χαµηλότερο ρυθµό και σε µεγαλύτερες εκτάσεις, 

υποδεικνύοντας συσχέτιση µεταξύ της βιοποικιλότητας και του µεγέθους 

του οικότοπου. Συνεπώς, η σχέση του αριθµού των ειδών µε το φυσικό τους µέγεθος 

εξαρτώνται από την χωρική κλίµακα: υπάρχουν πολύ περισσότερα είδη µικρότερων 

τάξεων µεγέθους σε οποιαδήποτε τοπική κοινότητα, αλλά η κατάσταση αλλάζει σε 

παγκόσµια εµβέλεια. Οι πιθανοί λόγοι συµπεριλαµβάνουν την απόδοση διασποράς, τον 

ρυθµό ειδογένεσης και την εξαρτώµενη από το µέγεθος περιβαλλοντική ετερογένεια 

(Azovsky, 2002). 

Στις κοινότητες του βακτηριοπλαγκτού των γλυκών νερών, τα πρότυπα αύξησης 

είναι αναξιόπιστα. Η ταξινοµική ποικιλότητα αυξάνεται µε το µέγεθος του 

ενδιαιτήµατος, και η σύσταση σχετίζεται µε γειτονικούς υδάτινους όγκους. Ωστόσο, οι 

ασυνέπειες στα πρότυπα αύξησης µπορεί να οφείλονται σε διαφοροποιήσεις στις 

χρονικές και χωρικές κλίµακες που εξετάζονται. Για τους θαλάσσιους 

πλαγκτονικούς προκαρυώτες τα βιογεωγραφικά πρότυπα είναι γνωστά µόνο για οµάδες 

υψηλού ταξινοµικού επιπέδου (πχ. τα Αρχαία είναι πιθανόν κυρίαρχο στα βαθιά 

ωκεάνια νερά). Ωστόσο, έρευνες πάνω σε πρότυπα µεγάλης κλίµακας υποδεικνύουν ότι 
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ενδεχοµένως ορισµένοι ριβότυποι ή είδη µπορεί να είναι περιορισµένοι χωρικά σε 

συγκεκριµένες περιοχές του ωκεανού (Dolan et al., 2005).  

Η εργασία των Katz et  al. (2010) ενισχύει την υπόθεση του ενδηµισµού (υψηλή 

ποικιλότητα-χαµηλή ροή γενετικού υλικού), σε αντίθεση µε την υπόθεση της 

κοσµοπολίτικης διασποράς που υποστηρίζει την ύπαρξη έντονης ανταλλαγής γενετικού 

υλικού και χαµηλής ποικιλότητας. Ωστόσο, στην ανάλυση της γενετικής 

διαφοροποίησης των βλεφαριδοφόρων που αποµονώθηκαν από εφήµερα περιβάλλοντα 

(νερόλακκους και λιµνάζοντα νερά παλίρροιας) βρέθηκαν ενδείξεις υψηλής ροής 

γενετικού υλικού σε συνδυασµό µε υψηλή ποικιλότητα. Για τις δύο κυρίαρχες οµάδες 

βλεφαριδοφόρων (Halteria/Meseres στους νερόλακκους και Strombidium στα 

λιµνάζοντα νερά παλίρροιας) η γενετική απόκλιση φαίνεται να σχετίζεται µε τους 

κύκλους δηµιουργίας και αποµόνωσης του εφήµερου περιβάλλοντος 

στο οποίο διαβιούν. 

Στην εργασία των Falcon et al. (2008) γίνεται ανάλυση της σύνθεσης και των 

εναλλαγών στις βακτηριακές κοινότητες του επιφανειακού στρώµατος νερού των 

ωκεανών. Ο προσδιορισµός των οργανισµών έγινε µε αλληλούχιση του 16S rRNA, και 

συγκρίθηκαν τα αποτελέσµατα µε βάση την γεωγραφική απόσταση, την θερµοκρασία, 

την συγκέντρωση χλωροφύλλης α και την αλατότητα. Φάνηκε ότι οι  περιοριστικοί 

παράγοντες που επηρέαζαν την δοµή των κοινοτήτων ήταν κυρίως η γεωγραφική 

απόσταση και η συγκέντρωση της χλωροφύλλης α για τα δείγµατα του Βόρειου 

Ατλαντικού, και η θερµοκρασία για τα δείγµατα των τροπικών περιοχών του 

Ατλαντικού και του Ειρηνικού. Είναι φανερό ότι ορισµένες βακτηριακές κοινότητες 

διαµορφώνονται τόσο από περιβαλλοντικούς όσο και γεωγραφικούς παράγοντες 

(απόσταση), ενώ άλλες µόνο από περιβαλλοντικούς. Από την έρευνα αυτή µπορεί να 
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εξαχθεί το συµπέρασµα ότι οι  διαφορετικές βακτηριακές κοινότητες αντιδρούν 

διαφορετικά σε ποικίλους περιοριστικούς παράγοντες. Είναι πιθανόν τα πρότυπα 

ποικιλότητας που παρατηρήθηκαν στην παρούσα µελέτη να οφείλονται στην 

διαφορετική προσαρµογή των µικροοργανισµών και στην επιρροή των περιοριστικών 

παραγόντων σε καθέναν από αυτούς. 

Στην έρευνα των Petz et al. (2006) µελετήθηκε in situ η ποικιλότητα 

βλεφαριδοφόρων από δείγµατα θαλάσσιων και εσωτερικών υδάτων της Ανταρκτικής 

και της Άνω Αρκτικής. Συνολικά 389 είδη βρέθηκαν στις δύο πολικές περιοχές, µε 44 

είδη να είναι κοινά στην Αρκτική και την Ανταρκτική, και 19 είδη να εντοπίζονται και 

στα δύο περιβάλλοντα της Ανταρκτικής. Επιπλέον, διαφορετικοί βιότοποι σε µια 

συγκεκριµένη γεωγραφική περιοχή εµφάνιζαν µεγαλύτερη ο µοιότητα στα είδη σε 

σχέση µε αποµακρυσµένες περιοχές µε παρόµοια χαρακτηριστικά. Αυτές οι 

παρατηρήσεις, σε συνδυασµό µε την χαµηλή αντιστοιχία στη σύνθεση των ειδών 

µεταξύ των δύο πολικών περιοχών, εντός της Ανταρκτικής και µεταξύ όγκων νερού σε 

περιοχές υψηλού και εύκρατου γεωγραφικού πλάτους, αντίστοιχα, υποδεικνύουν την 

περιορισµένη διασπορά των βλεφαριδοφόρων και τον τοπογραφικό περιορισµό τους. 

Στο πείραµα του Warren (1996) έγινε µελέτη του ρυθµού διασποράς των 

πρωτίστων µε την χρήση τεχνητών µικρόκοσµων που αντιπροσώπευαν διαφορετικά 

ενδιαιτήµατα. Η διασπορά εξετάστηκε µέσω επαναληπτικής τυχαίας µεταφοράς 

εµβολίων µεταξύ των µικρόκοσµων-ενδιαιτηµάτων. Παρατηρήθηκε ότι συχνότεροι 

εµβολιασµοί επηρέασαν τη σύνθεση των κοινοτήτων, ενώ τόσο ο αριθµός εµβολιασµών, 

όσο και το µέγεθος του µικρόκοσµου επηρέασαν την αφθονία πολλών ειδών, µέσω 

αλληλεπίδρασης των πληθυσµών και ανταγωνισµού. Αντίθετα µε την µεθοδολογία που 

ακολούθησε ο Warren (2006) στην παρούσα µελέτη δεν ελέγχθηκαν παράγοντες που θα 
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µπορούσαν να επηρεάσουν το τελικό αποτέλεσµα, όπως το µέγεθος του µικρόκοσµου, 

ο αριθµός των εµβολιασµών και η αρχική αφθονία των ειδών. Θα ήταν ιδιαίτερα 

ενδιαφέρον να µελετηθεί ο τρόπος µε τον οποίο αλλαγές σε αυτούς τους παράγοντες θα 

επηρεάσουν την σύνθεση των κοινοτήτων των µικροοργανισµών.  

Σύµφωνα µε τον Frierer (2008) η παρουσία χωρικής και χρονικής ετερογένειας 

στις κοινότητες των µικροοργανισµών και η αδυναµία πρόβλεψης των παγκόσµιων 

γεωγραφικών προτύπων µε βάση περιορισµένες χωρικές και χρονικές µελέτες 

αποτελούν ισχυρή ένδειξη ύπαρξης βιογεωγραφικών προτύπων (Frierer biogeography 

book). Επιπλέον, όταν οι  οργανισµοί διαχωρίζονται µε βάση µορφολογικά κριτήρια, 

τότε πράγµατι παρατηρείται έντονη η κοσµοπολίτικη κατανοµή τους. Ωστόσο, 

οργανισµοί µε διαφορετικά µορφολογικά χαρακτηριστικά πιθανόν να έχουν παρόµοια ή 

κοινή γενετική δεξαµενή. Χωρίς στοιχεία για την παγκόσµια γενετική δεξαµενή είναι 

δύσκολο να ελεγχθεί η υπόθεση για το εάν άπαντες µικροοργανισµοί βρίσκονται 

παντού (Medlin, 2007).  
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4. ΣΥΜΠΕΡΑΣΜΑΤΑ 

 

Στην παρούσα εργασία µελετήθηκε η υπόθεση “Everything is everywhere, but 

the environment selects”, σύµφωνα µε την οποία κάτω από τις ίδιες περιβαλλοντικές 

πιέσεις θα επικρατήσουν κοινά είδη σε διαφορετικές µικροβιακές κοινότητες από 

αποµακρυσµένες περιοχές. Την υπόθεση αυτή ενισχύει το γεγονός της παρατήρησης 

ενός µεγάλου ποσοστού κοινών µικροοργανισµών σε δεξαµενές µε νερό προερχόµενο 

από διαφορετικές περιοχές. Συγκεκριµένα, όσον αφορά την δοµή των βακτηριακών 

κοινοτήτων σε διαφορετικές περιοχές, τα σηµαντικότερα αποτελέσµατα που εξήχθησαν 

στην παρούσα εργασία είναι ότι 61% των ειδών εντοπίστηκαν και κατάφεραν να 

αναπτυχθούν και στις δύο οµάδες µικρόκοσµων µε νερό προερχόµενο από διαφορετικές 

γεωγραφικές περιοχές. Επιπλέον, οι 13 από τις 16 αλληλουχίες που κυριάρχησαν ήταν 

κοινές στις δύο οµάδες µικρόκοσµων.  

 Ωστόσο, το 39% των ειδών αναπτύχθηκε µόνο σε µία από τις δύο ο µάδες 

µικρόκοσµων. Συγκεκριµένα, 16 είδη εντοπίστηκαν µόνο στις δεξαµενές µε νερό 

προερχόµενο από τον Παγασητικό, ενώ 28 είδη εντοπίστηκαν µόνο στις δεξαµενές µε 

νερό προερχόµενο από την Banuyls. Αυτό ισούται µε 14% και 25%, αντίστοιχα.   

 Εκ πρώτης όψεως τα αποτελέσµατα της παρούσας έρευνας φαίνεται να 

στηρίζουν την υπόθεση της κοσµοπολίτικης κατανοµής, καθώς το µεγαλύτερο ποσοστό 

των ειδών, αλλά και η πλειοψηφία των κυρίαρχων αλληλουχιών, εντοπίστηκαν και στις 

δύο ο µάδες µικρόκοσµων. Δεδοµένου, ό µως, ότι το πείραµα διεξήχθη σε τεχνητά 

οικοσυστήµατα δεν είναι δυνατόν να γίνει αναφορά στο είδος της κατανοµής που 
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εµφάνισαν οι οργανισµοί. Επιπλέον, ο σύντοµος χρόνος διεξαγωγής του πειράµατος δεν 

δίνει την δυνατότητα µελέτης ή πρόβλεψης της διαµόρφωσης των κοινοτήτων σε βάθος 

χρόνου. Η µελέτη των µικροοργανισµών µόνο στο επίπεδο του είδους δεν επιτρέπει την 

διερεύνηση της διαµόρφωσης των κοινοτήτων όταν οι  µικροοργανισµοί 

οµαδοποιούνται σε υψηλότερη ταξινοµική κλίµακα. Εποµένως, δεν είναι δυνατόν να 

εξαχθούν σαφή συµπεράσµατα σχετικά µε την επίδραση της γεωγραφικής απόστασης 

στην δοµή των κοινοτήτων των µικροοργανισµών.  

 Για την εκτενέστερη εξέταση της υπόθεσης “Everything is everywhere, but the 

environment selects” απαιτούνται πειράµατα που θα ελέγξουν τις παραµέτρους που 

ενδέχεται να επηρεάσουν την δοµή και την πορεία της διαµόρφωσης των κοινοτήτων 

στο περιβάλλον. Είναι σηµαντικό να γίνουν πειράµατα που θα εξετάζουν τις 

βακτηριακές κοινότητες σε βάθος χρόνου. Επιπλέον, καθώς η εξέταση µιας κοινότητας 

σε ένα µόνο ταξινοµικό επίπεδο µπορεί να οδηγήσει τους ερευνητές σε λανθασµένα 

συµπεράσµατα, θα ήταν χρήσιµο να γίνει έρευνα της δοµής των κοινοτήτων σε διάφορα 

ταξινοµικά επίπεδα, καθώς και σύγκριση των διαφορετικών αποτελεσµάτων που θα 

προκύψουν.  
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6. ABSTRACT 

 

«Succession and structure of bacterioplanktic communities after artifical mixing of 

coastal water from the eastern and western Mediterranean Sea» 

 

In this study an effort was made to examine the validity of the hypothesis of 

Baas-Becking (1934) “Everything is everywhere, but the environment selects” 

according to which all microorganisms are characterised by high dispersal ability and 

present a cosmopolitan distribution, while different habitats are characterised by the 

predominance of different microbial communities, which are highly related to 

environmental conditions. To examine this hypothesis, the distribution of 

microorganisms was compared in water samples obtained from Pagasitikos and Banuyls. 

The same environmental conditions were applied to both test groups and the 

biodiversity was determined using pyrosequencing. The microorganisms where 

categorized as OTUs (Operational Taxonomic Unit). The analysis of the results 

indicated that 61% of the OTUs where found in both test groups. By comparing the 

predominant and non-predominant OTUs it was found that 81,25% of the predominant 

OTUs were present in both test groups. It was demonstrated that out of 39% of OTUs 

found in only one of the test groups, 14% was exclusively found in samples of water 

originating from Pagasitikos, while 25% of OTUs was exclusively found in samples of 

water originating from Banuyls. Despite the fact that the results extracted in this 

experiment are in accordance with the hypothesis “everything is everywhere, but the 

environment selects”, the short duration of the experiment and the examination of the 

communities solely on one taxonomic level does not allow the extraction of clear 
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conclusions in relation to the structure of the bacterial communities and the effect of 

geographical distance on their structure. Therefore, further experiments are required to 

examine the same hypothesis, studying higher taxonomic levels and observing the 

structure of the bacterial communities for longer periods of time. 

Keywords: Microbial communities, biodiversity, pyrosequencing. 


