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 چکیده

داشاته  یکروبایم یهااتیجمع یدر مطالعات مربوط به اکولوژ ییسزانقش به دینسل جد یتوال نییدر تع شرفتیپ

بادون  یکروبایم یهاتیجمع ی.ان.اید لی)تحل کسیمتاژنوم قاتیدر تحق عیسر منجر به توسعه هاشرفتیپ نیاست. ا

منجر باه کشا   کسیمتاژنوم یاطلاعات یهاگاهیپاو  یو محاسبات یآمار یاز ابزارها یاریبه کشت( شده است. بس ازین

 یهااارهاا و روشابز د،یانسال جد یتوال نییبر مرور روش تععلاوه قیتحق نیها شده است. در ااز داده یمیحجم عظ

جهات  ومیکروبیم یبازدارنده و دست ورز یهاخاک ومیکروبیمورد استفاده، موارد مطالعه شده درباره م کیوانفورماتیب

ها با وجود شود که در آنیگفته م ی. خاک بازدارنده به خاکدنریگیارائه و مورد بحث قرار م یاهیگ یهایماریب بامقابله 

 قیادق ییکمتر اسات. توجاه باه سااختار و شناساا اریبس یاهیگ یهایماریب وعیشده، شهشناخت مارگریحضور عوامل ب

 .است ییایمیسموم ش صرفمورد علاقه طرفداران کاهش م اریها بسخاک نیا ومیکروبیم

 .NGS، ، میکروبیومزوسفریر ،مهارکننده یهامتاژنوم، خاک: کلیدی هایواژه
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 مقدمه

 نیزتریبرانگو چالش  نیتردهیچیاز پ یکیخاک 

 نیااسات. ا یولاوژیکروبیها از نظر مطیمحستیز

 یکروبیم یهاتیجمع نیترمتنوع یحاو ستمیاکوس

کاه  هااکروبیم نیا شتریاست و ب نیکره زم یرو

هساتند،  یکیو ژنت یکیاز تنوع متابول یمیمنبع عظ

 یبارا توانندیمنابع م نیاند. انشده ییهنوز شناسا

 هاا،میباه آنز یابیتو دسا ییشاامل شناساا یاهداف

 اه،یارشاد گ یهاکنندهعیتسر ه،یثانو یهاتیمتابول

کنناده هیو تجز یاهیگ یهایماریب وکنترلیعوامل ب

 رنادیقارار گ یبردارمورد بهره یستیز یهاندهیآلا

(Liu et al. 2020عملکرد جمع .)یکروبیم یهاتی 

شاامل بهباود  یدیادر چند نقش کل تواندیخاک م

در  اهیاارشااد، حفااد رشااد گ و تااروژنیجااذب ن

مقاومت در برابر  یزنده، القا ریزنده و غ یهاتنش

 ایا یانساان یمارگرهاایبرهمکنش باا ب مارگرها،یب

 (.White et al. 2016حشرات خلاصه شود )

شاده در مطالعاات انجاام یخینقطه نظار تاار از

طاور تااکنون باه اهیاگ-کاروبیبرهمکنش م نهیزم

-اهیاگ ماارگر،یب-اهیاگ یهابرهمکنش یعمده رو

قاارچ -اهیاگ-وکنترلیاعامال ب ایاو  زیکوریقارچ م

وجاود  یمتمرکز بوده اسات. اماا شاواهد مارگریب

از  یگاارید یهاااگروه دهاادیدارد کااه نشااان ماا

بار  زی( خاک نmicroorganisms) یهازسازوارهیر

 تیاا. جمعگذارناادیماا ریباارهمکنش تاااث نیااا

شده شناخته طیمح کی یهازسازوارهیر یکیاکولوژ

 Sebastien et) نامندیم وتایکروبیم ای ومیکروبیرا م

al. 2015( زوسافری)ر شاهیآن در ر ی( کاه فراوانا

-710( است )لوسفری)ف ییهوا یهااز قسمت شتریب

 610-910متار مرباع بار  و یدر ساانت ولسل 610

 ,Lindow and Brandl) سالول در گارم خااک(

2003). 

 یهااااتیشاااامل جمع زوسااافریر ومیاااکروبیم

 شهیروپوست ر هیاست که ناح یقارچ ای ییایترباک

 ومیااکروبیم-اهیااانااد. باارهمکنش گرا احاطااه کرده

 ایاهر دو طرف باشد و  ای کیممکن است به نفع 

نداشاته  یضرر ایطرف سود  دواز  کی چیه یبرا

 نیاروشن شدن بهتر ا ی(. براKnief, 2014باشد )

استفاده شود  ییهاها لازم است از روشبرهمکنش

 سوالات پاسخ دهد: نیبه اکه 

 یمکان وجود دارد؟ چه کار کیدر  یتیجمع چه

  یچطاور زنادگ طیشارا نیادهناد؟ در ایانجام ما

 پاسااخ  یطاایمح راتییااچگونااه بااه ت  کننااد؟یماا

 ارتباااط برقاارار  گریکاادیچگونااه بااا  دهنااد؟یماا

  ریتااث اهیو چگونه بر سلامت و توسعه گ کنند؟یم

 گذارند؟یم

 آن ومیکروبیو م اهیگ ها،وتیوکاری ریسا همانند

موجاودات برتار  کی عنوانبه توانندیهمراه هم م
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(superorganismsدر نظر گرفته شوند ز )اهیاگ رای 

 نیاخاا  خاود باه ا یهااتیاز فعال یبرخ یبرا

از  شیب اهانیوابسته است. در عوض گ هاکروبیم

 بفتوسانتز کسا یرا که در ط یدرصد از کربن 21

قرار  ومیکروبیم اریدر اخت شهیسطه روابه ،انددهکر

 شاهیاز ترشاحات ر یکروبایم تیا. جمعدهنادیم

یم ریها تاثآن تیکه بر تنوع و فعال کندیاستفاده م

و مرحلااه  اهیااگ بیااژنوت ن،یاباار. علاوهگااذارد

 یکروباایم تیااباار جمع زیاان زبااانیم یکیولااوژیزیف

 اهاانیکاه گاست شده فرض یگذار است. حتریتاث

خاک را در  دیمف یهازسازوارهیر ،نهصورت فعالابه

به طرف خود جذب  مارگریجهت مقابله با حمله ب

 ناه،یزم نی(. در اBulgarelli et al. 2013کنند )یم

از  یکاای یماااریمهارکننااده ب یهاااوجااود خاک

 نیاااساات. ا شاادهشااناخته یبااه خااوب یهادهیااپد

 ومیاکروبیشاده توساط ماثار القا کیا تیخصوص

عملکرد آن هنوز به  سمینخاک است که مکا ساکن

 نشده است. ییشناسا یخوب

از  99% یرو و مطالعاااااه بااااار یجداسااااااز

از آنهاا  یاریبسا رایاسخت است. ز هاوتیپروکار

موجودات  ریوابسته به سا یستیز یهاندیآفر یبرا

ناموفق هساتند  یاشهیبوده و از نظر رشد درون ش

(Whitman et al. 1998تمرکاز رو .)مولکاول  ی

 و  داراسااتیپا اریمولکااول بساا کیااکااه  .ان.اِید

زنااده  ریاازنااده و غ یهاساالول ازآناارا  تااوانیماا

مواناع  نیاکاه ااسات کرد باعث شاده  یجداساز

 کیااشااده از اسااتخراج ی.ان.اِیبرطارف شااوند. د

شااود. یماا دهیاامتاااژنوم نام ومیااکروبینمونااه از م

مطالعاات  ایا یکروبیم یهاهیسو یژنوم یزهایآنال

موجاود در  میمساتق یکایژنت لی)تحل کسیمتاژنوم

بااه کشاات( کاال  ازیااباادون ن یطااینمونااه مح کیاا

را در مااورد  ییهادگاهیااد یکروباایم یهاااتیجمع

 یکیولاااوژیزیف لیسااااختار و پتانسااا ب،یاااترک

 مطالعاه .کندیفراهم م اهیهمراه گ یهازسازوارهیر

 لیاها باه دلاز آن یو استفاده صنعت هازسازوارهیر

از  یجهکشاات بخااش قاباال تااو تیااعاادم قابل

محادود شاده اسات.  یکروبیمتنوع م یهاتیجمع

 یابازار قدرتمناد عنوانباه کسیمتااژنوم تازگیبه

 دهیاچیپ یکروبایم یهاتیتنوع جمع یبررس یبرا

 یهااز گوناه یباه شامار یشده و دسترسا یمعرف

 یهاکیوتیبیو آنت هامیآنز ای دیجد یهاژن د،یجد

را  یرزو کشااو یوتکنولوژیب یمرتبط با کاربردها

 ,Mocali and Benedettiفااراهم کاارده اساات )

2010 .) 

و  کسیمتااژنوم یبار معرفامطالعه علاوه نیدر ا

 یابیایتوال یهاداده ،مورد استفاده در آن یابزارها

( باه next generation sequencing) دیانسال جد

 یکروبااایدسااات آماااده از مطالعاااات تناااوع م
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 از. ردیگیمورد بحث قرار م یماریب یهامهارکننده

 صاورتبهکاه  یتاوال نییو تع نگیکه کلونییجاآن

 هاا اساتفاده از نموناه یمایحجام عظ یمعمول برا

 .هساتند یبرپرزحمت و زمان یهاشوند، روشیم

 یبارا یمولکاول ینگاارانگشات یهاتوسعه روش

را  یعیابزار قدرتمند و سار، PCRمحصول  لیتحل

 یباکرویم یهاتیجمع عو تنو راتییدرک ت  یبرا

طور باهموجود  یهاروش تی. محدودکندیارائه م

که داناش  PCR ریتکث ییبه ژن هدف و کارا عمده

 یهاااتیاز جمع یاز قساامت محاادود یمحاادود

 شااودیمربااوط ماا ،دهاادیرا ارائااه ماا یکروباایم

(Fakruddin et al. 2013; Escalona et al. 2016 .) 

بازده  با یتوالنییتع یهانهیکاهش مستمر در هز

 یاِ.ان.یاز د ییحجاام بااالا یتااوال نیاایلا، تعبااا

را ممکان سااخته و  یکروبایمتنوع م یهاتیجمع

 کنادیرا ارائه م ستمیاز کل اکوس یاطلاعات مفصل

 نی. بنابراستندین یابیقابل دست شدیکه قبلا تصور م

جداشاده از  یکیکل مواد ژنت ک،یستمیس یبا بررس

و  یبنااددسااته تااوانیرا ماا یطاایمح یهانمونااه

و  تیکرد. دانستن ساختار، عملکرد، فعال یدستکار

 یهاااطیدر مح یکروباایم یهاااتیجمع راتییاات 

از  شیاسات. پا یعلما یهاااز چالش یکی یعیطب

، T-RFLP ،DGGEشااااامل  ییهاااااروش ن،یااااا

ARDRA،PLFA  ،SSCP یکااارواری.ان.اِ میو د 

خااک  یکروبایسااختار م تیخصوصا نییتع یبرا

( کااه از Oulas et al. 2015شااد )یاسااتفاده ماا

 نیگزیجاا هااینسابت باه روش یکمتر تیجامع

 برخورار هستند. نینو

توسعه  یبرا ییهاتلاش یقاتیتحق یهاگروه اکثر

اند. .ان.اِ انجام دادهید یتوالنییتع نیگزیعوامل جا

 یهاااژن یبرخاا ریاابراساااس تکث یمتاااژنوم ریاتکث

 عنوانباه 16S rRNAشاده مانناد خا  و حفاظت

 انجام شده عیوس صورتبه تازگیبهکه ژن نشانگر 

 لیادست آوردن پروفاهب یبرا یعی، روش سراست

 ینگااارانگشاات ایاا یتاکسااونوم/تیجمع نشپااراک

 سااتمیاز س یابیاایتوال یروش باارا نیاااسات. در ا

Illumina MiSeq  شاودمیاستفاده (White et al. 

شاده  یاندازراه 2011در سال  ستمیس نیا(. 2016

باالا و  ییساده، باا کاارا یتوالنییتع ستمیس کیو 

 بیااساااختار و ترک یبررساا یباارا سااهیقاباال مقا

 Frey-Klettاست ) یکینیو کل یطیمح یهاتیجمع

et al. 2011شده با طول بلند و خوانده یهای(. توال

 تیاهاا مزپروژه یبرخا یبرا تواندیتعداد کمتر م

 (. Fadrosh et al. 2014داشته باشند )

از هر دو انتها  توانندیشده میبنددسته یهاقطعه

(paired-end)باااز جفاات 600بااا طااول  یا، قطعااه

 محساوب  تیامز کیامونتااژ  یکنند که برا جادیا

 25و  GB15 ،عامال ساتمیس نیا. باازده اشاودیم
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بااز جفات 300شده با طاول خوانده یتوال ونیلیم

در  کسیمتاژنوم یهاپروژه یبرا ستمیس نیااست. 

 نیینمونه قبل از تع هیاول یبررس ایکوچکتر  اسیمق

 یتوال نییتر است. تعمناسب HiSeqبا  قیعم یتوال

 است: ریشامل چهار مرحله به شرح ز

 کتابخانه یسازآماده

قطعه شدن مواد ها با قطعهمرحله کتابخانه نیا در

. شااوندیو افاازودن آداپتورهااا آماااده ماا یژنااوم

ها نقاش قطعاه ریاو تکث یتاوالنییآداپتورها در تع

باا  کسیمتااژنوم یبرا یکتابخانه ژنوم هیدارند. ته

 شود.انجام میاستفاده از ژن نشانگر به دو روش 

بااااا جفاااات  PCRروش اول، دو مرحلااااه  در

 PCR در. شااودمیمختلاا  انجااام  یآغازگرهااا

ژن  ینخست، از دو آغازگر شامل آغازگر اختصاص

 Illumina یتاوال نیای( و آغازگر تعدینوکلئوت 20)

 .(Tag1, Tag2) شودی( استفاده مدیهفت نوکلئوت)

شاارح  نیااه ااز دو آغااازگر باا زیاادوم ن PCRدر 

 Illumina یتوال نییآغازگر تع ،که شودیاستفاده م

بارکد  ایکننده یی(، مولکول شناسادی)هفت نوکلئوت

MID1–MID2 (8-12 و آداپتااااور دیاااانوکلئوت )

Illumina (P7, P5) 29 کیاست. بارکد  دینوکلئوت 

به هر  ریتکث یکوتاه است که در ط ی.ان.اِید یتوال

هر نمونه  یو برا شودیشده اضافه مخوانده یتوال

 شودیکار باعث م نی(. ا1است )شکل  یاختصاص

هام  باا یابیایتوال نهیهز شکاه یها براکه نمونه

(. در انتها در مرحلاه multiplexedمخلوط شوند )

 de-multiplexedا هنمونه هایتوال لیو تحل هیتجز

 .شوندیاز هم جدا م ای

جفات  کیاو  PCRمرحله  کیروش دوم فقط 

، Illuminaآداپتااور  دیاانوکلئوت 29 :آغااازگر دارد

بارکاد   ایکننده  ییمولکول شناسا دیهشت نوکلئوت

MID1–MID2 10آغاازگر پاس رو(،  ی)فقط برا 

سااختار  لیاز تشک یریجلوگ یبرا pad دینوکلئوت

 که مکمل ژن دی(، دو نوکلئوتhairpinسنجاق سر )

16S rRNA  آغاااازگر  دیااانوکلئوت 20نباشاااد و

  (.Fadrosh et al. 2014ژن ) یاختصاص

 یادسته ریتکث

 یساااطف صااافحه بارگاااذار یرو هاکتابخاناااه

 دیابریسطف آن ه یرو یژنوم یها. قطعهشوندیم

 یکاناال ریاشاده باا تکث. هر قطعاه متصالشوندیم

(bridge amplificationبه ) صاورت خوشاه انباوه

 .شودیم ریتکث

 یتوالنییتع

 یدهایاشاامل نوکلئوت یتاوال نیایتع یهامعرف

بااز  نیدارشده با فلورسانس است که باه اولانشان

 ریاا. سااطف تکثشااودیاضااافه ماا ،افتهیاتصااال

 شااده و تشعشااع هاار خوشااه ثباات  یبردارریتصااو

 ی. طاول ماوج تشعشاع و شادت آن باراشاودیم
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 کند. جادیبه طول قطعه را ا یتا توال شودیتکرار مباار  n چرخاه نیا. اشاودیاده مباز استف ییشناسا
 

 
 یاکتابخانه در روش دو مرحله هیته یمورد استفاده برا ینحوه اتصال آغازگرها -1 شکل

 

 هاداده لیو تحل یسازفیردهم

 یافزارهاااشااده توساط نارمخواناده یهاایتاوال

  یرفرنس هم رد یبا توجه به توال کیوانفورماتیب

 نیبا یهااتفاوت یساز ی. بعد از هم ردشوندیم

 شاودیم ییشناسا دیجد یهایتوال ژنوم رفرنس و

(www.Illumina.com.) 

 براساس ژن نشانگر کسیمتاژنوم

طور به) ریشده اما مت حفاظت یژنوم ینواح ابتدا

 ریا( تکث16S rRNAژن  ریمت  یلیخ ینواح معمول

 هااایتاوال نیاا. ساسس اشااوندیما یتااوال نیایو تع

 operational taxonomic صاورتبه( کاونی)آمسل

units (OTUs) کااونی. آمسلشااوندیماا یبنااددسااته 

 ریامت  هیچند ناح ای کی.ان.اِ مانند یاز د یاقطعه

نشانگر است که باا  یهاژن گرید ای 16S rRNAاز 

PCR از  . اغلااب پژوهشااگرانشااودیماا ریااتکث

 OTU. کنندیاستفاده م PCRاستاندارد  یآغازگرها

بااا  کیاسیت صاورتبههاسات کاه گوناه کننادهجدا

  بندیدسااتهو درصااد شااباهت  rRNAاسااتفاده از 

 یاعضاا ییشناساا یروش اغلب بارا نی. اشودیم

 نیاا بیترک سهیمقا یبرا ای یکروبیم یهاتیجمع
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. رودیمختل  باه کاار ما یهادر نمونه هاتیجمع

 یبااه ساامت الگوهااا یعیروش دانااش وساا نیااا

مهاام  یهاااژن یو عملکاارد یکیاکولااوژ ،یتکااامل

 یهاساتمیاکوس یهازساازوارهیشاده در رییشناسا

براسااس  ی. مطالعات متعاددکندیمختل  ارائه م

  یباارا نگربااه عنااون نشااا 16S rRNA یهاااژن

 عنوانبه ITS ای 18S rRNAو  هایو آرکئ هایباکتر

 Fadrosh etانجام شده است ) یقارچ ینشانگرها

al. 2014.) 

 لیااتحل یکااه باارا ییطااور معمااول ابزارهااا بااه

شااامل  رودیبااه کااار ماا 16S rRNAاطلاعااات 

QIIME ،Mothur ،SILVAngs  وMEGAN  .است

 و  هااااتمیباااه الگور یعیوسااا یاگرچاااه دسترسااا

 16S کسیاطلاعات متاژنوم لیتحل یافزارها برانرم

 عنوانبااه QIIME رساادیوجااود دارد بااه نظاار ماا

 Fadrosh etاست ) دهش جادیا" ییاستاندارد طلا"

al. 2014به  ازین طور معمولبه هالیو تحل هی(. تجز

 افتنیا یمرجع دارند که بارا یاطلاعات گاهیپا کی

 یخااط نساال کیاااز  OTUتطااابق بااا  نیکتاارینزد

 Greengenesجاو شاوند. وجسات کیتاکساونوم

(16S) ،Ribosomal Database Project (16S)، 

Silva (16S+18S)  وUnite (ITS) نیااز ا یبرخا 

 یبارا هااگاهیپا نیاهساتند. ا یاطلاعات یهاگاهیپا

 ساتایمانند پروت هازسازوارهیاز ر یخاص یهاگروه

 یکه متنوع هستند و اطلاعاات کمتار هاروسیو و

 .ستندیمناسب ن ،ها در دسترس استآن یاز توال

ده از باااا اساااتفا OTU یتاکساااونوم نیااایتع

افازر . نارمشاودیمختلا  انجاام ما یهاتمیالگور

QIIME مختلااااا  مثااااال  یهااااااتمیاز الگور 

BLAST، RDP ،RTAX ،Mothure classifier  و

uclust یخاوانهم نیکترینزد یجو براجهت جست 

  یکیتاکساااونوم یخاااط نسااال کیااااز  OTUباااا 

 یهااتمیالگور ز. اکنادیما یبانیپشات ،شدهاستنباط

اشاره کارد.  cd hitو  uclustبه  انتویم بندیدسته

 یعیروش سار رایادارد ز یبرتر یبر دوم یکه اول

اساتفاده  یمعنادار از حافظه کمتر صورتبهاست، 

 یهاحسااس اسات و در شاباهت یلایخ کناد،یم

اغلاب  cd hit. دهدیرا انجام م بندیدسته یکمتر

کمتار نااموفق  شاباهتباا  ییهادسته ییدر شناسا

را از  یخاوانهام کیاباه نادرت  uclustاست اما 

با امکاان هام یهاحالت نیشتریو ب دهدیدست م

 بندیدستهقادر به  نیچن. همکندیم دایرا پ یخوان

 است. هایاز توال یشتریتعداد ب

 جینتا شیو نما یآمار یزهایآنال

QIIME یکیاز درخت تاکساونوم یشیشامل نما 

  Biom لیااااافا کیاااااو  newickدر فرمااااات 

(biological observation matrix)  کااه جاادول

OTU لفاا آتناوع  ،علاوهاست. به ،دهدیرا نشان م
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( و تنوع یکیلوژنتینمونه مثل تنوع ف کی)تنوع در 

( باه هماراه PCoAها مثال نموناه نیبتا )تنوع مااب

از  کیاالوژنتیف یهااالیتحل و یتاکسااونوم بیااترک

زباان  تازگیباه. شاوندیم یبانیپشت QIIME قیطر

استفاده  رهیمت چند یهالیتحل یبرا R یسینوبرنامه

و باه  رهیاهاا، خخداده تیریمد تی. در نهاشودیم

متااژنوم  ری. تفساشودیها انجام مآن یگذاراشتراک

 ییشناساااا ک،یااالوژنتیف یهاااالیکنناااده تحلدییتا

 ،یکروبایم تیجمع یو فراوان ییها، شناساتاکسون

 لیغالب و تحل تیجمع لیتحل ها،تیجمع سهیمقا

 شیمختل  )اگر ب یکروبیم یهاتیجمع یاسهیمقا

 (. Fadrosh et al. 2014از دو نمونه باشد( است )

 

مرباو  باه  یهاایمورد مطالعه دربررس یهانمونه

 یاهیگ یهایماریب وکنترلیب

 یکنناده سالامتنییتع دیکل زوسفریرا ومیکروبیم

 یهاخااک اسات کاه در ساال یزیو حاصلخ اهیگ

را باه خاود جلاب کارده اسات  یادیتوجه ز ریاخ

(Hassani et al. 2016; Bulgarelli et al. 2013 .)

 زباان،یتعامال باا م قیاز طر یکروبیم یهاتیجمع

کنتاارل  یرو وکنترلیااعواماال ب گااریو د مااارگریب

 ;Abbasi et al. 2014) گذارنادیما ریتااث یماریب

Abbasi et al. 2015; Abbasi et al. 2016; 

Abbasi et al. 2019هاا تعامل نیا(. فهام بهتار ا

 دیااجد یهاااتوسااعه روش یباارا ییهافرصاات

را فراهم خواهد کارد  یاهیگ یهایماریب وکنترلیب

(Abbasi et al. 2020a; Abbasi et al. 2020c .)

 یریزمان باه کاارگ ای ونیفرمولاس یمثال بقا یابر

بهبااود داده شااود و  تواناادیماا وکنترلیااعواماال ب

انتخاب کرد  توانیرا م helper یکروبیم یهاهیسو

(Jijakli et al. 2015 .) 

کااه توسااط هونااگ و همکاااران  یادر مطالعااه

  وکنترلیااا( انجاااام شاااد از دو عامااال ب2017)

B. subtilus SQR-N1 و T. harzianum SQRT37 

 اهچهیگ یماریکنترل ب یبرا یشده با ماده آلبیترک

 Rhizoctonia solani ماارگریبا عامل ب اریخ یریم

باا  یکروبیم تیجمع راتییت  یابیستفاده شد. ارزا

در طاااول  pyrosequencing Miseqاساااتفاده از 

 یرینشان داد که به کارگ جیانجام شد. نتا شیآزما

 یمعناادار صاورتبه وکنترلیابا عوامل ب یمواد آل

را  اریاادر خ یماااریو وقااوع ب .solani R تیااجمع

خاااک را  یکروباایم تیااو جمع تیااکاااهش و فعال

 یهاااخاک .(Huang et al. 2017) داد شیافاازا

وجااود  ییهاسااتمیدر اکوس یماااریبازدارنااده از ب

 یمارگرهاایاز ب یکمتار بیآسا اهاانیدارند که گ

. منادس و همکااران شاوندیمتحمال ما یزخاک

باا  زوسافریر ومیاکروبیمطالعه م قی( با تلف2011)

و  یدیاکل یهابر کشات، تاکساونیمبتن یهاروش
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را  شاهیر یقاارچ ماارگریمهار بدر  ریدرگ یهاژن

و  یهزار گونه بااکتر 33از  شتریکردند. ب ییشناسا

 Proteobacteria، Firmicutes شاااامل یآرکئااا

(Lactobacillaceae)  وActinobacteria صیتشخ 

 یبودناد. اعضاا یماریداده شد که مرتبط با مهار ب

 یساانتتازهادیپست دیاابااا تول ایااگامااا پروتئوباکتر

 را یماااریاز ب یبازدارناادگ تیاالفعا یبااوزومیرریغ

دهد کاه یبه دست آمده نشان م جینشان دادند. نتا

 نیمهم تر ییایتاکسون باکتر نیچند یفراوان رییت 

نسبت باه  یشتریب ریاست و تاث یماریعامل مهار ب

 دارد ییایاااخاااا  باکتر یهاحضاااور تاکساااون

(Mendes et al. 2011). یامزرعاه یابیاارز جینتا 

بازدارنااده از  یهاااخاک یروبااکیم یهاااتیجمع

 بیاسااکب ساا یماااریکااه ب ییهاااو خاک یماااریب

 ییهاایداشت نشان داد که توال وعیدر آن ش ینیزم

بازدارنده  یهادر خاک Bacillusو  Lysobacterاز 

را دارنااااد  یفراواناااا نیشااااتریب یماااااریاز ب

(Rosenzweig et al. 2012.) 

 و همکااران انشایکه توسط توسط  یامطالعه در

چناد جانس از  یفراوانا زانی( انجام شد، م2016)

 یهادر سه رقم با درجه زوسفریر دیمف یهایباکتر

ارزن  اهکیسااا یمااااریمقاومااات متفااااوت باااه ب

Ustilago crameri نشان داد که  جیشد. نتا یبررس

مختلاا   ییایااباکتر یهاااتیارقااام مختلاا ، جمع

Bradyrhizobium  وStreptomyces  را در

 اهکیس یماریکه با مهار ب کنندیمجذب  زوسفریر

تاوان  یرا م ییایباکتر یهاجنس نیمرتبط است. ا

 اهکیسا یمااریب هیابالقوه عل یهایباکتر عنوانبه

 .(Yansha et al. 2016) و استفاده کرد یمعرف

 ی.ان.اِ و آر.ان.اِی( د2016و همکاااران ) چاپاال

چ ندرقنااد  یهااهچااهیگ زوساافریر ومیااکروبیم

 Rhizoctoniaبازدارناده  یهااخاکدر  افتهیرشاد

solani نشاان  کسیمتاژنوم جیرا مطالعه کردند. نتا

 ،Oxalobacteraceae یهااااااااااااااتیجمع ،داد

Burkholderiaceae ،Sphingobacteriaceae  و

Sphingomonadaceae در  یمعناااادار صاااورتبه

 ،که مورد تهاجم قارچ قرار گرفته است یزوسفریر

 زین کسیستومیمتاترانسکر جیبودند. نتا افتهی شیافزا

 سمیمرتبط با تنش )متابول یهاژن ینشان داد فراوان

ppGpp مارهااایت نیاا( در اونیداساایو تاانش اکس 

توان گفات یکرده است. در مجموع م دایپ شیافزا

از  ایاو  میمساتق صاورتبه ماارگریبحمله قاارچ 

 اهیامربوط باه تانش در گ یهاواکنش جادیا قیطر

 تیشد و جمع ومیکروبیم بیکدر تر رییمنجر به ت 

کااه حملااه عاماال  یسااتیآنتاگون یهااایزوباااکتریرا

 کارده باود.  ادیارا ز کننادیرا محادود ما مارگریب

R. solani اهیاابااه ساامت گ یفاایرشااد ه یدر طاا 

. کنادیما دیتول دیاس کیل استیو فن دیاس کیاکسال
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را در  یخاصا ییایزوباکتریر یهامواد خانواده نیا

 صاورتبهو  کنادیفعاال ما زوسافریر ومیکروبیم

 اهیرا در گ ونیداسیتنش اکس میمستق ریغ ای میمستق

 یهاارا در خانواده یتنش، واکنش نی. اکندیالقا م

 یدهگنالیساا ریمساا قیااشااده از طرخکر ییایااباکتر

ppGpp یساازکاه منجار باه فعاال کنادیما غازآ 

و  لمیوفیاب لیبقا مانند تحارک، تشاک یسازوکارها

. شاودیما هایباکتر نیا هیثانو یهاتیمتابول دیتول

را القاا  یاهیادر مجماوع مقاومات گ راتییت  نیا

را  زوسفریر گرید یهازسازوارهیکرده و همزمان ر

 را مهاار کنناد یتاا حملاه قاارچ کندیفعال م زین

(Chapelle et al. 2016). نیترفراوان هانوباکتریاکت 

 یهااااتاکساااون موجاااود در خاک نیرتاااریو مت 

ممکان  هاایباکتر نیهستند. ا یماریاز ب بازدارنده

 نیاز جملاه تا م اهاانیگ یبارا یدیاست نقش مف

 ریاغ یهااتحمل در برابار تنش جادیا ،یمواد م ذ

( و مقاوماات در Abbasi et al. 2020b) یسااتیز

داشته  یستیو اووم یارچق یزایماریبرابر عوامل ب

 .Abbasi et al. 2020a; Abbasi et alباشاند )

2021a .)ممکن است  هاکروبیحضور م یهمزمان

 نیاباشاد. در ا یاهیارواباط متقابال ت ذ لیابه دل

ممکان اسات  کاروبیم کی یهاتیمتابول ط،یشرا

اساتفاده شاده و باعاث  گارید یهاتیتوسط جمع

باه عامال  دهنادهپاسخ یکروبیم یهاگونه شیافزا

شاود  ماارگریشاده توساط عامال ب جاادیا یماریب

(Abbasi et al. 2021b). 

 

 یریگجهینت

بااا اسااتفاده از  یکروباایم یهاااتیجمع یبررساا

در  دینسل جد یابییو توال یکسیمطالعات متاژنوم

را  یدیاجد یهافرصات تواندیخاک، م زوسفریر

مرتبط  ستیجامع عوامل آنتاگون ییبه سمت شناسا

کناد.  جاادای هاادر خااک یمااریبا مبحث مهاار ب

بازدارناده  یهاخاک شتریدر ب ریدرگ یهاسمیمکان

از  اریدبرهنوز ناشناخته هستند و بهره ،یماریاز ب

نسال  یابیایتوال ژهیبه و نینو یمولکول هایروش

 یبه رو نهیزم نیرا در ا ایافق تازه تواندیم دیجد

 تواندیم یمهارکنندگ سمیدانشمندان باز کند. مکان

مانناد  دیاو مف دیجد یهاهیها و سوحضور جنس

Amycolatopsis، Bradyrhizobium  وBacillus 

 زوسافریعوامال کاه در ر نیباشد. توسعه کاربرد ا

 رییاها جهات ت آن بیترک یسازنهیغالب شده و به

 هایونیزاسیباعث کاهش کلن یکروبیم تیدر جمع

 تیریدر ماد ینقش مهما تواندیشده و م مارگریب

 کند. فایا هایماریب
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Abstract 

Progress in next-generation sequencing has played a significant role in ecological studies of microbial 

populations. These advances have led to a rapid evaluation in metagenomics studies (analysis of DNA of 

microbial communities without the need to culture). Many statistical and computational tools and 

metagenomics databases have led to the discovery of huge amounts of data. In this research, in addition to 

a review of the new generation sequencing method, tools and bioinformatics methods used, the case 

studies about the microbiome of suppressive soils and manipulation of the microbiome to fight off plant 

diseases are presented and discussed. Suppressive soil is a soil in which the plant diseases incidence 

occurs at a low rate despite the presence of known pathogens. Attention to the structure and accurate 

identification of the microbiome of these soils is very interesting to devotees of reducing the use of 

chemical pesticides. 

Keywords: Metagenome, Biocontrol, Rhizosphere, Microbiome, NGS. 
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