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Agripdis/ensku: Fiolbreytileiki 6rvera i hafinu umhverfis island er ad mestu épekktur en litlar
sem engar rannsoknir hafa farid fram til pessa. [ pessari rannsékn var sjésynum
umhverfis landid safnad til greiningar & péttni 6rvera med orverugreini (flow
cytometry) og a fjolbreytileika peirra med sameindaliffraedilegum adferdum.
Alls var 504 sjosynum safnad; 483 synum ur vorralli Hafrannséknarstofnunnar,
16 synum Ur Breidfirdi og 5 synum var safnad nordur af Vestfjordum med
sérdtbinum synatokubunadi fyrir botnvorpu. Ur vorrallinu voru valin syni
rannsokud frekar pau komu af Selvogsbanka, Siglunesi og Langanesi dsamt sitt
hvoru syninu vestan af Latrabjargi og af Hornbanka. Orverupéttni var mest ut af
Selvogsbanka par sem heildartalning var rétt um 1.6 milljén frumur/mL af sjo.
Reiknad medaltal allra syna var hinsvegar 0.68 milljon frumur/mL.
Tegundasamsetning orveruflérunnar var akvéréud med moégnun og
radgreiningu a 16S geni bakteria. Alls voru 528 radir radgreindar sem syndu 174
Olikar 16S bakteriuradir i synunum og reyndust 52% beirra tilheyra 4dur
6pekkum bakteriutegundum. Fj6lbreytileiki 6rverufléorunnar var almennt mikill
ad undanskildu syni Gr hali togara. Atta fylkingar bakteria greindust i synunum {
mismiklum mali. Cyanobacteria og Cyanobacteria-likar radir voru rikjandi i
6llum synum fyrir utan syni 353-Om a Selvogsbanka par sem hlutfall peirra var
einungis 4%. Par voru Alpha og Gamma-protebacteria rikjandi. Af 6drum
fylkingum greindust Flavobacteria reglulega dasamt 66rum hoépum i minna
hlutfalli.

Munur a@ Orverusamsetningu sjosyna var metinn med hofudpattagreiningu 4
fingrafari 6rverusamfélaga sem var fengin med t-RFLP teekni. Heilt yfir var
meginmunur & synum Ur hverri synalotu p.e. Ur vorralli, Breidafirdi og hali
togara. Breytileikinn innan syna ur vorrallinu hélst i hendur vid synatdkustad par
sem syni af Selvogsbankanum syndu meiri innbyrdis likindi samanborid vid synin
nordan af Siglufirdi og vestan af islandi sem voru 6likari innbyrdis. Ur gégnum
fingrafara orverusamfélaga i mismunandi synum matti sja fylgni a milli
akvedinna breyta i fingrafari samfélagana med umhverfispattum sem meeldir
voru vid synadflunina. Hitastig hafdi par mest ad segja en einnig fldrljomun og
selta. Skimad var fyrir Vibrio. Paramaemolyticus i sjosynum ur hlyjum sjé sunnan
af landinu par sem yfirbordshit sjavar var milli 8-10°C. Enginn V.
parahaemolyticus greindist i pessum synum.

Nidurstodur pessara verkefnis ma lita @ sem mikilveegan grunn til frekari
rannsékna & érverum a islandsmidum. Aframhaldandi rannséknir & pessu svidi
geta haft mikla pydingu til lengri tima litid til ad meta ahrif fyrirsjdanlegra
umhverfisbreytinga vegna hlynunar jardar & lifriki sjavar og nytjastofna a
islandsmidum.
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Summary in English:

The diversity of microorganisms in the ocean around Iceland is largely unknown
and little or no research has been conducted to date. In this study, seawater
samples around the country were gathered for analysis concentration and
diversity of microorganisms using flow-cytometry and molecular methods. A
total of 504 samples were collected. All samples were analysed with regards to
microbial counts while samples from selected areas were investigated further,
from Selvogsbanki, Siglunes and Langanes.

Microbial concentrations were highest at Selvogsbanki, where the total counts
were around 1.6 million cells/ml. Arithmetic mean of all samples was 0.68
million cells/ml. Species composition of microbial flora was determined by
amplification and sequencing of the 16S bacterial gene. A total of 528 16S
sequences were sequenced, and showed 174 different bacterial sequences. 52%
of the sequences belonged to previously unknown bacterial species. Eight
divisions of bacteria were detected in the samples. Cyanobacteria and
cyanobacteria-like sequences were predominant in all samples except sample
353-0m in Selvogsbanki where the ratio was only 4% and alpha and gamma-
proteobacteria were predominant. Of other ranks identified, Flavobacterium
were regularly detected along with other less frequent groups.

The difference in microbial composition in the sea samples was assessed by
principal component analysis of the microbial community fingerprint obtained
by t-RFLP technique. Variability within the samples was dependent upon
sampling point, samples from Selvogsabanki showed more correlation with
other samples from that area - than with samples from Siglunes or the west
coast of Iceland that showed more intrinsic diversity. The community fingerprint
and changes in the fingerprint shows correlation to changes in environmental
factors measured at sampling. Temperature was the most important
environmental factor, along with fluorescence and salinity. Samples from the
warmer waters off the south coast were screened for Vibrio parahaemolyticus,
but none was detected.

The results of this project can be seen as an important basis for further studies
of microorganisms in Icelandic waters. Continued research in this area can be of
great importance for the evaluation environmental change and the effects of
global warming on the marine environment and exploitable marine species in
Icelandic waters.
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1. Inngangur
Til samans pekja hofin um 70% af yfirbordi jardar og er medaldypt peirra um 3800 m en 62%
af lifthvolfi jar&ar er 8 meira en 1000 m dypi (Jannasch og Taylor, 1984). Liffreedirannsdknir i
pbessu staersta busvaedi lifvera a jordinni hafa hingad til mest beinst ad steerri lifverum en
hinar smaerri, eins og érverur, sem sjast ekki med berum augum, hafa fengid minni athygli. A
sidustu arum hefur petta verid ad breytast og visindamenn gert sér betur grein fyrir
mikilvaegi Orvera i hofunum. Heimshofin eru i raun uppfull af érverum og lifmassi peirra
talinn vera meira en 98% af 6llum lifmassa sjavarlifvera. Fjoldi peirra a yfirbordi sjdvar hefur
reynst vera meira en 1x10° frumur i einum millilitra af sjé (Porter & Feig, 1980; Hobbie et al.
1977). Atla mé ad héfin innihaldi um 3.6 x 10*° érverur og ad kolefnismassi peirra geti verid
um 3x10™ tonn (Whitman et al. 1998).
Pessar 0rsmau efnaverksmidjur sja um 98% af allri frumframleidslunni og hafa einnig
lykilhlutverk i hringras efna i h6funum (Whitman et al. 1998; Atlas & Bartha 1993).
Vegna taeknilegra annmarka hefur vitneskja visindamanna um lifverur @ miklu dypi verid
tiltélulega litil og enn minni um orverur. Til marks um petta vissu menn ekki fyrir vist um
tilvist djupsjavarhvera fyrr enn seint 4 tuttugustu oldinni. bar uppgotvudust adur épekkt
vistkerfi 6rvera og dyra par sem efnatillifandi 6rverur voru einu frumframleidendurnir og par
med undirstada vistkerfisins (Corliss et al. 1979). Vid pessa uppgotvun jokst ahugi &
djupsjavarrannséknum og hafa fjélmargir slikir hverir fundist vida um hof og pa einkum vid
nedansjavarhryggi. island er hluti af Atlantshafshryggnum en par hafa ekki enn fundist
nedansjavarhverir 3 mjég miklu dypi. Tvé hverasveedi hafa verid rannsékud, annad vid
Kolbeinsey 4 100 m dypi (Fricke et al. 1989) og hitt vid Grimsey 4 400 m dypi (Hannington et
al. 2001).

1.1. Kolefnishringur og érverur
Stadsetning orvera i sj6 fer mikid eftir adgengi peirra ad orku, kolefnisgjofum og
elektrénupegum. bezer geta verid stakar og fljotandi um vatnsulu sjavar, myndad pekju 4
6gnum eda myndad netju sem svifur um og verid a botni eda seti. Einnig geta peer lifad sem
samlifisérverur i sjdvardyrum. Upphaflega var talid ad 6rverur veeru i éverulegu magni i efstu
[6gum sjavar par sem styrkur a uppleystu lifraenu efni veeri of litill til ad 6frumbjarga 6rverur

geetu brifist. Orverur veeri adeins ad finna 4 dgnum par sem styrkur lifreens efnis veeri har.
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Med nyjum taekjabunadi og meiri rannsdknum hefur pessi mynd breyst verulega. Nylegar
rannsoéknir hafa synt ad meira er af 6rverum i vatnssulu sjavar en adur var haldid (Delong,
1997 og 2005). A einstaka svaedum sem innihalda mikla naeringu getur fjéldi 6rvera ordid yfir
ein milljon & millilitra i yfirbordslégum vid strendur en i naeringarsnaudu uthafi er fjoldinn
minni.

Hafid er talid einn stzersti langtima hysill lifreens kolefnis & jordunni og stér hluti af CO,
upptoku jardarinnar fari fram i sjo. Aa=tlad er ad 1/4 af pvi kolefni sem er fixerad med
ljostillifun i sjo losni fra frumum sem uppleyst lifreent efni. Styrkur kolefnis i sjé virdist haldast
stodugur pratt fyrir pessa aukningu. bessi stodugleiki hefur verid skyrdur med
kolefnisupptoku oéfrumbjarga orvera, sérstaklega bakteria, & uppleystum lifraenum efnum
(Andrews og Williams 1971). Med betri synatokubunadi hefur komid i ljés ad fjoldi orvera
hefur verid vanmetinn par sem smaestu 6rverurnar s. s. bakteriusvif komust i gegnum siurnar
sem 3adur voru notadar (Hobbie og Williams 1984). Talid er liklegt ad 90% af uppleystu
lifreenu kolefni i vatnssulu sjavar sé tekid upp af 6rverum sem eru minni en 1 um (Sieburth
1982). Med pvi ad breyta uppleystu lifreenu kolefni i frumumassa kemst kolefnid inn i
feedukedjuna ad nyju vid pad ad vera faeda steerri lifvera eins og nano-svifdyra. bPannig
vidhelst kolefnishringurinn fyrir tilstudlan 6rvera, (Mynd 1) "the microbial loop" (Pomeroy

1974).

Microbial loop
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Ciliates flagellates
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Mynd 1. “Orverulykkjan” Myndin synir & einfaldan hatt samband & milli sjavardrvera og annarra staerri lifvera
("the microbial loop") (mynd af vef: www.esf.edu/efb/schulz/Limnology/microbialloop.jpg).




Einkum eru pad 6frumbjarga og ljostillifandi 6rverur sem mynda staerstu 6rveruhdpana i sjo.
Ljostillifandi Cyanobacteria finnast allstadar i efri l6gum sjavar og ba sérstaklega i
naeringarsnaudu (oligotrophic) umhverfi (Johnson og Seiburth 1979). bessi hépur bakteria er
mikilvaegt aeti fyrir adrar lifverur og getur ndd fra 20 til 80% af peim massa sem adrar steerri
lifverur nyta. beir 6frumbjarga 6rveruhépar sem parna finnast eru lofthadir eda vallofthadir,
Gram neikveaedar bakteriur sem tilheyra aettkvislunum Shewanella, Pseudomonas, Vibrio, og
Oceanospirillum. Gram jakvaedar bakteriur eins og Arthrobacter eda grémyndandi bakteriur
finnast einnig i littum meeli. Veirur (Bratbak et al. 1996) og fornbakteriur eru peir hopar
orvera sem tiltélulega nylega hafa uppgo6tvast i miklu magni i sjé. Talid er ad allt ad 1/3 af
bakterium minni en 2 um tilheyri fornbakterium (Olsen 1994) en ekki hefur enn tekist ad
reekta kaldsjavar fornbakteriur. Med sameindaliffraedilegum adferdum hefur verid synt fram
a mikinn fjolda fornbakteria i efri [6gum sjavar og adur dpekktar bakteriur eins og t.d. SAR11
sem eru & yfirbordi sjavar (Moriss et al 2002). Ekki hefur tekist ad raekta pessar 6rverur en
midad vid fjolda og dreifingu gegna paer veigamiklu hlutverki i vistkerfi sjavar. Fjoldi veira i
sjo hefur einnig komid a évart og getur nad allt ad 10 milljonum veiruagna i millilitra (Marie
et al. 1999). Hlutverk peirra i pessu vistkerfi er litid pekkt en talid er ad paer gegni mikilvaegu
hlutverki i hringras efna i “6rverulykkjunni” med pvi rjufa orverur og auka uppleyst magn

lifreens kolefnis.

1.2. Sjavaroérverurannséknir vid island
Hafrannséknir & slandsmidum hafa lengi verid stundadar og miklu af upplysingum safnad.
Hér er einkum att vid haffraedirannséknir og rannséknir 4 ymsum steerri dyrategundum,
svifdyrum og svifpérungum. Hinsvegar hafa nanast engar rannsdknir & hlutverki sjavardrvera
i vistkerfinu farid fram. Helst ma nefna dbirtar rannséknir Olafs S. Andréssonar o.fl. i
tengslum vid porskklakleidangra Hafrannséknarstofnunar 1996-1997 og rannséknir Gudna A.
Alfredssonar. Einnig ma nefna rannsékn par sem erfdafjolbreytileiki éreektadra orvera fra
yfirbordi til botns var kannadur. Viggd Pér Marteinsson styrdi rannsékninni og tengdist
synataka hennar synaleidangri Biolce (Botndyr & islandsmidum). Einungis 6rfaum synum var

safnad en i ljé6s kom orverufléra sem reyndist mjog fjolbreytileg. Stér hluti 6rveranna



reyndist mjog fjarskyldur 68rum 6rverum og margar gatu talist nyjar aettkvislir. Sérstaklega
innihélt botnset mikinn fjolda dpekktra orvera. Nidurstédur syndu ad orverufléran reyndist
vera mjog breytileg @ sama dypi 6had synatdkustad. Fjoldi bakteria og veira var svipadur a 1-

10 metra dypi en fjoldi bakteria laekkadi tdluvert 4 50 metra dypi (Kjartan A Maack, 2002).

1.3. Nyjar rannsoknir

Eins og komid hefur fram hafa rannséknir a sjavarérverum og hlutverki peirra i vistkerfi
sjdvar verid minna stundadar en rannséknir & 6drum sjavarlifverum. A allra sidustu drum
hefur ordid aukning & pessum rannséknum og dhugi manna beinst meira ad érverum sem
einni af megin undirstodum lifs i sj6 og & landi. Nalgun & lifriki sjavardrvera med
sameindaliffraedilegum adferdum hefur opnad nyjar viddir i rannséknum. Craig Venter sem
adur stjérnadi radgreiningum a erfdamengi mannsins, gerdi Ut leidangur um heimshofin til
ad safna saman DNA Ur 6rverum og radgreina pad tilviljunarkennt. Med pessu moéti voru
heilu 6rverugenamengin radgreind ur lifmassa beint upp Ur sjo an raektunar en slik massa
radgreining hefur ekki adur pekkst. Tekin voru sjavarsyni a fjélda synatdkustédva a s6mu
sjoleidum og Joseph Banks @ HMS Endeavour og Charles Darwin @ HMS Beagle foru a seinni
hluta 18. og fyrri hluta 19. aldar. Leidirnar eru um 25.000 milna langar og eru sunnarlega 3
hnettinum. Radgreindir voru um 6.3 milljar6ar basapara ur sjadvarsynum sem innihéldu
fioldann allan af Orverutegundum. Med pessu fengust mikilveegar upplysingar um
orveruvistkerfid & pessum slé6um (Venter et al., 2004).

Nylegar rannsdknir a fjolbreytileika sjavarérvera med nyrri radgreiningarteekni syna enn
betur pann gifurlega fjdlbreytileika sem er til stadar i hafinu (Sogin et al., 2006 ) og ny 6pekkt
litarefni i ljostillifun uppgotvast (Béja et al., 2000 og Yutin et al., 2007). Pessi nyja teekni mun
i framtidinni gera visindamonnum kleyft ad maela fjolbreytileika 6rvera i sjo an raektunar en
med margfalt betri greiningu og med mun ddyrari haetti en adur. Med pessari nyju taekni
verdur audveldara ad fylgjast med breytingum & orverusamfélégum og rannsaka hlutverk
beirra i vistkerfi sjavar. Sérstakalega verdur brynt ad fylgjast med framvindu vistkerfa i
sjéonum til ad meta ahrif hlynunar sjavar a lifrikid og hvernig CO, upptaka 6rvera breytist.
Einnig leidir pekking okkar & hlutverki 6rvera sem undirstédu i faedukedjunni betri skilning a

astandi stofna sjavardyra.



Nylega var settur upp gagnabanki (International Census of Marine Microbes (ICOMM)) sem
synir Orverufjolbreytileika @ mismunandi synatokustodum i heiminum. Pessi gagnabanki

MICROBIS er adgengilegur @ netinu (http://icomm.mbl.edu/index.html) og inniheldur

mikilvaegar upplysingar um 6rverur dsamt upplysingar um DNA (16S rRNA gen) peirra.
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Mynd 2. MICROBIS. Myndin synir kort ar gagnabanka MICROBIS. Minni myndinn synir yfirlit yfir synatoku
synatokustadi vidsvegar i heiminum ein su steerri synatokur vid island.

1.4. Klonagreining - 16S rRNA
Klénagreining med hlutradgreiningu 16S rRNA gensins er ein algengasta leidin til ad
tegundagreina bakteriur. Genid skrair fyrir hluta 30S einingar ribdséms bakteria og er
16sRNA genid til stadar i ollum bakterium. Genid er vel vardveitt en inniheldur einnig
breytileg svadi sem gerir pad ad verkum ad haegt er ad bera saman og akvarda skyldleika
baedi fjarskyldar og skyldra bakteriutegunda. Genid er hins vegar pad vel vardveitt ad oft er
ekki mogulegt ad greina 4 milli tveggja ndskyldra tegunda (Tringe and Hugenholtz 2008).
Radgreining a 16S rRNA geninu hefur verid beitt med tvennum haetti, annarsvegar til ad
radgreina genid Ur stofnum og er pad nu stadlad verklag vid lysingu nyrra bakteriutegunda
og flokkunar & raektanlegum tegundum. Adferdinni hefur einnig verid beitt eins og hér er
gert, til pess ad skoda samsetningu bakteriusamfélaga. | pvi skyni er erfdaefni einangrad ur
umhverfissynum, erfdaefnid sem einangrast er blanda af erfdaefni peirra tegunda sem til
stadar voru i syninu. Hluti gensins er magnadur upp Ur erfdaefninu med PCR teekni og
primerum alteekum fyrir ymsa bakteriu flokka. PCR afurdin er klénud inn i genaferju sem
komid er fyrir i E. coli frumum eda notud sambeerileg adferdafreedi. Hver E. coli klonn

inniheldur 16S rRNA gen ur einni bakteriu i 6rverusamfélaginu. Med radgreiningu naegjanlegs



magns af kldbnum ma pannig fa upplysingar um orveruflokka og jafnvel tegundir i pvi
umhverfi sem synid var tekid. Med pessu moti ma greina jafnt reektanlegar sem
Oreektanlegar bakteriur sem ekki er mogulegt ad greina nema med sameindaliffraedilegum
adferdum. Til ad akvarda hvada bakterium radgreindir genahlutar tilheyra eru radirnar
bornar saman vid NCBI genbank gagnabankann & netinu sem geymir m.a. 16S rRNA radir og
flokkunarfreedilegar upplysingar fyrir hverja r6d (Tringe and Hugenholtz 2008) eda 16S
ribosomal database gagnabankann. | dag er ad finna & 16S ribosomal database
gagnabankanum 1,483,016 radir (http://rdp.cme.msu.edu/, desember 2010) og er hann i

stodugum vexti.

1.5. Flaedisja (Flow Cytometry)
Eins og adur segir eru bakteriur mikilvaegur hluti af svifi i feedukedjunni og virkni peirra er
talinn hafa mikil ahrif @ vistkerfi almennt. betta @ m.a. vid um jafnveegi milli 6ndunar og
frumframleidslu og feerslu kolefnis i kolefniskedju jardar. Magn bakteria og lifmassi gegna pvi
lykilhlutverki i sjdvarvistkerfum. Til ad skoda magn 6rvera i sjé er erfitt ad nyta hefdbundnar
adferdir likt og talningar med heildartalningum a agareeti, par sem stdran hluta érveran er
ekki haegt ad reekta (Delong 2005). Flow cytometry, eda flaedisjar-meeling er taekni sem haegt
er ad nyta til ad telja, skoda eda flokka frumur med vokvafledi. Flow cytometry (FCM) er
mjog naem adferd, par sem raektun eda audgun & synum er ekki porf og gefur beedi
moguleika a ad greina og telja 6rverur i synum. Taeknin er byggd a ljdsorvun, ljosgleypni og
utgeislun flurljomandi sameinda. Adallega hefur taeknin verid notud i sambandi vid
Onaemisfraedi en hefur nd & sidustu arum einnig nyst vid umhverfisrannséknir og pa
sérstaklega i sjavarliffraedi (Marie, Partensky et al. 1997). Adferdin er hradvirk og gefur
upplysingar sem erfitt og timafrekt er ad nd med hefébundnari adferdum. Fyrir utan ad vera
baegileg taekni til ad telja frumur er heegt ad fa upplysingar um staerd og natturulega
flarljdmun. A8 auki bidur taeknin upp a flokkun akvedinna hépa og greina nanar, reekta eda

radgreina (Bergquist, Hardiman et al. 2009).



2. Efni og adferdir

2.1. Synatokur

[ rannsékninni var syna aflad & prja mismunandi vegu. | fyrsta lagi var 483 synum safnad {
samstarfi vid arlegt rall Hafrannséknarstofnunar. | 6dru lagi var 16 synum safnad ar
Breidafirdinum og i pridja lagi var 5 synum safnad med séritbinum synatokubunadi sem
festur var vié hofudlinu trolls sem gerdi pad kleyft ad safna 6rverusynum vid hal togarans. Ad
auki hafa verid tekin syni ur Breidafirdi yfir vetrarmanudina.

Ur vorralli Hafré voru tekin syni af 96 mismunandi stédvum og yfirleitt af fimm mismunandi
dypum & hverri st6d (0,10,20,30,50 metrar). Hafrannsdknarstofnun safnadi hefébundnum
gognum s.s. hitastigi, seltu, surefni og yfirbordsflarljdmun en adferdalysing pessara maelinga
er ekki greint fra hér. Ljést var fra upphafi ad ekki myndi reynast radrum til ad vinna ur 6llum
bessum synum innan timarammans fyrir pessa skyrslu. Oll synin voru hinsvegar siud til ad
einangra Orverumassan og einangra erfdaefni 6rveranna sem sidan var frystur vid -80°C
(baedi 6rverumassi og DNA). Syni sem valin voru til rannséknarinnar hér komu af 12 st6dvum
a Selvogsbanka, Langanesi, Siglunes og vestan af landi (Mynd 3). Synatokust6dvarnar sem
um raedir eru numer 276, 283, 291, 296, 298, 305, 310, 312, 348, 351, 353 og 355 og syni
tekin af dyptum Om, 20m, 50m adsamt st6dvum 353 (800m dypi) og 355 (250m dypi), alls 38

syni.

w]
L=

CTD stations

2010
[AvaRv)

84"

—te*

-1z

EH 1

BMay 28 16:59:58

64

) a4 a0 -a
Mynd 3. Yfirlitsmynd yfir allar synatokustddvar Ur rannsokninni. Syni Ur vorralli Hafrannsdknarstofnunar eru
merktar med raudum hring, syni Ur Breidafirdi med blaum og hal syni frd togaranum Klakki SH510 merkt med

greenu. Myndin synir einnig allar adrar synatokustédvar i reglubundnum rannsdknarleidéngrum

Hafrannsoknarstofnunar.



Plasthylki fast
vid kassann

Sia (sivalningur)

Grind framan
vid plastylkid

Siu snuid upp a plasthylki til ad festa
hana og losa

Mynd 4. Orverugildran sem komid var & héfudlinu trollsins. Orverugildran samanstendur af litlum kassa ur
malmgrind, med loki en inn i kassanum er sia (litill sivalningur) sem tengist (haegt ad losa siuna med pvi ad snua
henni rangszaelis) plasthylki sem er fast vid kassann. Plasthylkid er med grind til ad taka dhreinindi fra.

Ur Breidafirdinum var synum safnad i samstarfi vid Sjavarrannséknarsetrid Vér. Synum var
safnad af tveimur synatokustodum Ut fra Stykkishélmi af stodvum BFS2 og BFS5 af 1m og
20m dypi. Syni voru tekin med viku millibili & timabilinu 13. Jali til 9. Agust 2010. Ad auki hafa
verid tekin syni yfir vetrarmanudina sem verid er ad vinna ur.

| samstarfi vid togarann Klakk SH 510 var synatdkubunadi (sterivex filter) komid fyrir inn i
stalbari og fest & veidibunad. Synum ar hali var aflad med pvi ad koma sérutbuinni
orverugildru vid héfudlinu 4 trolli. Orverur voru siadar Ur sjénum vid tog a trolli og ny sia sett
i boxid fyrir hvert tog. Fimm synum var safnad af nordvestur midum (Mynd 3). Lista yfir o6ll

syni sem tekin voru i rannsékninni ma finna i vidauka 1.

2.2. Synaundirbuningur og DNA einangrun

A hverjum synatodkustad voru tvenns konar syni tekin, annars vegar fyrir DNA einangrun og
rannsoknir a fjolbreytileika en hins vegar fyrir frumutalningar med flaedisja(flow cytometry).
Fyrir frumutalningar i flaedisja var 5 ml af sjé safnad og drverurnar fixeradar med pvi ad baeta
glutaraldehyde i syni med 0,1 % lokastyrkleika. Fyrir DNA einangrunina voru gerdar nokkud
itarlegar fortilraunir til ad finna bestu lausnirnar i pessum malum og sem hefur verid birt
(Matis skyrsla 36-10).

[ flestum tilfellum var 1 L syni siad i gegn um 0,47 um filter (Millipore). Eftir siunina var

filterpappirnum komid fyrir & petri skdl og voru orverurnar losadar af med pvi ad skola 4 mL



af med samsettum sjo (artificial seawater), endurtekid yfir pappirinn og med pvi ad skrapa
paer af med pipettuoddi. Ad pvi loknu var rimmalinu skipt upp i 2x2 mL i og 6rverurnar
péttar i synaglasi med spuna vid 8000 x g i 10 min vid 4°C. Flotinu var pvinaest fleygt og
orverurnar geymdar vid -80°C par til DNA einangrun for fram.

Einangrun 4 DNA var gerd med halfsjalfvirkum King Fisher DNA einangrunarbunadi (Thermo
inc, MA, USA) med vidbaettum 2,5ul af préteasa K (20mg/ml). Préteinasa var baett i synin og
pau latin vera vid 55°C vatnsbad i 1 kist. Pd var King Fisher lysisbuffer bzett Gt i og
hefdbundid King Fisher einangrunar ferli notad. DNA magn allra syna var malt med

NanoDrop (Nanodrop Technologies, DE, USA)

2.3. Frumutalningar
Talningar & 6rverum og einfrumu svifpérungum voru framkveemdar med fleedisja, FACSaria Il
cell sorter (BD Biosystems). Synin voru pydd upp og latin standa vid stofuhita i um eina klst.
Synin hoféu adur verid fixerud med glutaraldehyde(lokastyrkur 0,1%). Syni voru svo og litud
med SybrGreen (Invitrogen) i 1:10000 lokastyrk midad vid upphaflegan styrk & lausn fra
framleidanda og latin standa i myrkri i um 20 min. eda par til pau voru skodud i flaedisja.
Adur en syni voru keyrd & flaedisja, var flaedi maelt endurtekid og pannig akvardad hversu
miki®d magn vokvasynis for i gegnum flaediklefann (flow cell) & sek. Oll synin voru svo keyrd i

120 sek. og nidurstodur notadar til ad telja og reikna yfir i magn frumna i mL af sjo.

2.4. SKimun fyrir V. parahaemolyticus
Skimun var gerd fyrir bakteriu syklinum Vibrio parahaemolyticus i synum teknum ar hlyjum
sjé sunnan af landinu; synatdkustédvum 341-355. Notud var real time PCR greiningartaekni
sem byggir a sérvirkum V. parahaemolyticus primerum og flirmerktum preifara sem magna
upp toxR gen bakteriunnar. Greiningahvorf voru gerd i MX300p real time PCR taeki og
Brilliant Il gPCR hvarfefnabléndu, hvort tveggja fra Agilent (Agilent, La Jolla, CA, US).
Hvarfrdmmal var 25 pL, 1mM MgCl2, 300nm fremri visis (forward primer), 100nm aftari visir
(reverse primer) og 300nm preifara (Tag Man probe). Hitaprofill greiningarhvarfsins var 95°C

i 10 minutur og i kjolfarid 40 hringir af 95°C i 15 sekundur og 60°C i 1 minutu.



2.5. Fingrafar érverusamfélaga (t-RFLP)
Med bessari adferd er ad heegt er ad fylgjast med breytingum & orverflérunni og bera saman
fjdlbreytileika mismunandi syna a fljétvirkan hatt (Braker, Ayala-del-Rio et al. 2001). Adferdin
byggist & pvi ad notadir eru flarmerktir alhlida visar (universal primers) til ad magna upp 16S
rRNA geni raunbakteria. Visarnir sem notadir voru i pessu tilviki eru F9 merktur med FAM
(FAM-"5-GAGTTTGATCCTGGCTCAG-3) og 805R  ('5-GACTACCCGGGTATCTAATCC-3Y).
Hvarframmal var 40 uL og innihélt 0.05 U/uL Teg polymerasa, 200nM visa, dNTP (200nM, 1x
dui(buffer) med 1,5 mM Mg,Cl og 2-5 pL af DNA syni. Hitaprégramid var 5 min vid 95°C, 35
hringir 50 sek vid 95°C, 50 sek 52°C, 90 sek 72°C og lokaskref vid 72°C i 5 min. PCR afurdirnar
voru pba rafdregnar i 1% agardsa geli, klipptar ur gelinu og hreinsadar med GFX adferd
(framleidandi). Eftir pad var hreinsada PCR afurdin klippt med Haelll skerdiensimi
(Fermentas) skv. leidbeiningum framleidanda. Ad lokum var synid pynnt 1:20 i vatni, blandad

vid innri steerdarstadal og keyrt 4 ABI 3730 radgreiningarteaeki.

2.6. Tolfredigreining t-RFLP gagna

Fyrir tolfraedilega Urvinnslu & t-RFLP gognum var utbuid fylki par sem toppum var radad upp
pvert a 6ll syni. Hlutfallslegt flatarmal hvers topps af heildarflatarmali allra toppa ur hverju
syni var reiknad. bessi gogn voru svo notud fyrir hofudpattagreiningu eda ,principal
component analysis“ (PCA) sem gerir mogulegt ad bera saman t-RFLP fingrafér syna og
kanna innbyrdis likindi 6rverusamsetningu fra mismunandi hafsvaedum.

Til ad kanna fylgni milli umhverfispatta (dypi, hitastig, selta, surefni, flurljdmun) & moéti t-
RFLP gdégnunum og pann breytileika sem pau innihalda var beitt Principal Component
Regression (PCR). t-RFLP gbgnin voru viktud til ad minnka ahrif steerstu toppana ur t-RFLP
gagnasafninu. PCA og PCR greiningin var gerd med forritinu Unscrambler (CAMO Software

AS, Oslo, Norway).

2.7. Klonagreining
Hér var einnig fyrsta skrefid moégnun med somu PCR visum, f9 og 805R, og adur en
Omerktum en ad 6dru leyti voru PCR adsteedur paer somu. Hér voru PCR afurdirnar klénadar i
E.coli frumur eins og a0ur hefur verid lyst (Marteinsson, Hauksdottir et al. 2001) og 30-50

radir radgreindar Ur hverju syni. R6dum var samradad midad vid >98% skyldleika og flokkar
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rada og stakar radir bornar saman vid pekktar radir i NCBI Genbank gagnabankann med
BLAST forriti. Med pessum heetti ma akvarda nanasta attingja hverrar radar og
skyldleikaprésentu vid nanasta pekkta aettingja og fa ad auki yfirlit yfir fjolbreytileika
orverufldorunnar i hverju syni. Simpson’s fjolbreytileikastudull var reiknadur fyrir synin en
hann metur likurnar @ pvi ad tveer radir valdar Ur syninu af handahdfi tilheyri olikum
tegundum og er gefinn upp a bilinu 0-1 par sem 0 veeri minnstur mogulegi fjolbreytileiki p.e
allar bakteriur ar syni tilheyri sému tegund og 1 veeri allar greindar bakteriur Ur syni vaeru af

mismunandi tegundum.

3. Nidurstodur og umradur

3.1. Frumutalningar

3.1.1 islandsmid

Adeins litill hluti 6rvera ur sjé er pekktur og raektanlegur og pvi hafa talningar & 6rverum i sjé
med hefdbundnum adferdum med heildartalningum a agareeti ekki nyst sem skyldi. Til pess
ad fa daetlad magn peirra i synunum var notud flaedisja en pannig er heegt ad greina stzerd og
[6gun fruma ad hluta sem og flurljémun. Baedi er haegt ad nema natturulega flurljdmun en ad
auki haegt ad flurmerkja frumur med mismunandi heetti til ad nema pzer med flaedisjanni.
Hér var notadur DNA litur, SybrGreen sem litar allt tvipatta erfdaefni sem gerir allar frumur
sjaanlegar a akvedinni bylgjulengd ljéss. Talningar voru gerdar a heildarfjélda & 6rverum ut
fra filter sem nemur SybrGreen litadar agnir og ad auki voru taldar sérstaklega paer agnir sem
ad ollum likindum voru einfrumu svifpérungar, p.e. voru staerri samkvaemt dreifingu agna a
FSC (forward scatter) og SSC(side scatter) og hofdu ad auki nattdrulega flurljémun.

Nidurstodurnar syndu ad fjoldi oOrvera var nokkud breytilegur, bzedi eftir dypi og
stadsetningu (mynd 5). Orverumagn var mest Ut af Selvogsbanka i syni 353 4 30m dypi og var
heildartalning rétt um 1,6x10%/ml af sj6. Reiknad medaltal allra syna var um 6,8x10°/mL.
Algengast var ad haesta talning veeri i synum a 20 og 30 metra dypi, en pé adeins misjafnt
eftir synum og i syni 355 vid Selvogsbanka ma sja ad aukning er a fjélda alveg nidur ad 50m
dypi (Mynd 5). Heldur laegri talning fékkst i synum sem tekin voru 3 st6d 296, ut af Siglunesi,
en pegar syni frd stod 296 eru skodud i samanburdi vid synatokustodvar sitthvoru megin,
b.e. 291 alveg uppvid land og 298 i sama snidi lengra fra landi, er fjoldi 6rvera @ peim st6dum

umtalsvert meiri eda prisvar og fjorum sinnum meira ad medaltali.
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Mynd 5. A grafinu m4 sja heildartalningar i synum tekin & nokkrum stédum & hafsvaedinum i kringum island. A
myndinni ma sja graf fyrir talningar 4 6rverum a 0, 10, 20, 30 og 50 metra dypi & hverri synatokustod.

Auk peirra syna sem tekin voru @ 0-50m dypi @ hverri st6d voru tekin syni & meira dypi a
synatokustdd 353 og 355 vid Selvogsbanka. A synatdkustad 353 voru tekin syni nidur & 800
metra dypi med um 100 metra millibili og & st6d 353 voru syni tekin vid 100 metra og 250
metra. A grafinu ma sja ad i syni 353 vid 100 metra dypi er fjéldi 6rvera um 3 sinnum minni
en vid 50 metra og vid 800 metra er fjoldi ordinn um 9 x 10* eda um 15 sinnum minna magn
en vid 30 metra dypi @ sOmu sto6d par sem mest var (Mynd 6). betta er i dgeetu samraemi vid
pad sem adur hefur verid synt fram a. Almennt er talid ad fjoldi 6rvera @ naeringarikum
hafsvaedum sé & bilinu 10°-10° & millilitra.

Einfrumu porungar voru skodadir sérstaklega og taldir med fleedisja, fjoldi var nokkud
mismunandi eftir dypi en meira aberandi munur var & milli synatékustada (Mynd 7). Mesta
magn porunga var a 10-30 metra dypi en minna vid yfirbord og 50 metra. Ekki var alger
samsvorun milli heildarfjolda 6rvera og fjélda einfrumu poérunga i synum en pé nokkud gott
samraemi par & milli. Talning syndi ad magn pérunga i sjé var a bilinu 1,0 x10° til 9,0 x 10% eda
um nifaldur munur par sem mest var. Pad er dhugavert ad i syni 312, langt Gt af Langanesi
fékkst haesta talning svifpérunga, en vid st6d 312 4 20 metra dypi var magn einfrumu
bérunga um 8,8 x 10°/mL af sjo (Mynd 7). Petta helst i hendur vid aukna fldrljémun & pessu

svaedi (Vidauki 2).
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355-250
353-0
353-10
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353-100
353-200
353-300

353-600
353-800

Mynd 6. A gréfunum hér ad ofan ma sja heildartalningar gerdar med flaedisja & synum 353 og 355 tekin vid
Selvogsgrunn. A myndinni ma sja talningar & 6rverum 4 stod 355 fra 0 nidur a 250 metra dypi metra dypi (a) og
st6d 353 fra 0 nidur @ 800 metra dypi (b).
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Mynd 7. Talningar svifpérunga med natturulega flarljomun gerdar med fleedisja. Grafid synir fjolda fruma a mL
af sj6 i synum sem tekin voru & nokkrum stédum & hafsvaedinu i kringum fsland. A myndinni m4 sja graf fyrir
talningar 440, 10, 20, 30 og 50 metra dypi a hverri synatokustod.
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Fyrir utan ad gefa agaetar upplysingar um fjolda bakteria og steerri hdpa eins og svifporunga
med nattarulega flurljdomun ma einnig adgreina bakteriur sérstaklega a grundvelli
mismunandi magns af DNA og par af leidandi 3 mismundi flarljdmun med DNA litun (m.a.
SybrGreen).

Mynd 8 synir deemi um hragogn ur flaedisjargreiningu fyrir syni 312 &4 20m dypi. bar ma sja
prjar myndir Gr sému greiningunni par sem mismunandi meeligildi eru teiknud upp. Mynd 3a
synir taldar frumur @ méti flarljdmun i FITC nemanum (SYBRgreen litad erfdaefni) par sem
bersynilega ma sja i pad minnsta tvo adskilda hépa. Mynd 3b synir nattarulega flarljdmun vid
760 nm (PE-Cy7 nemi) @ méti FITC og par ma sja frekari hdpaskiptingu orvera i syninu. Efst til
haegri eru einfruma porungar, merktir med graenu. Mynd 3c synir loks FITCH meaeligildi 8 moti
,forward scatter” (FSC) en su maling adgreinir frumur eftir steerd. Par ma sja tvo pétta
bakteriuhdpa (blar og fjdlublar) sem syna toluverda DNA flirljomun en maelast med lagt gildi
fyrir FSC vegna smaedar peirra. Graenir og raudir hépar eru svo ad 6llum likindum einfruma
pérungar med mismikla flarljdmun en svipada frumustaerd. Svortu punktarnir eru pa veirur
og onnur korn sem taka upp litla DNA litun.

Pad sem taeknin bydur einnig upp 4 og stefnt er & ad beita i svipudum rannséknum, er
moguleikinn 8 ad einangra orverur med akvedin flurljdmunarmynstur Ur syni. T.a.m. maetti
einangra P2 og P3 hlidin i mynd 3c og safna peim i tilraunaglas fyrir frekari rannséknir og

tegundagreiningar.
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Mynd 8. A myndunum ma sjd deemi um tvivid fleedisjar-grof sem syna fjélda fruma, mismunandi staerd og
flarljdmun peirra. A 68rum dsnum a myndum FITC skali en synin voru litud med SybrGreen fltrljdmandi efni, en
sami filter er fyrir ljoésgleypni pess og FITC. Y- 4s @ mynd a syni hlutfallslegan fjolda agna a timaeiningu(sek) en Y-
asinn & mynd & b synir nattdrulega flarljdmun. A mynd c er svo forward scatter a x-as sem segir til um steerdir
frumna.
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3.1.2. Breidafjorour

i samstarfi vid sjavarrannsoknasetrid VOr vid Breidafjord voru tekin sjavar syni vikulega yfir
fjiogurra vikna timabil fra 13. Juli til 9. agust sidastlidinn (2010). Synin voru tekin & tveimur
synatokustodum, audkenndir BSF-2 og BSF-5 og 4 badi 1 metra og 20 metra dypi. Auk
pbessara syna hafa verid tekin syni yfir vetrarmanudina sem verid er ad vinna ur en er ekki
lokid & pessu stigi. Talningar & heildarfjolda 6rvera voru nokkud svipadar yfir allt timabilid
med einhverjum breytileika milli vikna og synatokustada og heldur heerri talningar fengust &
synatokust6d BSF 5. Minnst var i syni BSF 2 8 20m dypi pann 13. Juli (0,55 milljén frumur/mL)
en haesta talningin var i syni BSF 5 @ 1m dypi 21. Jali (2,04 milljén frumur/mL). A premur af
fjorum synatokustodum var heildarfjoldi mestur 21. juli en minnstur 9. agust en breytingar a
fiolda voru almennt ekki miklar & milli vikna (myndir 9 og 10).

Ut fra talningum & svifpérungum ma sja ad almennt er aukning milli vikna & fjolda
svifpérunga yfir timabilid. Taka skal fram ad tvo syni misférust i medhondlun,BSF 2-20m-21
juli og BSF 5 20m 9 4gust og pvi eru ekki til gogn fyrir pau syni. A gréfunum md sja ad ageet
samsvorun er a milli heildarfjélda 6rvera og fjolda svifporunga eftir synatdkustad. Aftur a
moti ma sja ad ef tolur fyrir heildarfjolda 6rvera annars vegar og svo svifporunga hins vegar
eru bornar saman virdist sem heildarfjoldi 6rvera minnki litillega yfir timabilid & medan fjoldi
svifpérunga aukast (Myndir 9 og 10). pad verdur pd ad hafa i huga ad pd gognin gefi
akvednar visbendingar var adeins um eina staka synatoku i hvert skipti. Hugsanlega parf ad
taka fleiri endurtekin syni i hvert skipti til ad auka a styrk gagnanna og yfir lengra timabil til
ad sja hvort ad magn poérunga og 6rvera er ad fara yfir akvedinn topp a pessu timabili eda
hvort ad um tilviljanakenndar breytingar sé ad reeda.

Pegar syni ur Breidafirdi eru skodud m.t.t. tima synatoku er ekki mjog greinanleg munur og
ba sérstaklega & heildarfjolda orvera. Aftur 8 moti sjast dkvednar breytingar 8 dkvednum
hépum pegar peir eru skodadir sérstaklega. A mynd 11 eru synd grof ar érverugreininum af
synum tekin 4 sama stad med viku millibili sem syna liklega breytingar & einfrumu
svifpérungum 3 sveedinu. betta eru hdpar sem hafa hlutfallslega stérar frumur og eru med
nattarulega flarljdmun. A myndunum virdast vera nokkrir mismunandi hépar til stadar par
sem sumir peirra eru til stadar yfir allt timabilid eru adrir ad hverfa eda myndast. Mogulegt
veeri ad skoda petta nanar med pvi ad einangra pessa hdpa i 6rverugreininum og skoda

nanar med 6drum adferdum.
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Mynd 9. A grafinu ma sja heildarfjélda 6rvera sem talid var med FACSaria Il flaedisja og reiknadur fjéldi & hvern

ml/sjd. tekin voru syni vikulega yfir timabilid sem maelt var og syni tekin & tveimur stédum & 1m og 20m dypi.
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Mynd 10. A grafinu ma sja heildarfjélda svifporunga sem talid var med FACSaria Il fleedisjd og reiknadur fjoldi &
hvern ml/sjé. tekin voru syni vikulega yfir timabilid sem maelt var og syni tekin a tveimur stédum & 1m og 20m

dypi.
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Mynd 11. A myndum a, uppi til vinstri -d, nidri til haegri, ma sja tvivid grof af syni sem tekin eru & sému st6d vid
Breidafjord a fjogurra vikna timabili. X-asinn synir SSC (side scatter) sem gefur staerd og Y-asinn er filter PE-CY7
sem nemur natturulega flurljdmun frumna i synunum.

Almennt gefur greining med flaedisja mikilvaegar upplysingar a sjavarsynum sem erfitt er ad
na fram a annan hatt. Adferdin bidur upp 4 ad fylgjast vel med breytingum 3 6rverumassa
med einféldum talningum med einfaldri flirmerkingu en ad auki er haegt ad greina

mismunandi hdpa a grundvelli steerdar og natturulegrar flarljdmunar.

3.2. SKkimun fyrir V. paramaemolyticus
V. paramaemolyticus er algeng sjavarorvera i efri |l6gum sjavar og i strandsjo og skelfiski vida

um heim, enkum i hlyjum sjé (Rosec, Simon et al. 2009). Sumar gerdir V. parahaemolyticus
getur valdid alvarlegum matvaelasykingum sykingum i moénnum og haft ahrif & oryggi
sjadvarafurda. Breytingar hafa ordid & dreifingu V. parahaemolyticus udnanfarin ar og
matareitranir sokum bakteriunnar eru vaxandi vandamal i Evrépu og N. Ameriku

(McLaughlin, DePaola et al. 2005; Ward and Bej 2006). Astaedur pessa eru einkum raknar til
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hlynunar sjavar & nordurhveli. Med hlynun sjavar kringum island ma telja liklegt ad bakterian
greinist i umhverfi og sjavarfangi vid Islandi innan tidar. Skimad var fyrir V.
Paramaemolyticus i sjésynum ur hlyjum sjé sunnan af landinu Ur i synum 336-355 par sem

yfirbordshit sjavar var milli 8-10°C. Enginn V. parahaemolyticus greindist i pessum synum.

3.3. Fingrafar orverusamfélaga (t-RFLP)

Fjolbreytileiki 6rveruflorunnar i hafinu umhverfis island var kannadur a véldum sjésynum
med T-RFLP adferd. Fingrafor 6rverusamfélaga, svokollud T-RFLP mynstur, ma sja @ mynd 12
ur nokkrum véldum synum af 50m dypi. Adferdin er fljétleg og einféld leid til ad fa hugmynd
um fjolbreytileika 6rversamfélaga og var notud til ad bera saman fjolbreytileika i synunum og
til ad velja syni til frekari greiningar. Med pessari adfer6 ma adgreina mismunandi
orveruhdpa ,operational taxonomic unit“ (OTU) og fa hugmynd um fjolbreytileika
orverusamfélagsins. Adferdin byggir & notkun skerdiensims sem klippir alltaf a tiltekna
basardd erfdaefnisins. I tilfelli skerdiensimsins Haelll sem hér var notad er basarédina GGCC.
Hver oOrveruhdpur, eda hopur skildra 6rvera hefur skerdiset & tilteknum stad og er su
stadsetning breytileg milli hopa. Mislangir DNA butar myndast pvi vid skerdingu eftir pvi
hvada orveruhdpur & i hlut. Olika 6rveruhdpa méa pvi adgreina med pessari adferd og hver
toppur a t-RFLP grofunum taknar tiltekinn 6érveruhdp. PCR afurdin er flirmerkt og myndar
pannig mislanga DNA buta eftir pvi hvada tegund a i hlut og eru peir syndir sem toppar &
grafi. Fjoldi toppa & grafinu gefur pvi til kynna fjolda élikra 6rveruhépa, heed toppa a grafinu
gefur dkvedna hugmynd um hlutfallslegt magn hvers héps fyrir sig. Hvern topp & grofunum
ma lita @ sem eitt OTU (Mynd 12).

Ur synunum 38 Gr vorrallinu sem skodud voru greindust 42 érveruhdpar eda OTU med Haelll
skerdingu og 16 OTU med Hhal skerdingu. AG medaltali greindust 18.5 hdpar Ur synum
teknum af 0-50m dypi med Haelll, en 5.6 med Hhal. Ekkert skerdibutamynstur fékkst ur einu
synanna med Hhal (syni 291x20m). Mynd 13 synir medalfjélda skerdibuta eftir dypi (0, 20 og
50m) med hvoru skerdiensimanna fyrir sig. Ekki er tolfreedilega marktaekur munur 3 fjélda
OTU af 0, 20 eda 50m dypi. Midad vid pessar nidurstodur var pvi notast vid fingrafor fengin
med Haelll skerdingu par sem um betri upplausn 4 o6rverusamfélégunum fékkst midad vio
skerdingu med Hhal. Tvo stok syni voru tekin af meira dypi 4 tveimur af synatokustédunum.

A synatokustdd 355 var syni tekid 4 250m dypi og annad 4 800m dypi 4 stéd 353. Var fjoldi
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OTU vid 250m sambaerilegur vid syni tekin af 0-50m dypi en fjolbreytileiki 3 800m dypi
reyndist mun minni med Haelll skerdingu og tolfreedilega markteekur m.v. 99% 0Oryggismork.

T-RFLP nidursédurnar voru notadar til ad velja ur syni til frekari greiningar med klonun og
radgreiningu. | framhaldi af t-RFLP fingrafaragreiningunni voru sex sjosyni valin til
klonagreiningar sem dekkudu brédurpartinn af peim skerdibdtum sem greindust i
synatokunni og par med orverufjolbreytileikann. Eftirfarandi syni voru valin til klénunnar:
353-0m, 355-250m, 348-0m, 353-800m, 310-50m og 296-50m. Saman nadu pessi sex syni
yfir 46 af peim 51 OTU (90% fjolbreytileikans) sem greindust med skerdibutagreiningunni
med Haelll og 12 af 18 OTU sem greindust med Hhal. Vid val synanna var midad vid ad hver
OTU naedi ad lagmarki ~2% af heildarhlutfalli OTU i einhverju synanna. Med pvi méti zetti
freedilega ad vera mogulegt ad klofesta mestan fjolbreytileikanum med klonun (2% -> 2

klénar af hundrad) og 16S rRNA radgreiningu.
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Mynd 12. T-RFLP mynstur med Haelll skerdingu ur synum teknum af 50m dypi & fjérum synatokustédum. Hvern
topp ma skilgreina sem eitt OTU (operational taxonomic unit) eda 6rveruhdp.
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Mynd 13. Medalfjoldi OTU eftir dypi (0, 20 og 50m) med skerdiensimunum tveimur (Haelll og Hhal).

3.4. Hofudpattagreining (PCA) til samanburdar a bakteriusamsetningu

3.4.1. Oll syni

Til ad skoda fravik & bakteriusamfélogum tekin af mismunandi sveedi og dypi var notast vid
hofudpattagreiningu & T-RFLP gégnunum.

bpegar Oll syni sem tekin voru i rannsékninni eru skodud saman p.e. ur vorralli
Hafrannsdknarstofnunar, ar Breidafirdi og ur hali togara ma bersynilega sja mun a milli
synatoku lota (mynd 14). bar ma sja ad hofudpattur 1 (PC1) adgreinir togara synin fra 6drum
synum larétt i gegn um grafid en PC3 adgreinir svo & milli rall syna hafré og syna uar
Breidafirdinum. Saman na PC1 og PC3 ad utskyra um 43% breytileikans i gbgnunum. begar
PC1 var skodadur a méti PC2 greindust togarasynin frd 6rum synum en Breidafjardar og rall
synin bléndudust saman og pvi fengust meiri upplysingar Ur gégnunum med pvi ad skoda
PC1 & moéti PC3. bPad sem einkennir togara synin umfram onnur syni er ad toppar af staerd
217bp og 253 bp eru i hau hlutfalli en finnast ekki i neinum 68rum synum. Breidafjardarsynin
hafa moérg hver topp af staerd 333 bp i hau hlutfalli pd svo ad sum synin padan hafi hann

ekki. Sérstada rallsynanna liggur pa helst i toppum af steerd 238 bp, 321 bp og 228 bp.
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Mynd 14. Samanburdur a fingraférum (T-RFLP mynstra) bakteriusamfélaga med hofudpattagreiningu ur 6llum
synum rannsoknarinnar (Bi-plot). Hver synatokustadur er merktur i sama lit. Raudir hringir innihalda toppa ur T-
RFLP mynstri sem eru radandi vid dreifing syna a grafid. Svartir hringir eru dregnir utan um syni af mismunandi
uppruna p.e. vorrall, Breidafjordur og hal syni.

3.4.2. Islandsmid

Mynd 15 synir hvernig synin 38 sem tekin voru uar ralli Hafrannséknarstofnunar dreifast
innbyrdis i tvividu plani greiningarinnar. Hofudpaettir 1 og 2 skyra samtals 54% breytileikans i
gognunum. | grafinu md sja ad o6ll synin af Siglunesi skera sig mest Ur skv. PC2 og orsakast
bad einna helst af toppi 238 sem er par i haerra hlutfalli midad vid adra stadi. Einnig ma sja
ad syni 291, 296 og 276 radast Oll ofan vid PC1 linuna en pessi syni eru nordan og vestan af
landinu. Pa ma sja ad o6ll syni sem tekin eru af Selvogsbanka sunnan af landi rada sér pétt
saman nedarlega til haegri i grafinu sem bendir til innbyrdis likinda & orverusamfélogum.
Dreifingin @ peim er einnig litil sem helst i hendur vid stutta fjarleegd milli synatdkustada
midad vid syni af 66rum sveedum. Innbyrdis likindi syna nordan og nordaustan af landinu er
minni en sem helst i hendur vid lengri fjarleegdir milli synatdkustada. bratt fyrir greinanlegan
mun & érverumynstri syna tekin af mismunandi sveedum er einnig pé nokkra skérun ad finna.

Ahugavert er ad sja ad synin af Langanesi, nordaustan af landi (syni 305,310 og 312) radast
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nalaegt synunum af Selvogsbanka i PCA greiningunni, sudvestan af landinu pratt fyrir ad vera
olik ad flestu 60ru leyti s.s. hitastig sjavar, seltu, flurljomun, langa vegalengd a milli svaeda og
olik hafstraumakerfi milli svaedanna (Vidauki 1).

Gognin syna pa almennt ad breytileiki bakteriusamfélaga er meiri & milli synatdkusveeda en
synatokudypt.

Tvo syni voru tekin af meira dypi, af st6d 353 4 800 m dypi og 355 & 250 metra dypi. A mynd
15 er ekki ad sja ad pessi syni séu frabrugdin en ef hofudpattur 3 skodadur a moti
hofudpeetti 1 (i stad PC2) dregur syni 353 sig Ut sem ma helst rekja til topps af 195 bp stzerd
sem er par i 65% hlutfallin en finnst i mjog litlu magni i 68rum synum. Syni 355 af 250 m dypi

var ad morgu leyti svipad og onnur syni af somu slédum pratt fyrir meira dypi.

WY gy

Mynd 15. Innbyrdis skyldleiki syna Gr vorralli Hafrannsdknarstofnunar greint med hofudpattagreiningu t-RFLP
gagna. Syni tekin af somu synatokust6d eru merkt med sama lit. Toélur inn i raudum hring er staerd toppa |
basaporum sem hafa rddandi ahrif 4 dreifingu syna a grafinu.

par sem gogn um helstu umhverfispaetti liggja fyrir ar vorrallinu var gerd tilraun til pess ad
finna fylgni @ milli umhverfispatta og samsetningu 6rveruflérunnar med notkun ,,Principal
Component Regression”. A mynd 16 ma sja nidurstddur pessarar greiningar 4 , correlation
loadings” grafi. Myndin synir hvernig topparnir ar hverju syni fyrir sig dreifast a pa

umhverfispaetti sem maeldir voru. Ytri hringurinn 3@ myndinni tdknar 100% utskyrdan
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breytileika i gdbgnunum a medan innri hringurinn taknar 50% utskyrdan breytileika. pvi utar
sem topparnir rada sér pvi meiri likur eru & marktaekri fylgni. Mestu fylgni toppa greindist
med hitastigi sem er stadsett yst allra umhverfispatta @ grafinu. Par ma sja ad i peim synum
sem meeldist hatt hitastig er liklegt ad tilteknir bakteriuhdpar (sem tilheyra toppum
225,279,192,404,281 o.fl.) fylgi i heerra hlutfalli en i synum med laegra hitastig (Mynd 16,
afmarkad med graenum hring). Pau syni sem maeldist med haesta hitastigid komu flest af
Selvogsbankanum. Haerri selta synir pa einnig nokkra fylgni med sému toppum.

Einnig ma sja ad dkvednir drveruhdpar fylgja haerra magni surefnis og flurljomunar (Mynd 16,
blar hringur) & medan enn adrir hépar eru i 6fugu hlutfalli vid pessa umhverfispaetti (Mynd
16, raudur hringur). A pessari greiningu er ekki ad sja ad dypi hafi minna ad segja um
samsetningu bakteria i synunum en adrir umhverfispaettir sem meeldir voru.
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Mynd 16. Fylgni @ milli maelda umhverfispatta (y-breytur, rautt letur) og toppa i t-RFLP (x breytur, blatt letur)
med ,,Principal Component Regression” (PCR) greiningu.
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3.4.3. Breidafjorour

Pegar synin ur Breidafirdinum eru skodud ein og sér med hofudpattagreiningu ma sja ad syni
sem tekin eru 30. juli og 9. dgust rada sér nokkud pétt saman sem bendir til sambaerilegrar
orverusamfélags en 6nnur syni dreifast vidar (Mynd 17). Nokkur syni innihalda topp 333 bp |
mismiklu hlutfalli sem PC1 greinir frd en & hinn bdginn virdist toppar ad steerd 378 bp og 404
bp adskilja synin eftir PC2.

Frekari rannsékna og fleiri syna er porf til ad geta dregid alyktanir um breytingar 4 t-RFLP

mynstrum med tima og milli sveeda. Unnid er ad s6fnun frekari syna til pess.
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Mynd 17. Innbyrdis skyldleiki syna Ur Breidafirdi. Syni tekinn 8 somu dagsetningu eru merkt med sama lit. Télur
inn i raudum hring er staerd toppa i basapérum og radandi ahrif a dreifingu syna a grafinu.

3.5. Klonagreining
Klédnagreining var framkvaemd 4 576 16S rRNA klénum ur 7 sjésynum (Tafla 1). Prenn sjosyni
voru greind Ur Breidafirdi (BF2.20m, BF2.1m og BF5.20m), prenn sjésyni ur vorralli
Hafrannsdknarstofnunnar (348-Om, 353-0m, 355-250m) og eitt syni (hal 11) var tekidé var

med botnvorpa togarans Klakks vid veidar utaf nordanverdum Vestfjordum.
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Orverusamsetning sjésynanna var mjog fjélbreytileg - ad undanskildu hal syninu en synataka
pbess er annars edlis en hinna synanna fimm (sja nedan) og tekid var med botnvorpu vid
veidar. Simpson’s fjdlbreytileikastudull var reiknadur fyrir synin en hann metur likurnar a pvi
ad tveer radir valdar ur syninu af handahéfi tilheyri 6likum tegundum. Simpson’s
fiolbreytileikastudull hal-synisins var 0.434 en fjolbreytileikastudull hinna sjésynanna fimm 3

bilinu 0.820-0.969.

Tafla 1. Orverufjdlbreytileiki samkvaemt Simpson’s fjdlbreytileikastudli. Studullinn segir til um likur pess ad tveer
radir valdar af handahdfi dr syninu tilheyri tveimur 6likum tegundum.

Synatokustadur Syni Simpsons diversity

index
Breidafjordur BF2.20m 0,834
Breidafjordur BF2.1m 0,776
Breidafjordur BF5.20m 0,969
Vorrall 355-0m 0,983
Vorrall 355-250m 0,994
Vorrall 348-0m 0,965
Hal Hal 11 0,434

Samsvorun 16S rRNA radanna var gerd vid 16S rRNA genaradir i NCBI gagnabankanum til ad
akvarda mesta skyldleiki 16S radanna i synunum vid pekktar radir. Med peim samanburdi ma
finna nanasta pekkta zettingja tegundarinnar sem finnst i syninu, raektadan eda éraektadan.
Flokkun rada til tegunda var midud vid 98% skyldleikamorkun vid pekktar radir i
gagnabankanum. | mérgum tilfellum var skyldleiki radanna vid pekktar radir pad litill ad ekki
reyndist mogulegt ad greina bakteriurnar nema til fylkingar eda flokks. Helmingur radanna ur
synunum sex (51%) syndi 95-100% samsvorun vid pekktar radir i gagnabankanum, 30%
synanna syndu 90-95% skyldleika og 19% radanna syndu 80-90% skyldleika vid pekkta rod. Af
Ollum 16S rodunum hofdu 30% meiri en 10% breytlileika vid pekktar radir, og tilheyra
opekktum tegundum og i sumum tilfellum jafnvel nyjum aettkvislum.

Atta flokkar (class) bakteria greindust i sjésynunum: Alpha-, Beta-, Gamma-, og Delta-
proteobacteria, auk Cyanobacteria, Flavobacteria, Firmicutes og Actinobacteria. Hlutfall
bakteria eftir synum er listad upp eftir flokkum & myndum 18-24 (A) og eftir aettum a
myndum 19-23 (B). Proteobacteria af flokki Alpha og Gamma-proteobacteria voru stoér hluti

bakteriusamfélagsins. Alpha-proteobacteria greindust ur 6llum sjésynanna i 14-57% hlutfalli.
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Petta helst i hendur vid birtar rannsdknir a 6rverufjolbreytileika hafsins par sem bakteriur af
flokki Alpha-proteobacteria eru rikjandi (Biers, Sun et al. 2009). Gamma-proteobacteria eru
einnig algengar, i synum ur vorrallinu reyndust 17-38% 16S radanna tilheyra Gamma-
protebakterium. Bakteriur ur peim flokki fundust hins vegar ekki i synum ur Breidafirdi. Beta-
proteobacteria voru sjaldsédar en nokkrar slikar bakteriur greindust pé dr synum 348-Om
(1%) og 355-250m (4%). Flavobacteria greindust ur fernum synanna og voru i nokkud hau
hlutfalli i syni 353-Om (9%) en annars skipudu peer fremur lagt hlutfall (1-4%). Auk
ofangreindra bakteriuflokka greindust bakteriur af flokki Actinobacteria i einu
Breidafjardarsynanna (3%).

Mjog hatt hlutfall Cyanobacteria eda Cyanobacteria-likra 16SrRNA rada var ad finna i
sjosynunum (348-Om, 355-250m, BF2.20m og BF5.20m), ad undanskildu syni 353-O0m sem
tekid var mun sunnar fjeer landi. Hlutfall Cyanobacteria var a bilinu 39-68% i pessum fjérum
synum en einungis 4% i syni 353-Om. Auk o6reektadra Cyanobacteria greinast einnig
Synechococcus sp. tegundir blagraenna bakteria i synunum sem par til nylega voru einkum
taldar einskordast vid laegri breiddargradur vegna sjavarhita (Cottrell and Kirchman 2009).
petta hda hlutfall Cyanobacteria kemur nokkud & évart en samkvaemt fyrri rannséknum er
hlutfall blagraenna bakteria i hafinu mun laegra (Pommier, Canback et al. 2007). b6 syna
rannséknir Pommier og félaga (2007) einnig ad hlutfall blagraenna porunga er hlutfallslega
haerra vid nordlaegri breiddargradur. Su tilhneiging skyrir pé ekki fyllilega pad haa hlutfall
sem hér greinist. Sennileg skyring @ pessu mikla magni blagreenna bakteria 8 moérgum
synatokustadanna geeti falist i pvi ad megnid af Cyanobacteria-liku rodunum hoéfou einnig
samsvorun vid 16S radir greenukorna (chloroplast) kiisilporunga. bad er pvi mogulegt ad ekki
sé um eiginlegar Cyanobacteria ad raeda heldur 16S mégnun ur granukornum kisilpérunga
sem eru rikjandi i pérungafléru hafsins umhverfis landid. Hafa ber pad i huga pegar gognin
eru skodud, en sé pad raunin eru framsetningin a hlutfallsdreifingu Cyanobacteria i
orveruflérunni nokkud ykt.

Alls greindust 12 zettir (order) bakteria i synunum og eru peer listadir upp 4 mynd 18. Mishatt
hlutfall kléna tékst ad greina nidur i aettir eftir synum. Ur eiginlegu sjésynunum fimm tékst
ad greina 20-80% klénanna nidur i attir, en ekki reyndist unnt ad greina radirnar til settkvisla
og tegunda nema i mjog faum tilfellum; einungis tokst ad greina 19 radir (~4%) til settkvisla
ur sjéosynunum fimm. Petta stafar af pvi hve hatt hlutfall bakteriutegundanna i synunum eru

adur épekktar og tilheyra jafnvel i sumum tilefellum nyjum aettkvislum.
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Alla kléna ar hal-syninu sem var mjog einsleitt tokst ad greina nidur til settkvisla (genus). Hal-
synid samanstdd ad mestu leiti (94%) af Pseudoalteromonas sp. bakterium af settbalki
Alteromonadales sem finnst i mjog litlu maeli i hinum synanna. Adrar tegundir sem par var ad
finna voru Psychrobacter sp. (4%) auk Comomonas sp. (2%). bessar bakteriutegundir eru vel
bekktar fiskibakteriur og hafa verid greindar baedi a rodi lifandi fiska og vid geymslu a heilum
fiski og flokum (Wilson, Danilowicz et al. 2008; Reynisson, Lauzon et al. 2009; Reynisson,
Lauzon et al. 2010). bar sem synatokubunadurinn er i trollinu og mjog mikid af fiski safnast
pbar saman parf ekki ad koma 4 évart ad samsetning pessa synis sé 6lik hinum sjéosynunum og

samanstandi einkum af bakterium sem vaxa i tengslum vid fiska.

B Enterobacteriales

M Flavobacteriales

M Rhodobacteriales
B Ricketsiales
Hsphingomonadales
Hsynechoccales

M Unclassifiad

W Unclassified cyanchacteria

Mynd 18. Dreifing bakteriuhdpa i sjosynum eftir aettum skv. 16SrRNA hlutradgreiningu.

Hér fyrir nedan verdur farid nanar yfir tegundagreiningar fyrir hvert syni fyrir sig. Toflur 2-8
syna nidurstédur 16S tegundagreiningar a synunum og Myndir 19-23A og B syna hlutfallslega
dreifingu bakteriutegunda i synunum m.t.t. flokka (19-23A) og eetta (19-23B). Nyjar tegundir
eru tilgreindar med bldum lit i skyldleika dalknum. GenBank numer er gefid upp i télfum um

tegundafjolbreytileika en med pvi ma ymsar upplysingar um nanasta attingjann i GenBank.

3.5.1. Islandsmid

Syni 348-Om var tekid a Selvogsbanka utifyrir Sudurlandi. Mikill tegundfjolbreytileiki
greindist i pessu syni og var Simpson’s fj6lbreytileikastudullinn 0.965 sem merkir ad 96.5%
likur séu a pvi ad tveer radir teknar af handahofi Ur syninu tilheyri tveimur élikum tegundum.
Cyanobacteria og Cyanobacteria-likar radir voru rikjandi i pessu syni eda 67% tegundanna.
Engin Cyanobacteria atti po raektadan nanast attingja og ekki reyndist mogulegt ad flokka
pbaer frekar nidur til settkvisla eda aetta. Margar Cyanobacteria radanna attu ennfremur

mikinn skyldleika vid graenukorn ymissra kisilporunga eins og adur hefur verid nefnt og geetu
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hafa tilheyrt porungategundum sem ekki hafa siast fra eda brotnad upp vid filtreringu
synanna. Alpha-proteobakteriur af att Rhodobacteriales (10%) voru algengar i syninu og
thilheyrdu helmingur peirra nyjum tegundum. Ein bakteria af flokki Beta-proteobakteria og

ein af flokki Flavobacteria greindust i syninu, hvor um sig syndi adeins 88% skyldleika vid

nanasta eettingja og eru paer pvi afar fjarskildar 6llu pvi sem fundist hefur adur (Mynd 19,

Tafla 2).

A

348-0m B

@ Alphaproteobacteria
M Betaproteobacteria

W Gammaproteobacteria
H Favobacteria

M Cyanobacteria

348-0m

@ Alteromonadales

@ Rhodobacteriales

W Flavobacteriales

® Ricketsiales

M Undassified
cyanohacteria

W Pseuodomonadales

W Oceanospirillales

u Undassified

Mynd 19. Dreifing 6rveruhdpa i sjoésyni 348-0m skvt. 16SrRNA klonagreiningu. Mynd A synir dreifingu bakteria
eftir flokkum en mynd B dreifingu eftir settum.

Tafla 2. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni 348-0m. 79 klénar, 36 tegundir. Nyjar tegundir eru tilgreindar med
blaum lit i skyldleika dalknum.

348-0-con24-2 AIpha proteobacterium IMCC10409 16S ribosomal RNA gene 97% a-proteobacteria FJ532487.1
348-0-P17-2 Alpha proteobacterium IMCC10434 16S ribosomal RNA gene a-proteobacteria FJ532479.1
348-0-D5-1 Uncultured bacterium clone DP10.2.34 16S ribosomal RNA gene ?? FJ612352.1
348-0-con3-10 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 99% Cyanobacteria GU170675.1
348-0-B5-1 B- proteobacterium IMCC10439 16S ribosomal RNA gene _ B-proteobacteria F1532484.1
348-0-B3-1 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, complete genome 98% a-proteobacteria CP000084.1
348-0-B6-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 93% Cyanobacteria GU170717.1
348-0-A11-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 97% Cyanobacteria GU170717.1
348-0-con8-8 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 97% Cyanobacteria GU170717.1
348-0-D3-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 96% Cyanobacteria GU170717.1
348-0-C8-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 96% Cyanobacteria GU170717.1
348-0-E7-1 Colwellia sp. BSs20151 _ y-proteobacteria EU365514.1
348-0-conl-2 Coscinodiscus radiatus chloroplast 16S rRNA gene, strain p148 98% Eukaryotic chloroplast AJ536462.1
348-0-C1-1 Endosymbiont of Bathymodiolus aff. brevior y-proteobacteria DQ077891.1
348-0-con6-4 Uncultured cyanobacterium partial 16S rRNA gene, clone TAU-7-73 97% Cyanobacteria AM259750.1
348-0-con9-2  Glaciecola sp. BSs20135 [EE%IN y-proteobacteria EU365479.1
348-0-D6-1 Uncultured cyanobacterium clone LC3-54 16S ribosomal RNA gene _ Cyanobacteria DQ289913.1
348-0-D2-1 Marine y- proteobacterium HTCC2151 16S 99% y-proteobacteria AY386342.1
348-0-con26-2 Marinomonas sp. Y5 16S y-proteobacteria DQ279852.1
348-0-con19-2 Neptunomonas sp. NF4-29 _v-proteobacteria FJ889618.1
348-0-B1-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal [85% I cyanobacteria GU170717.1
348-0-B12-1 Uncultured cyanobacterium partial 16S rRNA gene, clone TAU-7-73 96% Cyanobacteria AM259750.1
348-0-B7-1 Polaribacter sp. W-2 165 [EE% Flavobacteria DQ923436.1
348-0-con12-4 Pseudomonas sp. LCO7 100% y-proteobacteria EU595584.1
348-0-A12-1 Psychromonas sp. ANT9282b 97% a-proteobacteria AY167263.1
348-0-E10-1 Rhodobacter sp. CRO7-8 NEE7IN o-proteobacteria EU979475.1
348-0-A7-1 Rhodobacteraceae bacterium 183 _ a-proteobacteria AJ810844.1
348-0-B2-1 Rhodobacterales bacterium CB1005 _ a-proteobacteria F1869041.1
348-0-D12-1 Rhodobacterales bacterium CB1005 96% a-proteobacteria FJ869041.1
348-0-G6-1 Roseobacter sp. 3008 a-proteobacteria AM110967.1
348-0-D09-1 Roseobacter sp. ANT909 97% a-proteobacteria AY167254.1
348-0-con7-3 Uncultured bacterium clone A8W_156 16S ribosomal RNA gene 97% ?? HMO057781.1
348-0-con13-4 Uncultured bacterium clone A8W_156 16S ribosomal RNA gene 98% ?? HMO057781.1
348-0-H5-1 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-838 16S ribosomal RNA gene _ Cyanobacteria AY712375.1
348-0-con2-9  Uncultured bacterium clone PC-PA9-43 165 ribosomal RNA gene e e EF379769.1
348-0-E11-1 Uncultured bacterium clone SIMO-1019 16S ribosomal RNA gene 98% ?? AY712464.1
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Syni 355-250m var tekid & 250m dypi & Selvogsbanka. Orverufjdlbreytileikinn i pvi syni var
mikill; Simpson’s fjolbreytileikastudullinn var 0.994 med mjog hdu hlutfalli adur opekktra
tegunda (47%) Oraektadar Cyanobacteria voru rikjandi i pessu syni (40%) en likt og i syni 348-
Om var ekki haegt ad rekja paer til aetta. Gamma-proteobacteria voru einnig algengar (38%).
Af Gamma-proteobacteria var hlutfall Pseudomonas tegunda hatt (14%) en einnig mikid um
Opekktar Gamma- proteobacteria tegundir (25%) med litla samsvorun vid nanasta aettingja i
GenBank; allt nidur i 88% og er par jafnvel um nyja fjolskyldu Gamma-proteobacteria ad
raeda. Alpha-proteobacteria af aettum Ricketsiales, Rhodobacteriales og Sphingomonadales
voru einnig algengar (17.8%), og margar peirra a0ur 6pekktar. Ein Beta-proteobacteria af

ettkvisl Delftia sp. greindist i syninu (Mynd 20, Tafla 3).

A 355-250m B 355-250m

W Alteromonadales
H Rhodobacteriales
 Alphaproteobacteria i Ricketsiales
H Betaprotecbacteria M Pseuodomonadales
B Unclassified

cyanobacteria
M Sphingomonadales

W Gammaproteobacte
ria

ul Burkholderiales

Mynd 20. Dreifing 6rveruhdpa i sjosyni 355-250m skvt. 16SrRNA kldnagreiningu. Mynd A synir dreifingu
bakteria eftir flokkum en mynd B dreifingu eftir aettum.

Syni 353-O0m var tekid a Selvogsbanka, uti fyrir Sudurlandi, fjeer landi en hin synin tvo af
Selvogsbanka. Olikt Selvogsbanka-synum 348-Om og 355-250m par sem Cyanobacteria eda
Cyanobacteria-likar radir voru rikjandi eru Cyanobacteria hér einungis 4% tegundanna - allar
attu peer déraektadan nanasta attingja. Tegundfjolbreytileikinn i synin er mikill; Simpson’s
studullinn er 0.983 og gridarlega mikid af nyjum tegundum. 76% tegundanna hafa <95%
samsvorun vid nanasta attingja og 18% radanna hafa <90% samsvorun vid naesta pekkta
®ttingja og eru pvi mjog fjarskyldar og tilheyra sumar peirra moégulega nyjum aettkvislum.
Alpha-proteobacteria er hér rikjandi tegundir (57%) asamt Gamma-proteobacteria (30%).
Einkum Alpha-proteobacteria af a&tt Rhodobacteriales (36%) dsamt Gamma-proteobacteria
af aettkvisl Pseudomonas. Flavobacteria koma hér fyrir (9%) en paer er ekki ad finna sem

neinu nemur Ur hinum tveimur synanna af Selvogsbanka (Mynd 21, Tafla 4).
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Tafla 3. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni 355-250m. 64 klénar, 49 tegundir. Nyjar tegundir eru
tilgreindar med blaum lit i skyldleika dalknum.

355-250-D6-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal _ Cyanobacteria GU170675.1
355-250-C4-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 96% Cyanobacteria GU170675.1
355-250-E9-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 96% Cyanobacteria GU170675.1
355-250-con2-7  Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 98% Cyanobacteria GU170675.1
355-250-con5-2  Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 97% Cyanobacteria GU170675.1
355-250-G6-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1B01 16S ribosomal 99% Cyanobacteria GU170675.1
355-250-E2-1 Candidatus Pelagibacter ubique 97% a-proteobacteria EU410957.1
355-250-B1-1 Candidatus Pelagibacter ubique 98% a-proteobacteria EU410957.1
355-250-H8-1 Candidatus Pelagibacter ubique _ a-proteobacteria EU410957.1
355-250-E6-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 96% Cyanobacteria GU170717.1
355-250-F2-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 98% Cyanobacteria GU170717.1
355-250-F7-1 Uncultured cyanobacterium partial 16S rRNA gene, clone TAU-7-73 97% Cyanobacteria AM259750.1
355-250-con8-2  Delftia sp. 99% B-proteobacteria CP000884.1
355-250-B8-1 Uncultured cyanobacterium partial 16S rRNA gene, clone TAU-7-73 98% Cyanobacteria AM259750.1
355-250-E5-1 Y- proteobacterium HTCC2146 98% y-proteobacteria EF182726.1
355-250-D3-1 Glaciecola sp. 97% y-proteobacteria AY167271.1
355-250-A5-1 Marine y- proteobacterium HTCC2290 97% y-proteobacteria AY386338.1
355-250-C2-1 Uncultured bacterium clone A048_NCI 16S ribosomal RNA gene 99% ?? FJ456816.1
355-250-B4-1 Pseudomonas sp. a207 _v—proteobacteria EU434472.1
355-250-G11-1 Pseudomonas sp. GJT-1 98% y-proteobacteria FJ426594.1
355-250-G10-1 Pseudomonas sp. Lc31-3 96% y-proteobacteria GU733468.1
355-250-A4-1 Pseudomonas sp. LS197 96% y-proteobacteria FJ937924.1
355-250-C1-1 Pseudomonas sp. phi9 _v—proteobacteria GU233953.1
355-250-H7-1 Pseudomonas sp. phil0 96% y-proteobacteria GU233953.1
355-250-G8-1 Pseudomonas sp. phill 98% y-proteobacteria GU233953.1
355-250-H9-1 Reinekea sp. IMCC 4489 88% y-proteobacteria GQ456131.1
355-250-E10-1  RhodobacteraceaeACEMC 5-3 S5 a-protecbacteria FM163081.1
355-250-A11-1 Rhodobacteraceae bacterium KS2 96% a-proteobacteria AB436779.1
355-250-B9-1 Rhodobacterales bacterium CB1040 a-proteobacteria FJ869045.1
355-250-A7-1 Sphingomonadaceae bacterium PHPY a-proteobacteria EU179717.1
355-250-C9-1 Sphingomonadaceae bacterium PHPY _ a-proteobacteria EU179717.1
355-250-B3-1  Sphingomonadaceae bacterium PHPY 87 a-proteobacteria EU179717.1
355-250-C12-1 Sphingomonadaceae bacterium PHPY _ a-proteobacteria EU179717.1
355-250-A8-1  Streptococcus sp. 10aVMg3 B Firmicutes EF151147.1
355-250-D11-1  Sulfur-oxidizing bacterium NDII1.1 [51% 0 y-proteobacteria AF170424.1
355-250-G5-1  Sulfur-oxidizing bacterium NDII1.2 NSE% y-proteobacteria AF170424.1
355-250-F5-1 Uncultured bacterium partial 16S rRNA gene, clone SG_58 98% 7 AM921380.1
355-250-D1-1 Uncultured bacterium clone t16 16S ribosomal RNA gene, 98% ?? GQ452891.1
355-250-B10-1  Uncultured bacterium clone PC-PA9-43 165 ribosomal RNA gene, NS a-proteobacteria? EF379769.1
355-250-D5-1 Thiotrophic endosymbiont of Adipicola crypta _ y-proteobacteria EU683308.1
355-250-G7-1 Thiotrophic endosymbiont of Adipicola crypta _ y-proteobacteria EU683304.1
355-250-H6-1 Thiotrophic endosymbiont of Bathymodiolus puteoserpentis y-proteobacteria AMO083985.1
355-250-B6-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-con10-2 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-A3-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-B7-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-G2-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-H3-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp. y-proteobacteria AM402957.1
355-250-H51 Alpha proteobacterium clone PRTBB8589 a-proteobacteria HM799003.1 |
A 353-O0m B 353-O0m

H Rhodobacteriales
M Flavobacteriales
U Ricketsiales

® Alphaproteobacteria @ Pseuodomanadales
) M Synechoccales

@ Gammaproteobacteria :
u Reinekea
i Cyanobacteria & Burkholderiales
M Flavobacteria u Sphingomonadales
u Enterobacteriales

i Unclassified cyanobacteria

W Undlassified

Mynd 21. Dreifing 6rveruhdpa i sjésyni 353-0m skvt. 16SrRNA kldnagreiningu. Mynd A synir dreifingu
bakteria eftir flokkum en mynd B dreifingu eftir aettum.
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Tafla 4. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni 353-Om. 76 klénar, 50 tegundir. Nyjar tegundir eru
tilgreindar med blaum lit i skyldleika dalknum.

353-0-H11-1 AIpha proteobacterium TI_chim_Sur55-1 a-proteobacteria AB518773.1
353-0-con3-3 Bacterial endosymbiont of Idas sp. 96% y-proteobacteria AM402959.1
353-0-E12-1 Bacteroidetes bacterium GMD15A07 [E7% Bacteroidetes AY162121.1
353-0-G7-1 B- proteobacterium IMCC10438 97% B-proteobacteria FJ532484.1
353-0-G10-1 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, a-proteobacteria CP000084.1
353-0-F3-1 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, 96% a-proteobacteria CP000084.1
353-0-A6-1 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, 96% a-proteobacteria CP000084.1
353-0-con5-4 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, 97% a-proteobacteria CP000084.1
353-0-F6-1 Delftia sp. 96% B-proteobacteria CP000884.1
353-0-B10-1 Delftia sp. IHB B 4037 B-proteobacteria HM234001.1
353-0-G12-1 Uncultured cyanobacterium, clone TAU-7-49 98% Cyanobacteria AM259752.1
353-0-H2-1 Escherichia coli DH1, _ y-proteobacteria CP001637.1
353-0-B5-1 Flavobacteria bacterium Yb011 [52% 0 Flavobacteria ABA496665.1
353-0-H6-1 Flavobacteriaceae bacterium 14111/A01/012 _ Bacteroidetes AY576695.1
353-0-H12-1 Flavobacteriaceae bacterium G11A1 [87% 0 Flavobacteria AY285940.1
353-0-con8-2 Flavobacteriaceae bacterium T/D809 _ Flavobacteria DQ993346.1
353-0-G3-1 Flavobacteriaceae bacterium TID810 565 Flavobacteria DQ993346.1
353-0-B8-1 y- proteobacterium HTCC231 [NSE% y-proteobacteria EF182722.1
353-0-G6-1 y- proteobacterium HTCC234 _v—proteobacteria AY102028.1
353-0-B2-1 y- proteobacterium NEP2 NS y-proteobacteria AB212801.1
353-0-D2-1 Loktanella sp. 2S6-12 1 97% a-proteobacteria FJ196061.1
353-0-G5-1 Octadecabacter sp. NF3-22 96% a-proteobacteria FJ196058.1
353-0-A9-1 Octadecabacter sp. Z56-9 1 [E5% N o-proteobacteria FJ196062.1
353-0-F4-1 Pelagibacter ubique strain HTCC1062 [E5% o-proteobacteria AF510191.1
353-0-C2-1 Phaeobacter sp. NH52F 1 [95% 1 o-proteobacteria F)232451.1
353-0-D9-1 Polaribacter sp. NF3-111 NS5 Flavobacteria FJ196052.1
353-0-G11-1 Pseudomonas sp. 130 _ y-proteobacteria AMA409194.1
353-0-con14-2 Pseudomonas sp. DD1 96% y-proteobacteria HQ113379.1
353-0-F12-1 Pseudomonas sp. phi9 y-proteobacteria GU233953.1
353-0-con4-4 Pseudomonas sp. phil0 98% y-proteobacteria GU233953.1
353-0-C7-1 Pseudomonas sp. Z49zhy _ y-proteobacteria AMA411057.1
353-0-C8-1 Pseudomonas sp. Z49zhy NS y-proteobacteria AMA411057.1
353-0-A2-1 Reinekea sp. IMCC 4489 [87% 0 y-proteobacteria GQ456131.1
353-0-con15-2 Rhodobacteraceae bacterium DG1250 _ a-proteobacteria DQ486490.1
353-0-C11-1 Rhodobacteraceae bacterium DG1251 100% a-proteobacteria DQ486490.1
353-0-H1-1 Rhodobacteraceae bacterium KS2 _ a-proteobacteria AB436779.1
353-0-con2-4 Rhodobacteraceae bacterium KS3 _ a-proteobacteria AB436779.1
353-0-con9-4 Rhodobacteraceae bacterium psc7 _ a-proteobacteria EU930869.3
353-0-con1-3 Rhodobacterales bacterium CB1005 _ a-proteobacteria F1869041.1
353-0-A8-1 Rhodobacterales bacterium CB1005 _ a-proteobacteria F1869041.1
353-0-conll-4 Roseobacter sp. ANT909 97% a-proteobacteria AY167254.1
353-0-con18-2 Roseovarius sp. E4-1 _ a-proteobacteria EN377714.1
353-0-C10-1 Roseovarius sp. E4-2 [83% a-protecbacteria FN377714.1
353-0-con17-2 Roseovarius sp. E4-3 _ a-proteobacteria EN377714.1
353-0-con13-2 Sphingomonas sp. M16 a-proteobacteria GU086440.1
353-0-H7-1 Synechococcus sp. CC9902 98% Cyanobacteria CP000097.1
353-0-D1-1 Thiotrophic bacterial endosymbiont of Bathymodiolus y-proteobacteria AM236328.1
353-0-F7-1 Thiotrophic endosymbiont of Adipicola cryptace y-proteobacteria EU683304.1
353-0-G4-1 Thiotrophic endosymbiont of Idas sp y-proteobacteria AMA402957.1
353-0-con6-2 Uncultured cyanobacterium, clone TAU-7-26 96% Cyanobacteria AM259747.1 |
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3.5.2. Breiodafjorour

Syni BF2.20m er tekid 4 20m dypi Breidafirdi 30. Juli 2010. | pessu syni eru déraektadar
Cyanobacteria eda Cynaobacteria likar radir enn sem fyrr rikjandi (57%). Hér greinast einnig
reektadar Cyanobacteria af aettkvisl Synechococcus sem finnast vida i yfirbordslogum sjavar.
Raektadar Cyanobacteria hafa ekki fundist i synum af Selvogsbanka en finnast i badum
Breidafjardar synanna. Orverufjélbreytileikinn er hér minni en i fyrri synum; 0.882 en margar
radanna tilheyrdu hér sému Cyanobacteria-liku tegundinni. Adur épekktar tegundir eru 44%.
Meginporrin af 66rum tegundum tilheyra Alpha-proteobacteria, einkum eett

Rhodobacteriales (Mynd 22, Tafla 5).

A BF2.20m B BF2.20m

H Ricketsiales

H Flavobacteria ® Rhodobacteriales

H Cyanobacteria M Synechoccales

& Gammaproteobacteria @ bacterial
avobacteriales
M Alphaproteobacteria

B Unclassified

M Unclassified cyanobacteria

Mynd 22. Dreifing O6rveruhdpa i sjosyni BF2.20m skvt. 16SrRNA klonagreiningu. Mynd A synir
dreifingu bakteria eftir flokkum en mynd B dreifingu eftir aettum.

Tafla 5. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni BF2.20m. 40 klénar, 16 tegundir. Nyjar tegundir eru tilgreindar
med blaum lit i skyldleika dalknum.

BF2-20-E9-1 AIpha proteobacterium IMCC10404 16S ribosomal RNA gene a -proteobacteria FJ532499.1
BF2-20-D12-1  Alpha proteobacterium TI_chim_Sur55-1gene for 165 ribosomal RNA [ IIIS5% M o-proteobacteria AB518773.1
BF2-20-con8-2 Uncultured cyanobacterium clone 926-C6 16S ribosomal RNA gene, _ Cyanobacteria EU315557.1
BF2-20-con3-3 Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062, complete genome 98% a-proteobacteria CP000084.1
BF2-20-D7-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F10 16S ribosomal 97% Cyanobacteria GU170717.1
BF2-20-con4-2 Uncultured cyanobacterium partial 16S rRNA gene, clone TAU-7-26 99% Cyanobacteria AM259747.1
BF2-20-E10-1 Endosymbiont of Ifremeria nautilei gene for 16S rRNA, _v—proteobacteria AB238958.1
BF2-20-H12-1 Flavobacteriaceae bacterium T15 16S ribosomal RNA gene, _ Flavobacteria AY177723.1
BF2-20-con1-14  Uncultured cyanobacterium clone PI_4p4e 16S ribosomal RNA gene 97% Cyanobacteria AY580398.1
BF2-20-D11-1 Rhodobacteraceae bacterium IMCC1933 16S ribosomal RNA gene a-proteobacteria GQ468664.1
BF2-20-G11-1 Rhodobacteraceae bacterium IMCC1933 16S ribosomal RNA gene _ a-proteobacteria GQ468664.1
BF2-20-con10-3  Rhodobacteraceae bacterium IMCC1933 16S ribosomal RNA gene 98% a-proteobacteria GQ468664.1
BF2-20-F12-1 Rhodobacteraceae bacterium KS2 gene for 16S ribosomal RNA 98% a-proteobacteria AB436779.1
BF2-20-F10-1 Rhodobacteraceae bacterium KS2 gene for 16S ribosomal RNA 96% a-proteobacteria AB436779.1
BF2-20-E11-1 Sulfitobacter sp. ANT9115 16S ribosomal RNA gene 99% a-proteobacteria AY167322.1
BF2-20-con14-2  Synechococcus sp. CC9311, complete genome 98% Cyanobacteria CP000435.1
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Syni BF5.20m er tekid 4@ 20m dypi i Breidafirdi 30. Juli 2010. Fjolbreytileikastudullinn er 0.969

og 50% tegundanna i syninu eru adur épekktar (<95%). Cyanobacteria likar radir eru hér

rikjandi (44%) asamt Flavobacteria (19%) og Alpha-proteobacteria (20%). Flavobacteria hafa

ekki skipad svo hatt hlutfall fjdlbreytileikans i 6drum synum. Fimm adur épekktar tegundir

Flavobacteria fundust i syninu sem hofdu 90-94% likindi vid nanasta eettingja. Synechococcus

tegundir Cyanobacteria finnast hér einnig likt og i hinu Breidafjardar syninu. Alpha-

proteobacteria i syninu voru allar af sett Rhodobacteriales. Ein bakteria af sett Actinobacteria

greindist i syninu og var huan eini medlimur sins aettleggs i sjésynunum (Mynd 23, Tafla 6).

A

BF5.20m B

M Alphaproteobacteria
® Gammaproteobacteria
M Cyanobacterium

H Flavobacteria

M Actinobacteria

@ Undlassified

BF5.20m

H Flavobacteriales

M Ricketsiales

W Rhodobacteriales
® Actinomycetales

M Synechoccales

M Unclassified cyanobacteria

u Unclassified

Mynd 23. Dreifing 6rveruhdpa

dreifingu bakteria eftir flokkum en mynd B dreifingu eftir aettum.

Tafla 6. Tegundafjolbreytileika bakteria

med bldum lit i skyldleika dalknum.

BF5-20-C9-1
BF5-20-C12-1
BF5-20-G8-1
BF5-20-B8-1
BF5-20-E10-1
BF5-20-E7-1
BF5-20-A10-1
BF5-20-B11-1
BF5-20-D10-1
BF5-20-F11-1
BF5-20-E8-1
BF5-20-con2-2
BF5-20-con3-4
BF5-20-E11-1
BF5-20-A7-1
BF5-20-B9-1
BF5-20-con4-2
BF5-20-C7-1
BF5-20-D11-1
BF5-20-con7-2
BF5-20-C10-1
BF5-20-con5-2
BF5-20-con9-2
BF5-20-D8-1
BF5-20-D9-1
BF5-20-con10-2
BF5-20-con1-4
BF5-20-A8-1

Alcanlvorax sp. W340 16S ribosomal RNA gene

Uncultured cyanobacterium clone SHBC388 16S ribosomal RNA gene
Bacteroidetes bacterium MOLA 411 partial 16S rRNA gene
Bacteroidetes bacterium MOLA 411 partial 16S rRNA gene
Candidatus Aquiluna rubra partial 16S rRNA gene

Uncultured cyanobacterium clone SHAB472 16S ribosomal RNA gene
Uncultured cyanobacterium clone SGPW599 16S ribosomal RNA gene
Uncultured marine bacterium clone A6-1-40 16S ribosomal RNA gene
Uncultured cyanobacterium clone SGPW681 16S ribosomal RNA gene
Extubocellulus cribriger isolate C111 16S ribosomal RNA gene
Flavobacteria bacterium 7531 gene for 16S rRNA

Flavobacteriaceae bacterium ACEMC 24-1 partial 16S rRNA gene
Flavobacteriaceae bacterium TJD809 16S ribosomal RNA gene
Flavobacteriaceae bacterium TJD809 16S ribosomal RNA gene
Uncultured soil bacterium clone F4C76 16S ribosomal RNA gene
Pelagibacter ubique strain HTCC1002 16S ribosomal RNA
Polaribacter sp. 7526 gene for 16S rRNA

Psychroserpens mesophilus strain KOPRI 13649 16S ribosomal RNA
Uncultured bacterium clone 1€227648 16S ribosomal RNA gene
Uncultured cyanobacterium clone PI_4p4e 16S ribosomal RNA gene
Rhodobacteraceae bacterium B7 ZZ-2008 partial 16S rRNA gene
Rhodobacteraceae bacterium IMCC1933 16S ribosomal RNA gene
Rhodobacteraceae bacterium KS2 gene for 16S ribosomal RNA
Roseobacter sp. 3008 partial 16S rRNA gene

Sulfitobacter sp. ANT9115 16S ribosomal RNA gene

Synechococcus sp. 1tu39s01 partial 16S rRNA gene, strain 1tu39s01
Synechococcus sp. AlImo3 16S ribosomal RNA gene

Synechococcus sp. KORDI-42 16S ribosomal RNA gene

v proteobacteria

99% Cyanobacteria
_ Bacteroidetes
_ Bacteroidetes

98% Actinobacteria

98% Cyanobacteria

97% Cyanobacteria

[ES8% I cyanobacteria

99% Cyanobacteria

96% Cyanobacteria
_ Flavobacteria
_ Flavobacteria
_ Flavobacteria
_ Flavobacteria

99% ?

98% a-proteobacteria
_ Bacteroidetes
_ Flavobacteria
e 2

96% Cyanobacteria

96% a-proteobacteria

99% a-proteobacteria

a-proteobacteria

99% a-proteobacteria

98% a-proteobacteria
_ Cyanobacteria

99% Cyanobacteria
_ Cyanobacteria

GU826605.1
6Q350222.1
AM990678.1
AM990678.1
AM999977.1
GQ348584.1

GQ346786.1
F1826248.1

6Q346803.1
FJ002187.1
AB498901.1
FM162986.1
DQ993346.1
DQ993346.1
AY794215.1
AF510192.1
AB498908.1
DQ001321.1
EU799970.1
AY580398.1
FM180521.1
GQ468664.1
AB436779.1
AM110967.1
AY167322.1
AM259222.1
AY172800.1
FJ497718.1

i sjosyni BF5.20m skvt. 16SrRNA kldonagreiningu. Mynd A synir

i syni BF5.20m. 40 klénar, 16 tegundir. Nyjar tegundir eru tilgreindar
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Syni BF2.1m er tekid & Breidfafirdi & 1m dypi 9.4gust 2010. Um er ad raeda sama
synatokustad og fyrir syni BF2.20m en synid er tekid tiu dogum sidar. Cyanobacteria og
Cyanobacteria -likar radir eru i yfirgnaefandi meirihluta (83%). Tegundafjolbreytileikinn er
ennfremur minni (0.776) en 29 radanna tilheyra somu Cyanobacteria tegundinni (Mynd 24,

Tafla 7).

BF2.1m

2% 3%

H Cyanobacteria
H Bacteroidetes
i H-proteobacteria

@ Unclassified

Mynd 24. Dreifing 6rveruhdpa i sjosyni BF2.1m svkt 16SrRNA klénagreiningu.

Tafla 7. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni BF2.1. 63 klénar, 24 tegundir. Nyjar tegundir eru tilgreindar med
blaum lit i skyldleika dalknum.

BF2-1-A7-1 Uncultured Flavobacteria bacterium 16S rRNA gene 99% Flavobacterium EN433442.1
BF2-1-A12-1 Uncultured bacterium clone SW-Apr-21 16S ribosomal RNA gene 97% ?? HQ203917.1
BF2-1-B8-1 Uncultured cyanobacterium clone SHAB472 16S ribosomal RNA gene _ Cyanobacteria GQ348584.1
BF2-1-C9-1 Uncultured delta proteobacterium clone SHBC408 99% 8-proteobacteria GQ350238.1
BF2-con1-29 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-2241 16S ribosomal RNA gene 96% Cyanobacteria AY711607.1
BF2-con2-8 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01187X1F08 98% Cyanobacteria GU170715.1
BF2-con8-2 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01188X1G03 96% Cyanobacteria GU170789.1
BF2-con17-2 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-2403 98% Cyanobacteria AY711769.1
BF2-con18-2 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone FFP69 99% Bacteroidetes AY830008.1
BF2-1-D9-1 Uncultured bacterium clone SINP932 s 22 HM127811.1
BF2-1-E9-1 Uncultured bacterium clone NH10_40 97% ?? DQ372851.1
BF2-1-F6-1 Cyanobacterium sp. MS-F-83 NSGI cyanobacteria FJ460075.1
BF2-1-F9-1 Uncultured Flavobacteria bacterium 16S rRNA gene _ Flavobacterium EN433360.1
BF2-1-F10-1 Uncultured Flavobacterium sp. partial 16S rRNA gene _ Flavobacterium AM259869.1
BF2-1-F12-1 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone SHBC566 _ Bacteroidetes GQ350358.1
BF2-1G3-1 Uncultured Cyanobacterium partial 16S rRNA gene _ Cyanobacteria AM501814.1
BF2-1-G5-1 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone SHZW728 99% Flavobacterium HQ163352.1
BF2-1-G6-1 Uncultured Flavobacteria bacterium clone MS024-2A 99% Flavobacterium EF202336.1
BF2-1-G11-1 Uncultured cyanobacterium clone SHAB462 _ Cyanobacteria GQ348575.1
BF2-1-H2-1 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-838 98% Cyanobacteria AY712375.1
BF2-1-H4-1 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-2403 _ Cyanobacteria AY711769.1
BF2-1-H8-1 Uncultured cyanobacterium clone SGPW716 _ Cyanobacteria GQ346809.1
BF2-1-H11-1 Uncultured cyanobacterium clone SIMO-2267 [85% 0 cyanobacteria AY711633.1
BF2-1-H12-1 Uncultured Cyanobacterium sp. clone CM01188X1G03 98% Cyanobacteria GU170789.1 ]
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3.5.3. Hal

Syni Halll var tekid med sérutbunum synatékubunadi er festur var vid troll og syni safnad
vid veidar. betta syni reyndist 6likt hinum sjéosynunum m.t.t. fjolbreytileika og
tegundasamsetningar. Synid var afar einsleitt, Simpson’s studullinn adeins 0.434 og
samanst6d svotil eingdngu af Pseudoalteromonas og Psychrobacter tegundum af flokki
Gamma-proteobacteria. bessar tegundir eru vel pekktar fiskibakteriur og rikjandi pattur
pbessara bakteria i syninu stafar ad 6llum likindum af mikilli nalaegd og miklu magni fisks sem
safnast i trollid. Synatakan gefur pvi i raun mynd af fjolbreytileika bakteria i sjonum sem
umleikur fiskitorfuna og samanstendur bakterium sem adur hafa greinst i fiski (Tafla 8).
Lagur fjolbreytileiki kemur pa a8 dvart sem geeti stafad af synatokuadferdinni sem verdur ad

kanna med frekari rannsoknum.

Tafla 8. Tegundafjolbreytileiki bakteria i syni Hall11l. 47 kléonar, 5 tegundir. Nyjar tegundir eru tilgreindar med
bldum lit i skyldleika dalknum.

Halll-cont1-35  Pseudoalteromonas sp. JS6 16S ribosomal RNA gene 99% y-proteobacteria FJ205743.1
Hal1l1l-cont9-2 Psychrobacter sp. a381 partial 16S rRNA gene, strain a381 99% y-proteobacteria FEN433004.1
Halll-cont15-4  Pseudoalteromonas sp. WH10-2-1 16S ribosomal RNA gene 99% y-proteobacteria HM454193.1
Halll-contl7-5  Pseudoalteromonas sp. SAePink 16S ribosomal RNA gene 99% y-proteobacteria HM771255.1
Hal11-F5-1 Comamonas sp. R-25060 16S rRNA gene, strain R-25060 99% B-proteobacteria AMO084020.1

4. Samantekt og alyktanir

| pessari rannsékn var sjésynum ur hafinu vidsvegar umhverfis landid safnad til greiningar &
orverufjolbreytileika & islandsmidum. Fjdlbreytileiki drveruflérunnar i hafinu umhverfis island
er ad mestu épekktur en litlar sem engar rannsoknir hafa farid fram til pessa. Alls var 504
sjésynum safnad; 483 synum ur vorralli Hafrannséknarstofnunnar, 16 synum ar Breidfirdi og
5 synum var safnad norduraf Vestfjordum med sérutbdnum synatokubunadi fyrir botnvorpur
er hannadur var innan verkefnisins.

Erféaefni var einangrad ur 6llum sjosynunum 504 og pvi komid i geymslu vid -80°C.
Auk pess eru til syni sem hafa verid vardveitt med fixeringu og eru einnig geymd vid -80°C.
Ekki var eetlunin ad greina Oll synin sem safnad var innan pessa afmarkada verkefnis.

Efnividur ar 6llum synunum er hins vegar adgengilegur og atladur til frekari rannsékna i

framtidinni.
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Valin voru 59 syni til greiningar; 38 sjésyni ur vorralli Hafrannsdknarstofnunnar, 16 syni ar
Breidafirdi auk 5 syna safnad var vid togveidar nordur af Vestfjordum. bessi syni voru einnig
tekin til 6rverutalninga med fledisja (flow cytometry) auk pess sem oOrverufjolbreytileiki

synanna var skodadur med t-RFLP fingrafaragreiningu.

4.1 Frumutalningar
Fjoldi 6rvera i synunum var talinn med flaedisja (FACSaria Il cell sorter) og flurljdmandi litun a

erfdaefni 6rveranna. Einn meginpatturinn i pvi ad haegt er ad telja 6rverur i sjé ma rekja til
teekniframfara i sambandi vid notkun flurljdmandi efnasambanda. Slik efni, likt og SybrGreen
sem binst tvipatta erfdaefni, er haegt ad hengja vid eda innlima i frumur og nyta svo til
talninga a einstokum frumum med pvi ad nema flurljdomun peirra. Frumutalningar gafu géda
mynd af drverumassanum i efstu l6gum sjavar i kringum island, fjolda bakteria og einfrumu
pérunga. Almennt var magn 6rvera a pvi bili sem menn hafa daetlad i naeringarrikum sjé eda
& milli 10°-10° frumur i hverjum millilitra af sj6. Megnid af érverumassa hafsins er hadur
fledi 4 uppleystu kolefni fra dyra- og plontusvifi sem einkum er ad finna 4 pvi dypi sem
sélarljés neer til og frumframleidsla fer fram og er stér ahrifapattur i 16dréttri dreifingu
bakteria i vantsmassanum. Talningar & orverufléru syna er tekin voru 4@ meira dypi (353-
800m, 355-250m) syna berlega hve drverum faekkar med auknu dypi.

Gogn ur Breidafirdi syna nokkrar breytingar er virdast verda 4@ samsetningu
poérungafldrunnar yfir synatokutimabilid. Synatékum ur Breidfirdi hefur pvi verid haldid
afram yfir vetrarmanudina en ahugavert er ad skoda slik syni yfir lengra timabil og fylgjast

med préun, baxedi i fjolda og samsetningu 6rveruflérunnar med tima.

4.2 Fingrafaragreining
Greining a fjolbreytileika orverusamfélagsins var gerd med t-RFLP fingrafaragreiningu.

Adferdin er fljotleg og einfold leid til ad fa hugmynd um foélbreytileika 6rversamfélaga.
Nidurstodur fingrafaragreiningarinnar voru ennfremur notadar sem forskodun 3
orverufjolbreytileikanum og sem kriteria fyrir val 4 synum til tegundagreiningar med 16S
hlutradgreiningu.

Erfitt er ad bera saman flokin t-RFLP mynstur margra syna med berum augum svo vel sé. bvi

var notast vid hofudpattagreiningu (principal compenent analysis) sem gerir mogulegt ad
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rannsaka likindi milli syna. Med vidbdtarupplysingum ur vorrallinu ma enn frekar kanna
fylgni milli akvedinna breyta i t-RFLP géognunum med peim umhverfispattum sem maeldir
voru. Pa er notast vid ,principal component regression”.

Med pessari adferdafraedi var synt fram a olik bakteriusamfélog milli synatékustddva. Heilt
yfir var meginmunur & synum ur hverri synalotu p.e. ur vorralli, Breidafirdi og hali togara.
Breytileikinn innan syna ar vorrallinu hélst nokkud vel i hendur vid synatékustad. Syni tekinn
af Selvogsbankanum syndu meiri innbyrdis likindi samanborid vid synin nordan af Siglufirdi
og vestan af islandi sem voru dlikari innbyrdis. bad skyrist hugsanlega af meiri fjarleegd milli
synatokustada en fyrir sunnan. Ahugavert var ad sja ad 6ll synin af Langanesi, nordaustan af
landinu flokkudust med synum af Selvogsbankanum pratt fyrir élikar umhverfisadstaedur.
bPegar kannad var sambandid milli umhverfispattana annars vegar (selta, surefni, hiti,
flarljdmun, orverufjoldi, dypi) og breyta i t-RFLP fjdlbreytileika gégnum hinsvegar sast ad
fylgni var & milli akvedinna toppa med umhverfispattum. Hitastig hafdi par mest ad segja en
einnig flurljdmun og selta. Fldrljdmun er hinsvegar afleida 6rveranna a medan hitastig og
selta hafa métandi ahrif & samsetningu Orvera i hafinu. Sjdlfsagt hefur stadsetning
synatokunnar mest ad segja um fylgni med akvednum Orveruhdpum en stadsetningin helst i
hendur med umhverfispattunum. T.a.m. var sjorinn sunnan af landi var heitastur og med yfid

haerri salt styrk en annars stadar.

4.3 Tegundagreining
Tegundasamsetning orverufldorunnar var akvordud med mognun og radgreiningu a 16S geni

bakteria.

Tiu syni voru valin utfra nidurstédu fingrafaragreiningar; 3 af Selvogsbanka, 1 af Langanesi, 2
af Siglunesi, 3 Ur Breidafirdi auk 1 hal-synis. Allar 16S radirnar voru flokkadar til tegunda
midad vid 98% skyldleikamoérk og bornar saman vid radir i Genbank til ad akvarda nanustu
aettingja. Alls voru 528 radir radgreindar og af peim nadist leesileg radgreining af 441 r6d. Alls
greindust 174 dlikar 16S bakteriuradir i synunum og reyndust 52% peirra tilheyra adur
O0pekkum bakteriutegundum. Fjolbreytileiki orveruflérunnar var mikill en hann var skvt.
Simpson’s fjdlbreytlileikastudli - sem azetlar likurnar @ pvi ad tvaer radir teknar af handahofi
ur syni tilheyri élikum tegundum - & milli 0.776-0.969 ad undanskildu hal-11 syninu sem var

mjog einsleitt.
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Atta fylkingar bakteria greindust i synunum { mismiklum mali. Cyanobacteria og
Cyanobacteria-likar radir voru rikjandi i 6llum synum utan syni 353-Om par sem hlutfall
beirra var einungis 4%. Alpha og Gamma-protebacteria voru rikjandi i syni 353-Om. Alpha-
proteobacteria eru stér hluti orveruflérunnar i ollum synanna utan BF2.1m. Gamma-
proteobacteria skipa @ sama mata hatt hlutfall i synum teknum af Selvogsbanka en peer er
adeins ad finna i litlum meeli i Breidafirdi. Af 6drum fylkingum greindust Flavobacteria
reglulega og voru 8.6% og 17.9% hlutfalli i synum 353-O0m og BF5.20m. Beta-protobacteria
greindust i fjérum klénum en Delta-proteobacteria, Actinobacteria og Firmicutes greindust i
einum klén hver.

Cyanobacteria eda Cyanobacteria-likar radir voru rikjandi tegundir i 6llum sjésynunum nema
353-O0m. Leida ma likum ad pvi hluti pessara Cyanobacteria-liku rodum geetu tilheyrt
greenukornum kisilpérunga sem eru rikjandi pérungar i hafinu umhverfis landid. Graenukorn
porunga hafa eigid erfdaefni og innihalda 16S gen en talid er ad porungar hafi innlimad
Cyanobacteria i forneskju sem hafi prdast yfir i greenukorn i umfrymi pérunganna. Likur ma
leida ad pvi ad hluti peirra Cyanobacteria-liku rada sem greinast i synunum séu upprunin fra
kisilporungum sem ekki hafa skilist frd syninu vid siun. Hafa ber pad i huga pegar
nidurstodurnar eru tulkadar enda er hatt hlutfall Cyanobacteria i synunum eitthvad sem
vekur umhugsun en hlutfall Synechococcus sp. tegunda fellur almennt er kemur i kaldari sjé &
polsveedunum.

Synatokustadur 353 er Uthafssyni tekid langt sudur af landinu medan 6nnur syni voru tekin
grunni. Flurljomun & pessum synatokustad sem segir til um frumfamleidni og magn
ljosttillifandi 6rvera var po sist leegri @ pessu svaedi en 4 synatokustodum 348-0, og 355-250m
teknum a grunni utaf Sudurlandi. Einnig vekur athygli hve mikid af Cyanobacteria-likum
rodum finnast @ 250m dypi @ synatokustdd 355, en nidur & pad dypi naer einungis 1% af
solarjési og er pad sveedi pvi afar illa til fallid til ljdstillifunnar og engin bladgraenu-drifin

ljostillifun getur att sér stad.

4.4 Nidurlag
Pegar allt er tekid saman ma segja ad pessar fyrstu nidurstodur gefi adeins litla mynd af

drverumassa og fjdlbreytileika i sjonum vid island. Vist ma telja ad med 16S klénagreiningu

sé adeins litlu broti orverufjolbreytileikans i hafinu gerd skil, en daetlad hefur verid ad undir
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1% orverufloru hafsins sé skilgreind og raektanleg — 99% allra bakteriurtegunda hafsins eru
pvi enn épekktar. Hingad til hefur érverum i kringum landid verid synd fremur litil athygli og
hugsanleg ahrif peirra haerra upp i feedukedjuna litid verid rannsakadar. | steerra samhengi
hefur verid synt fram & ad i heild séu um 3x10™ tonn kolefnis i hafinu bundid i slikum
Orverumassa (Sogin, Morrison et al. 2006). Ad auki er eru 6rverur mikilveegur hlekkur i 6llum
efnaferlum i lifriki sjavar, baedi vid nidurbrot og uppbyggingu efna (Sogin, Morrison et al.
2006). Eingdngu litill hluti peirra 6rvera sem er ad finna i sjo hefur verid tegundagreindur
nakvaemlega og endurspegla nidurstédur okkar ur klénun og radgreiningu & 16S pad, par sem
mikid var um épekktar og éraektanlegar tegundir. Slik tegundagreining hefur kannski ekki
mikid ad segja pegar liti0 er um gogn til samanburdar en segir pé mikid til um hversu
fiolbreytt samfélagid er i heild sinni. Ut fra peim nidurstdédum einum og sér og hefur m.a.
verid horft til pess ad fjolbreytileiki samfélagsins sé mikilvaegur pattur i ad vidhalda
stodugleika i vistkerfinu (Loreau, Naeem et al. 2001). Slik vitneskja, asamt pvi ad afla gagna
um pann érverumassa sem er i hafinu vid island gefa okkur mikilvaega vitneskju en aftur a
moti vantar samanburd til ad sja hvernig breytingar verda i tima og rdmi. bvi ma lita 4 pessi
gogn sem akvedinn grunnfloét sem haegt er ad byggja a.

Til lengri tima litid er mikilvaegt ad hafa i huga peaer breytingar sem eru ad verda a hafinu vid
island vegna hlynunar jardar og hugsanleg ahrif a lifriki sjavar. Almennt er vitad ad hitastig er
einn af rddandi umhverfispattum sem hafa ahrif 8 6rverur og 6rveruvoxt en ad auki getur
hitastig haft ahrif a leysni efna sem aftur hefur ahrif lifrikid. Pad er pvi mikilvaegt ad fylgjast
vel med peim breytingum @ magni, tegundasamsetningu og fjolbreytileika 6rvera hér vid

land.

5. bakkir

Skyrsluhofundar vilja pakka Verkefnasjodi sjavarutvegsins fyrir framlag til rannséknarinnar.
Gylfa Gudjonssyni hja Fisk Seafood og Snorra Snorrasyni a Klakk SH 510 er ennfremur pakkad

fyrir synadflun.
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