
زیست فناوري دانشگاه تربیت مدرس

١

ماپیرامونزیستمحیطشناختدرآنکارکردهايومتاآمیکس

4اصغر میرزایی اصل،3پور، آرزو طهمورث2*، داود نامدار خجسته1جومحمدحسین همت

سینا، همداندانشکده کشاورزي، دانشگاه بوعلیگروه علوم و مهندسی خاك،دکتري بیولوژي و بیوتکنولوژي خاك،آموختهدانش. 1

تهران، شاهددانشکده کشاورزي، دانشگاه ار گروه علوم و مهندسی خاك،استادی. 2

دانشیار گروه بیوتکنولوژي پزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی واحد اصفهان (خوراسگان)، ایران. 3

همدانسینا،، دانشکده کشاورزي، دانشگاه بوعلیکشاورزيبیوتکنولوژيگروهدانشیار. 4

d.namdar@shahed.ac.ir*نویسنده مسئول :  

24/7/1400پذیرش: 4/9/1399دریافت: 

چکیده

شناسـیم، بسـیار بیشـتر اسـت.     ها مـی هایی که در کهکشانهاي میکروبی در سیاره زمین از ستارهشمار سلول

هاي کره زمـین دارنـد،   بوماي در زیستژهشناختی آنها با اینکه کارکردهاي ویگوناگونی میکروبی و شبکه بوم

هاي آمیکس مانند متاژنومیکس ابزارهایی را براي شناخت بخش بزرگـی از ایـن   ناشناخته مانده است. فناوري

هاي مبتنی بـر کشـت   هایی که نسبت به آنچه از روشاند که ژرفاي آگاهیکردهها با دقت زیادي فراهم نادیده

ها است که از ومپایرلیدسآید، بسیار بیشتر است. یک نمونه در مورد گوناگونی یدست مها بهمیکروارگانیسم

اند که گوناگونی درون ایـن  هاي متاآمیکس آشکار کردههاي میکروسکوپی هستند. روشآغازیان و یوکاریوت

از طبیعـت، از  ايکند. آنها در هر گوشـه ها برابري میها با گوناگونی همه سلسله قارچگروه از میکروارگانیسم

شوند و تنها یکی از هفت گروه آغازیان هستند. در این مقالـه افـزون بـر    میدیدهها ها گرفته تا خاكاقیانوس

تـاوردهاي آنهـا   هايپژوهشهاي آمیکس به آشنایی با فناوري کلان در این زمینه نیز پرداخته شده است تا دس

ها و شناسایی ژن،یابی مستقیمد. در متاژنومیکس توالیشوئه ها و کارکرد آنها ارابراي شناخت میکروارگانیسم

هـاي  . ویـرومیکس پـژوهش بـر متـاژنوم    شـود هاي پیچیده میکروبی انجام میبومهاي موجود در زیستژنوم

هـاي  بـودن آن در نمونـه  که به دلیـل ناپایـدار  شودمیآنالیزmRNAویروسی است. در متاترانسکریپتومیکس

گیـري  انـدازه آوري و رمزگشایی از آن چـالش اصـلی ایـن آمـیکس اسـت. شناسـایی و       محیطی، گردزیست

در متـاپروتئومیکس  کنـد، گیـري  فعالیت میکروبـی را انـدازه  مستقیمطور بهتواند میي گوناگون کههاپروتئین

شـده از  مولکـولی بـا وزن کـم تولیـد    هـاي متابولیـت مطالعـه  ، محیطـی متـابولومیکس زیسـت  شود. انجام می

، شـکارچیان و  جـانوران هـاي کوچـک، گیاهـان،    هـا هماننـد یوکـاریوت   میکروارگانیسممیانهايکنشبرهم

حال توسعه و تکامـل  سرعت درهاي متاآمیکس بهاکنون، روشهم. استها محركدیگر هاي غیرزنده و تنش

هـا از  زیسـت تمامی محـیط هایی هستند که دستیابی ما را هم به گوناگونی زیستی و هم به بیان ژن در فناوري

تـند   که میلیونرا ترتیب قوانینی یناهکنند. بشدنی می، بدن انسان تا خاك و اقیانوس ،ها سال اسـت حـاکم هس

ه و از رازهاي پنهان آنها رمز خواهیم گشود.کرددرك 

، متــاپروتئومیکس، ویــرومیکس، متاترانســکریپتومیکسمتـاآمیکس، متــاژنومیکس،  کلیــدي:هــايواژه

بولومیکس و گوناگونی میکروبی.متا
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مقدمه

اسـت به معنی فرا یا ماورا1متاپیشوندمتاآمیکسدر واژه 

کنـد.  و در اینجا به فراتر از یک جاندار یا پدیده اشاره می

، سـوي جانـدار یـا پدیـده    دهنده فراتر یا آنبنابراین نشان

است. پـس  زیست یا زیستگاه موجودات زندهیعنی محیط

کنند، در که در آن زندگی میرا همه جاندارانی زیستگاه و 

درomeآمـده از پسـوند  پدیـد آمـیکس واژهگیـرد.  بر می

کـه  را تمامیت یا کلیت هـر آنچـه  است کهشناسیزیست

اي به مجموعه،براي نمونهدهد.نشان می،شودپژوهش می

هـا در یـک   ژنهاي زنده بیـوم، بـه مجموعـه   از ارگانیسم

هـا در یـک   و به مجموعه میکروارگانیسـم ژنوم ،ارگانیسم

پس آمیکس پژوهش و . ]1[گویندزیستگاه میکروبیوم می

هاست که در آن افـزون  مجموعهاین بررسی همزمان همه

گونـاگون هـاي  هـاي مولکـول  بر ساختار موجود، ویژگـی 

ها مطالعه گسترده ژنومگیرد.درگیر در آنها را نیز در بر می

هـاي جوامـع بـراي    ها و یـا متـاژنوم  یک از ارگانیسمیا هر

وراثتـی  هـاي هاي فیلـوژنتیکی و ارزیـابی  کنشدرك برهم

ایـن  بسیار دارند و درارزش همچون انتقال افقی ژن و ... 

حقیقت بـه بررسـی   درو متاآمیکسسطح بررسی، آمیکس

DNAیـا  (د که شامل ژنومیکس و متـاژنومیکس نپردازمی

آمده از دستهبآمیختهيهابررسی ژنوم،ژنومیکس جامعه

از آمـیکس مفهوم د. شونمیزیست مانند خاك)یک محیط

DNA ــامل رونوشـــت ــه و شـ ــر رفتـ ــاي فراتـ RNAهـ

هـا  پـروتئین ،(ترانسکریپتومیکس یا متاترانسکریپتومیکس)

هـــاو متابولیـــت(پروتئـــومیکس یـــا متـــاپروتئومیکس) 

شودهم می)محیطیزیستمتابولومیکس(متابولومیکس یا 

در این نظـام  .شودگفته مینظام آبشاري آمیکس ه به آنک

هـاي  در سالي نیزآمیکسی دیگرهايگوناگونیآمیکسی،

ایـن نظـام آبشـاري    بخشی ازکه استشدهپدیدار پیشین 

ــیکس ــدومیکس هســتند آم ــد گلیکــومیکس، لیپی وهمانن

هـا و  آشـنایی بـا روش  مقالهاینهدف.]2[اینترکتومیکس

1 Meta

هــا در راي شــناخت میکروبیــوم متــاآمیکس بـ ـفنــون

هاي هاي گوناگون کره زمین است که در سالزیستمحیط

هـا در  انـد. ایـن روش  دستاوردهاي شگرفی داشـته پیشین

 ـو بررسـی ،برگیرنده استخراج تحلیـل اسـیدهاي   وهتجزی

ها از ها و متابولیت، پروتئینRNAو DNAنوکلئیک مانند

ــیط ــه  مح ــه ب ــتند ک ــت هس ــاژ زیس ــب مت نومیکس، ترتی

ــابولومیکس   ــاپروتئومیکس و مت متاترانســکریپتومیکس، مت

انـد.  در ادامـه آورده شـده  وشوندنامیده میمحیطی زیست

هـا طراحـی و   کلان که در ایـن زمینـه  هايپژوهشسپس، 

نیـز معرفـی و برخـی از دسـتاوردهاي آنهـا      ، انداجرا شده

اند.شدهآورده

متاژنومیکس

رامتاژنومیکس واژهبار ستیننخ]3[هندلسمن و همکاران

یـک  هـاي میکروارگانیسـم شده ازهاي گردآوريبراي ژن

،. سـپس کـار بردنـد  بـه جامعه (همانند یک نمونه خاك) 

مـه هدربرگیرندهوپیدا کردگسترشتعریف متاژنومیکس 

شـده از  استخراجDNAکه برپایه آنالیز هایی گردیدروش

پیـدا  ریف گسترش محیطی باشد. این تعهاي زیستنمونه

هـاي  روشو 16S rRNAژنیـابی شـامل تـوالی  کـرده و 

.]4،5[شـود نگاري فیلوژنتیکی مربـوط بـه آن مـی   انگشت

یـابی مسـتقیم و   متاژنومیکس به معنـاي تـوالی  حقیقت،در

هـاي  بـوم زیسـت هـاي موجـود در   ها و ژنومشناسایی ژن

میکروبی (متاژنوم) است که با گذار از جداسـازي پیچیده

، محیطیزیستهاي میکروبیولوژيکشت خالص در روش

انقلابی برپا کرده است. متاژنومیکس نوید پیشـرفت درك  

ــل ارگانیســم     ــا از گونــاگونی، کــارکرد و تکام هــاي م

پذیرها بسـیار بیشـترند،   که نسبت به کشترا ناپذیر کشت

دســترس قرارگــرفتن رابطــه تنگــاتنگی بــا دردهــد ومــی

در تمامی مراحل اجرایـی NGS(2(یابی نسل جدیدتوالی

هــاي متاژنومیــک دســتیابی بــه کـاربرد روش . ]6[داردآن

2 Next generation sequencing
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هـا،  هـا، بـاکتري  اطلاعات ژنتیکی یا ژنومیکی از ویـروس 

ســازد کــه هــا و آغازیــانی را میســر مــیهــا، قــارچیآرکــ

. متـــاژنومیکس ســـازندمـــیاي را اجتماعـــات پیچیـــده

ک زیسـتگاه کـه در ی ـ هاي بنیادینی را همچـون این پرسش

هـاي آنهـا تـوان    ها وجود داشته و ژنیک از میکروبکدام

ــه بحــث مــی  ــد، ب گــذارد و انجــام چــه کارهــایی را دارن

شناسـی زیسـت زیسـت و  ترتیب درك مـا از محـیط  یناهب

متاژنومیکس نشان داده براي نمونه.]7،2[کنددگرگون می

ها در اکسیداسیون آمونیـاك در بسـیاري از   یآرکاست که 

هـایی کـه نیتـروژن کمـی     بـوم ویژه زیستهها ببومیستز

هـا و همچنـین   چراگاه،هاي طبیعیبومدارند، مانند زیست

سـزایی  هبهاي کشاورزي، همکاريهاي زیرین زمینخاك

هـاي متـاژنومیکس   بیشـتر پـژوهش  درامـروزه . ]1[دارند

یـابی اسـتخراج   منظـور تـوالی  را بـه DNAمستقیمطور به

16Sاي هدف ما باشند (همانند هاي ویژهر ژن. اگکنندمی

rRNAیـابی تکثیـر کـرد.    توان آنها را پـیش از تـوالی  ) می

کـردن  توان بدون تکثیرمیراشدهاستخراجDNAهمچنین 

عنــوان بــهروش. ایــن دکــریــابیاي تــوالیژن ویــژههــر

DNAد،یناشود. در این فرگان شناخته مییابی شاتتوالی

هـاي کـوچکی شکسـته    شده و به بخـش جامعه استخراج

یـابی  توالیهايفرمپلاتوسیلهبهمستقیمطور بهشود و می

 ـتوانمند . پـس از  دشـو مـی تعیـین تـوالی  1د ایلومینـا مانن

:راهاشخوانتوان می، نیابی و کنترل کیفیت آتوالی

ايدادههـــايپایگـــاهبـــا مســـتقیمطـــور بـــه-

یا،دکرکردي تفسیر تاکسونومیکی مقایسه و یا از نظر کار

بلنـدتري کـه بتوانـد    DNAتـا  کردبا هم جمع-

هاي بیشتري از ژنوم(ها) نشان اطلاعات بهتري را از بخش

کوتـاه نسبتبههاي طولالبته مونتاژ.]2[فراهم شود، دهد

یابی نسل هاي توالیفرمدر پلاتجفت باز) 500(کمتر از 

نگیـز اسـت بلکـه    براتنهـا چـالش  دوم (همانند ایلومینا) نه

پیشـرفت  کنـد. میدشوارترها را شتفسیر مستقیم از خوان

1Illumina

شرکتوسیلهبه(نسل سوم)یابیتر توالیهاي نوینيفناور

هـاي  کـردن خوانـدن  فـراهم که نویـد 2پسیفیک بیوساینس

که کل طوريبه، جفت باز)3000اند (بیش از بیشتر را داده

بنابراین اجازه .شودمیها را شامل اوپرونها و احتمالاًژن

هـاي  بینـی هاي بهتـر تاکسـونومیکی و یـا پـیش    بنديطبقه

ایـن  که SMRTیابی مانند توالیدهندرا میبهترکارکردي

ايدادهيهاپایگاهازسپس.]6[کنند چالش را برطرف می

. اگر شوداستفاده می،هستندMG-RASTو NCBIکه در

را هـا  توان ژنمیاست،نظرشناسایی کارکردي بالاتري مد

. کردبنديدستهKEGGهمانندايدادهيهاپایگاهوسیلهبه

ــن  ــاهای ــاپایگ ــی و  ، ي دادهه ــایی مســیرهاي آنزیم شناس

.]2[کنندکارکردي را آسان می

ترین مـواردي کـه بایـد در متـاژنومیکس     یکی از مهم

نسـل  وسـیله بـه شدههاي تولیدمقدار داده، نظر قرار دادمد

فـرم  باید مدیریت شوند. پـلات ست کههایابتوالیدجدی

را شـده ظرفیت بیش از یک میلیون باز خوانـده 454راش

جفـت 500بلندتر از هایشخوانشازدرصد85دارد که 

هـا شـامل   فـرم د. رقابت میـان پـلات  اجرا هستنباز در هر 

4دو سـولی 3سولکسـا هاي آنالیزگر ژنومی ایلومینا، سیستم

هـاي  امـا طـول  ، هـاي بزرگـی دارنـد   خروجید که شومی

تـر  تري دارند که مونتاژ ژنـوم را سـخت  شده کوتاهخوانده

یـا  نـه اراهـاي جانبد و پتانسیل بیشتري براي پاسخکندمی

هـاي  فرمتوانایی پلات]4[لو و همکاران.]4[دارند5اریب

DNAو ایلومینــا را بــراي شناســایی نمونــه    454راش

امعـه پلانکتـونی آب شـیرین بـا     از یـک ج شـده استخراج

یکدیگر مقایسه کردند. آنها دریافتند کـه مونتاژهـاي ژنـی    

هایشـان  درصـد کـل تـوالی   90وقتی کـه در  آمدهدستبه

هـاي  ، قادر به بـرآورد تشـابهات فراوانـی   دارندهمپوشانی 

یک تـوالی بـا طـول    454ژنی و ژنومی خواهند بود. راش

2Pacific Biosciences (PacBio)
3 Solexa
4 SOLiD
5 bias
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بـاز)  جفـت 450هباز (با طول خوانده شدمگاجفت502

2460یـک تـوالی بـا طـول     که ایلومینا درحالیکردتولید 

. کردرا تولید )bpباز یا جفت100(با طول بازمگاجفت

46ترتیـب  ایـن اعـداد بـه   شد،که مونتاژ انجام زمانیولی 

Mbp 57وMbp دسـت  هـاي یگانـه بـه   براي کل تـوالی

تـر  ب کوتـاه مراتشده بههاي خواندهآیند. با وجود طولمی

هـاي بلنـدتر و   فرم کانتیگفرم ایلومینا، این پلاتدر پلات

پـلات درصـد 25کند و هزینه آن تنها تري تولید میدقیق

است.454فرم راش

ها در همه آنالیزهاي مربـوط بـه آمـیکس،    کیفیت داده

مسئله اصلی ، هاي جامعه میکروبی خاكویژه در بررسیبه

هـاي جانبدارانـه در تمـام    خ. پتانسیل وجود پاس ـ]9[است

هاي متاژنومیکس خاك کـم نیسـتند. ایـن    پژوهشمراحل 

دلیـل  هاي جانبدارانه شامل جانبـداري در نمونـه بـه   پاسخ

ــه ــه  نمون ــه ب ــردازش آن (ک ــري و پ ــورد  گی ــژه در م وی

برداري از خاك و استخراج اسـیدهاي نوکلئیـک رخ   نمونه

، یـابی یتـوال ، جانبـداري در  PCRدهد)، جانبـداري در  می

جانبداري در مونتاژ ژنوم و جانبداري در ساخت کتابخانـه  

از مجموعه]11[ویتروفسکی و بالدرین. ]2،10[باشندمی

کـردن خطاهـاي   براي کمک به کنترلSEEDهايافزارنرم

فرم (پلاتهاي پیروسیکوئنسینگروش در آنالیز دادهویژه

هــا دادهآنـالیز  بــراي انجـام واسـتفاده کردنـد  )454راش 

هـاي بـا   حذف توالیترتیب انجام دادند:کارهاي زیر را به

هـاي  ها، حذف توالیاز توالی1کیفیت پایین، حذف اخلال

اي هسـتند کـه از دو الگـوي    هـاي دورگـه  (توالیکایمري

DNA طــیPCRــد)، ممکــن اســت ــد آین ــرایش پدی ، پی

بنـدي  و خوشـه هسـتند الگـو  DNAدارايهایی که توالی

یند با ااین فرها.هایی برمبناي تشابه توالیدر گروهها توالی

ها، آنـالیز ترکیـب   ها، شناسایی توالیسازي توالیردیفهم

گیـري دوبـاره تصـادفی پـیش از محاسـبه      جامعه و نمونه

1 noise

(گوناگونی آلفا، بتـا و فیلـوژنتیکی)  پارامترهاي گوناگونی

د.شودنبال می

وقتـی از  هـا  کارکردهـاي ژن باید در نظر داشـت کـه   

 ـآینـد دسـت مـی  هاي متاژنومیکس بهداده بـه لحـاظ  دبای

آمـاري  شـیوه بـه اینکـه تـا  دنبیوانفورماتیکی تفسیر شـو 

هـاي متـاژنومیکس   تفسـیر داده د. این ویژگینبررسی شو

هـاي  بینـی توانـایی  پـیش بیوانفورماتیک، منجر بهوسیلهبه

ــه ــی ب ــومی جامعــه میکروب ــراي فرمــیپــلاتعنــوانژن ب

آوردن درك بهتري از ساختار، گوناگونی، پتانسـیل  دستبه

که براي دانستن دشوژنتیکی و کارکرد جامعه میکروبی می

هـاي ارزیـابی گیري از سـایر همراه بهرهبهجزئیات بیشتر 

ــ ــومیکس،  یآمیکس ــکریپتومیکس و پروتئ ــد ترانس همانن

هـاي  شده و پروتئینهاي مفروض بیانژنخواهند توانست

.]1[کنندمشخص را شدهبینیپیش

ویرومیکس

ــاژنوم  ژنــوم ــه را مت هــاي ویروســی موجــود در هــر نمون

د کـه ویـروم   شـو نامند. بـرآورد مـی  ویروسی یا ویروم می

ویروسی همراه با میزبان (که شـامل  ذره1031سیاره ما از 

شـده  د) یا بـدون میزبـان تشـکیل   شومیزبان انسانی هم می

تـرین عناصـر   و سـریع تـرین باشد. ویـروم داراي فـراوان  

ها با میزبـان  . ویروس]2[دارددر زمین را ژنتیکی جهشی 

هـــاي انســـانی از راه جوامـــع باکتریـــایی آن (ویـــروس

هاي انسـانی یـا   داشتن در سلولپروکاریوتی) و با سکونت

هـاي حسـاس،   هاي انسانی در عفونـت کنش با سلولبرهم

ژنتیکـی  کنش هستند. شـناخت پایدار یا پنهان داراي برهم

سـر  عنـوان بخـش اصـلی میکروبیـوم در پشـت     ویروم به

کند که بخشی از آنالیزهاي میکروبیوم باکتریایی حرکت می

دلیل کمبود یک توالی حفاظت شده است که بتـوان  آن به

د و بخشـی از آن  کراز آن براي تعیین تاکسونومی استفاده 

هاي رمزکننده در ویـروم اسـت  دلیل بسیاري از ژنهم به

هاي پیشـگام پژوهش.]12[اندکه پیش از این تفسیر نشده
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ده شروسی بسیار کم برآورد ند که گوناگونی ویاهنشان داد

ژنـوم  7000لیتر آب دریا بیش از 200زیرا تنها در ، است

66(بـالایی و درصـد ویروسی مختلف یافت شده اسـت 

ایـن  .]12[ناشناخته هستندویروسیاي هاز توالی)درصد

ــ ــی  درج ــی ویروس ــاگونی ژنتیک ــالاي گون ــهه ب ــیلهب وس

هاي دریایی که پس از هاي متاژنومیک روي نمونهپژوهش

ها نخستین پژوهشده است. شنیز اثبات ، ام گرفتندآن انج

در یـک نمونـه   DNAهاي با ژنـوم  پس از کشف ویروس

دست آمدند و نتایج نشـان داد  مدفوع از یک فرد سالم به

اند. برآورد شده است که شده، ناشناختههاي تولیدکه توالی

هاي ویروسی قابل شناسایی، بیشترین تطابق در میان توالی

با باکتریوفاژها و جامعـه آنهـا کـه داراي غنـا (در حـدود      

. ود داردوج ـژنوتیپ) و گوناگونی بـالایی هسـتند،   1200

DNAاي نیـز در دو پـژوهش بـر    هاي قابـل مقایسـه  یافته

دســت آمـد کــه گـزارش کردنــد   هویـروم روده انســان ب ـ 

درصـد 98و 81ترتیـب  هاي ناشناخته بههاي توالیدرصد

.]2[اندبوده و فاژها در جامعه ویروسی غالب بوده

60که بیشـتر از  آنالیز متاژنومیکس ویروسی نشان داد

ــد ــوالیدرص ــژوهش ت ــا در پ ــروس ه ــاي روي وی ــاه ه

اي ویروسی هبنابراین بسیاري از گونه.فرد هستندمنحصربه

همچنان ناشناخته هستند. ظرفیت حاضر شناخت اعضـاي  

هـاي  بـه شـباهت تـوالی   طور انحصـاري تقریبـاً  ویروم به

اسیدهاي نوکلئیکی و پروتئینی قابل شناسایی در اطلاعات 

گردد. یک مانع اصـلی در تعریـف یـک    انتشار یافته برمی

ده هاي توالی اسید نوکلئیک داردیفویروس، استفاده از هم

ها در آن سطح شده است که تغییرپذیري بالایی از ارگانیسم

. پس، بسـیار محتمـل اسـت کـه ویـروم دربرگیرنـده       دارد

.]12[اندهاي جدیدي باشد که هنوز شناسایی نشدهویروس

متاترانسکریپتومیکس

جدید ژنومیکس هماننـد متـاژنومیکس   هايروشهرچند، 

ها این دادهند و گرچهکنرا تولید میهاي بسیار زیاديداده

ولـی  دهنـد را نشان میزیستییک سیستم DNAپتانسیل 

آن را نشــان وسـیله بــهشـده  فنوتیـپ بیــان لــزومطـور  بـه 

ها براي بازکردن قفل بخـش ژنـومیکی   دهند. این دادهنمی

ترتیـب  یا پروتئین بیان شوند که به آنهـا بـه  RNAباید به 

و پروتئومیکسکس یا متاترانسکریپتومیترانسکریپتومیکس

ویـژه  بـه RNA،گوینـد. بنـابراین  مـی یا متـاپروتئومیکس 

mRNA ــه ــاي ، اســتDNAرونوشــت ک ــدف آنالیزه ه

ــد. بســیاري از آنالیزهــاي   ترانســکریپتومیکس مــی  باش

متاترانسکریپتومیکس در طبیعت جنبه اکتشـافی دارنـد. از   

هاي ترانسکریپتومیکس بر بیان برخی پژوهش،طرف دیگر

بــراي آنانـد و افـزون بـر   دف متمرکـز شــده هـاي ه ـ ژن

بیشتر ها تکیه دارند.کردن این تصویر بر سایر آمیکسکامل

هـاي  هـاي اولیـه ترانسـکریپتومیکس روي نمونـه    پژوهش

تـوان  کـه از آنهـا مـی   ]13[انـد کلینیکی مدفوع انجام شده

محیطـی  هاي زیسـت اي براي نمونهکنندهبینیعنوان پیشبه

قالبی براي آنالیز خـاك و آب و ریزوسـفر   د وکراستفاده 

هـاي  در نمونـه DNA ،mRNAبـرخلاف  کنند. فراهم می

آورد. افـزون محیطی بیشتر از چند دقیقه دوام نمـی زیست

ــ ــه،آنربــ ــر نیمــ ــیطmRNAعمــ ــا و در محــ هــ

ی کـه از  دلیل کارکرد ژن ـههاي گوناگون و بمیکروارگانیسم

دار اي خانـه ه ـمتفـاوت اسـت (ژن  شود،آن رونویسی می

mRNAها نمونه،. به همین دلیلد)کننپایدارتري تولید می

باید ظرف چنـد دقیقـه (بهتـر اسـت ظـرف چنـد ثانیـه)        

زیـادي  1آزمایشـگاهی هـاي دسـتورکار آوري شوند. جمع

هاي تجاري با استانداردهاي ساده وکیتاستفاده ازشامل

که مایه کمیـت و کیفیـت بـالاي    هاي دستی متداولروش

RNAکـه  هرچند،وجود دارند، شوندمیشده ي گردآوري

جغرافیـایی گسـترده هـاي شـدن پـژوهش  تـر سـخت مایه

.[2]شوندمی

]14[یـوریچ و همکـاران  شـده توسـط  پژوهش انجام

شده متاترانسـکریپتومیکس  عنوان نخستین پژوهش انجامبه

1 Protocol
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گان بـر خـاك بسـیار برجسـته و مهـم اسـت. ایـن        شات

را استخراج کـرده و سـپس   RNAه پژوهشگران کل خزان

rRNA وmRNAکـردن ایـن   شده را بدون تکثیـر بازیابی

و در پایـان سـاختار و همچنـین    کـرده هـا آنـالیز   مولکول

آنهـا  کارکرد جامعه خـاك را بررسـی کردنـد. در مطالعـه    

ــاریوت ــا یوک ــد3/10ه ــک  درص ــد کوچ RNAزیرواح

RNAزیرواحـد بـزرگ   درصد3/13و )SSUریبوزومی (

شـده بـا اسـتفاده از    بازیابیRNAرا از ) LSUیبوزومی (ر

درصـد  2/87کـه  برچسب ریبوزومی نشان دادند، درحالی

SSU درصــد 8/83وLSUــاکتري ــا و از ب درصــد 5/1ه

SSU درصد 4/1وLSUهـا بـا   ها بود. این نسبتیاز آرک

که پس از ]15[ترنر و همکاران شده توسطنتایج گزارش

هـا نشـان   ایـن پـژوهش  همخوانی دارند. آن انجام گرفت، 

درصـد  01/0هـا تقریبـاً  یآرک ـاز1کیوتـا آرکـرن که دادند

دهند. این نتایج بـا  را تشکیل میrRNAهاي توالی علامت

]17[نیکول و اسکلپرو]16[تروش و همکارانهايیافته

یابی سازي و توالیهاي اولیه همسانهکه با استفاده از روش

را در اکسیداســیون آمونیــاك در کرناکیوتــادار انقــش معنــ

شود. در میان ها شناسایی کردند، اثبات میبسیاري از خاك

ترین بـوده و  فراواناکتینوباکتریاو پروتئوباکتریاها، باکتري

ــه ــا ب ــس از آنه ــب پ ــافیرمیکــاتترتی و اســیدوباکتریا، ه

ج باشند که این یافته نیز با نتایفراوان میهاپلانکتومایست

ــاران ــر و همکـ ــگ اســـت]15[ترنـ ــان هماهنـ . در میـ

ــاریوت ــایی برچســب یوک ــتفاده از شناس ــا اس ــا ب ــاي ه ه

هعمــدطــور بــههــا (ترتیــب سلســله قــارچریبــوزومی بــه

درصـد فراوانـی،   50) بـا  گلومرومایکوتـا و آسکومایکوتا

درصـد فراوانـی و   20سلسله گیاهان (گیاهان آونددار) بـا  

10هـا) بـا فراوانـی    پروتیسـت سلسله آغازیان (متازوآ یـا  

عدد برچسـب ریبـوزومی   1370اند. درصد شناسایی شده

کـه  شناسایی شدندعنوان آغازیانِ بسیار جالب و مهمیبه

که را ترین دیتاست مولکولی یک جامعه از آغازیانی بزرگ

2Crenarchaeota

کردند و نخسـتین  نمایندگی میتولید شده بود،زمان تا آن 

خود در خاك گشـودند.  هپنجره را به سوي ساختار جامع

) بیشترین فراوانی را درصد25، مایستوزوآهاي لزج (کپک

و هـا (آمیـب سـرکوزوآ ترتیـب  داشته و پـس از آنهـا بـه   

هـاي  (بیشتر انگـل پلاسمودیوفورا)، درصد17تاژکداران، 

ــاهی،  ــاآلویول) و درصــد16گی ــوت ــ(همانن داران و ژكد م

سـتند. تمـامی ایـن    ترین ه) فراواندرصد15، دینوفلاژلاتا

ــیري   ــل س ــان می ــه از   آغازی ــکار و تغذی ــذیري در ش ناپ

هاي خاك داشته و بنابراین در برگرداندن مواد آلـی  باکتري

سازي نیتروژن، فسفر و گـوگرد در خـاك   به خاك و کانی

نقش زیادي دارند.

متاپروتئومیکس

کافی اطلاعاتRNAو DNAبر هاي مبتنیروشهرچند،

بـازي  زیسـت  ها در محیطمیکروارگانیسمی کههاینقشاز

هـا  هـا و نـه ژن  ایـن پـروتئین  اما ، کنندمیفراهمکنند، می

ینــدهاي امســتقیم مســئول بیشــتر فرطــور بــههســتند کــه 

ــی  ــیمیکروب ــابراینشــوندمحســوب م ــدازه،. بن ــري ان گی

فعالیـت  مستقیمطور بهتواند ها) میآنزیممانندها (پروتئین

شـده  هـاي تولیـد  پـروتئین بهد.کنیري گمیکروبی را اندازه

هـا در شـرایط ویـژه    گروهـی از میکروارگانیسـم  وسیلهبه

با ژنوم، متغیرتر اسـت  مقایسه. پروتئوم در گویندپروتئوم 

ــروتئین   ــاوت در پ ــه تف ــکریپتوم) ک ــد ترانس ــاي (همانن ه

ــد ــلولی و    تولی ــیم س ــه متابولس ــه مرحل ــتگی ب ــده بس ش

ح متـاپروتئومیکس  اصطلامحیطی دارد.هاي زیستمحرك

ــیاري از    ــازي بس ــراي جداس ــه ب ــومیکس جامع ــا پروتئ ی

منظـور درك بهتـر نقـش    میکروبی بـه هاي جامعهپروتئین

ــم ــت   میکروارگانیس ــده اس ــی ش ــه طراح ــا در جامع .ه

:شـوند ترتیب انجام مییناهبمتاپروتئومیکس هايپژوهش

، هــا در معــرض شــرایط ویــژهدادن میکروارگانیســمقــرار

،میکروارگانیسـمی هـاي  ها از جمعیـت پروتئینجداسازي 

.]1[هاشناسایی پروتئین،پروتئینهرجداسازي
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نسـبت بهدو مرحله نخست در مطالعات پروتئومیکس 

هاي کارآمد بسیاري براي جداسازي و ساده هستند. روش

هاي ناهمگن و مخلوط پیچیده آنهـا  سازي پروتئینخالص

وجود دارد. ،شونداخته میها سمیکروارگانیسموسیلهبهکه 

ها از این آمیختـه پیچیـده  پروتئینیک ازهراما جداسازي

ازپروتئومیکس است. گام دربرانگیزترینپروتئینی چالش

هـا بیشتر از دیگـر روش هابراي جداکردن پروتئینراهدو 

بـر ژل بعـدي  دوالکتروفـورز د کـه یکـی  شـو میاستفاده 

کرومـاتوگرافی  دیگـري و2D-PAGE(1آمیـد ( اکریلپلی

-2D. در اسـت LC-MS(2جرمـی ( ومترياسـپکتر -مایع

PAGEبـر مبنـاي نقـاط ایزوالکتریـک     نخستها پروتئین

 ـمبـه کـه شوندجدا میخود  ،کـه در آن اسـت pHي اعن

ها را پروتئین2D-PAGEپروتئین بدون بار است. بعد دوم 

ا آمیـد جـد  اکریـل بر پایه جرمشان با اسـتفاده از ژل پلـی  

هـاي پروتئینـی بسـیاري بـه    نتیجه این کار لکـه کند. درمی

هسـتند و  کدام نشانگر یـک پـروتئین  د که هرنآیدست می

ــپس ــپکترو س ــط روش اس ــایی  متريتوس ــی شناس جرم

اند که تـوان عملیـاتی   ها نشان دادهپژوهش.]2[دنگردمی

ــامع ــالا و ج ــودن رب ــین شوب ــومیکس همچن هــاي پروتئ

شـوند. یزیستتجزیه شدن مسیرهايمایه روشنتوانندمی

هـاي  ترکیبیزیستتجزیهمسیرهاي ]18[کیم و همکاران

را Pseudomonas sp. K82سـویه وسیلهبهآروماتیک آلی

متريو ســپس اســپکترو2D-PAGEروشبــا اســتفاده از

هاي درگیـر در آن آزمـایش   جرمی براي شناسایی پروتئین

سـیر متـابولیکی کـه    کردند. نتایج آنها نشان داد کـه سـه م  

،باشـد کدام شامل یک ترکیب متفاوت آرومـاتیکی مـی  هر

ــومیکسوجــود دارد. ــومزیســتدر کــاربرد پروتئ هــاي ب

رابطــهنوپدیــد اســت و هماننــد متــاژنومیکسمیکروبــی

منظور درك هاي میکروبی و جوامع پیچیده آنها بهگونهنمیا

.]19[دهدمینشانکارکرد آنها را 

1two-dimensional polyacrylamide gel electrophoresis (2D-
PAGE)
2 liquid chromatography-mass spectrometry (LC-MS)

محیطیزیستمتابولومیکس

هاي مولکـولی بـا وزن کـم    متابولیتمتابولومیکس مطالعه

هـاي  محیطی شـامل متابولیـت  است. متابولومیکس زیست

هـا  میکروارگانیسـم میانهايکنشبرهمشده ناشی از تولید

ــاریوت ــد یوک ــان،  همانن ــک، گیاه ــاي کوچ ــانورانه ، ج

شـود.  هـا مـی  هـاي غیرزنـده و محـرك   تنششکارچیان و 

ــر از متــداولهــاي متابولیــت ــ1500(کمت ون) شــامل دالت

سـاکاریدهاي گونـاگون  وي آمینـه  اسـیدها ،اسیدهاي آلی

ــی ــوند.م ــکریپتومیکس و   ش ــومیکس، ترانس ــد ژن همانن

ــومیکس ــوارد پروتئ ــابولومیکس  در بیشــتر م ــدف مت ه

سـاختن کـارکرد یـک میکروارگانیسـم یـا جامعـه       روشـن 

کس و پروتئـومی . البتـه آشـکار اسـت کـه    بی استمیکرو

ژنـوم را  ولومیکس اطلاعات مربـوط بـه تولیـد نهـایی    متاب

ــی  ــکار م ــدآش ــه، کنن ــهب ــابهاي گون ــابولومیکس ،مش مت

 ـمهــايکـنش بـرهم  و هــاي سـازنده میکروبــی ن بخـش ای

 ـمیـا  آنهـا زیسـت محیط هـاي میکروبـی و   ن ارگانیسـم ای

تر نظیر گیاهان و جـانوران را تعیـین   هاي پیشرفتهارگانیسم

عنوان یـک ابـزار اکتشـافی بـراي     لومیکس بهکند. متابومی

یـک  هرهاي میکروبی و کشف وضعیت کارکردي جمعیت

که سـاختار  شودمیزیستشان استفاده ها در محیطسلولاز 

کنـد. ایـن امـر بـه     نها را آشکار مـی شناسی آبومجامعه و 

دهد که بـر یـک متابولیـت    متابولومیکس توانایی آن را می

که یـک تیمـار بـالا و    زمانی،نمونهبراي.ویژه تمرکز کند

. ایـن کنـد رفتن میزان یـک متابولیـت را دیکتـه مـی    پایین

 ـمتـابولومیکس جهـانی  کـه است درحالی سیسـتم تکلی

.]1[ندیبهاي آن را میمتابولیتهمهوزیستی

هـاي  لومشوند: متـابو ها به دو گروه تقسیم میمتابولیت

ــابودرونــی ــه لومو مت ــه ب ــی ک ــب شــامل هــاي بیرون ترتی

سلولی هسـتند. هماننـد   سلولی و برونهاي درونمتابولیت

ســلولی هــاي درونمطالعــه متابولیــت،ترانسـکریپتومیکس 

ها در یک جریان زودگذر زیرا این مولکول، تر استدشوار

. پیچیـدگی  قـرار دارنـد  عمـر کـم)  بـا یعنـی  یا ناپایـدار ( 
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ــژوهشهــا و اهــداف متــابولوم هــاي هماننــد متابولیــتپ

ــرون ــوع اســتخراج و فر،ســلولیســلولی و درونب ــدان ین

هــا کــه متابولیــتزمـانی کننــد. را تعیــین مــیآنپـردازش 

کرومـاتوگرافی  بـه وسـیله   شناسایی آنهـا  ، استخراج شدند

جرمـی، اسپکتروســکوپی  مترياسـپکترو -گـازي و مـایع  

شود. ) انجام میNMRرامان و رزونانس مغناطیسی هسته (

زیسـتی، بسته بـه پیچیـدگی سیسـتم   در بسیاري از موارد

.]2[گیردها انجام میترکیبی از دو یا بیشتر از این روش

گرفتن نظرهاي متابولیکی بدون درزیادي از دادهقادیرم

هـا در  اند. متابولیـت تولید شدهشده،گرفتهکاربهفرمپلات

شـده در مقیــاس جهــانی  هـاي بررســی بسـیاري از نمونــه 

جسـتجوگر  ايدادههـاي پایگـاه بـه رو ایـن ، ازاندناشناخته

نیـاز  کـارکرد و هـدف متابولیـت   ،استنباط،منظور تفهیمبه

ــتاســت ــب متابولی ــه. اغل ــا ب ــره ــوان ف ــا وردهاعن ــا ی ه

محیطی در شرایط تنش هاي زیستهاي جمعیتحدواسط

به دلیل شوند.سلامتی کلی یک سیستم زیستی شناخته می

ــه ــودن متــابولومنــویننســبتب ــوم در ویــژهبــهیکس ب عل

بســیار کمــی بــراي ايدادههــايپایگــاهمحیطــی، زیســت

محیطــی وجــود دارنــد. هــاي زیســتشناســایی متابولیــت

پایگــاه شـامل  متـابولومیکس معمـول ايدادههـاي پایگـاه 

و ژنــومیکس هـا و دانشـنامه ژن 1متـابولوم انسـانی  ايداده

.]1[هستندKEGG(2(کیوتو

ــاگون   ــاي گون ــر   کاربرده ــز ب ــا تمرک ــاآمیکس ب مت

متاژنومیکس

موجـود در کـل   براي داشتن درك درسـتی از میکروبیـوم  

ــین ــیاره زم ــرهمس ــا محــیط و ب ــنش آن ب ــه ک ــت، ب زیس

هـا و  شناسی ارگانیسمدر زیستمقیاسبزرگهاي پژوهش

شناختی که روابـط فیلـوژنتیکی و کـارکردي    هاي بوممدل

نـد، نیـاز داریـم.   ها را با یکدیگر ترکیـب کن میان ارگانیسم

1 Metabolome Database Human
2Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes: KEGG

پـژوهش هـاي بـزرگ عبارتنـد از   پـژوهش برخی از ایـن  

MetaHIT ، ــژوهش ــاییپ ــژوهش ، روده آمریک ــذاي پ غ

سرشـماري  پـژوهش  ،میکروبیوم خانگیپژوهش انسانی، 

، 3تـارا هاياقیانوسپژوهش هاي دریایی، میکروبجهانی 

میکروبیـوم سـیاره  پـژوهش  میکروبیـوم انسـانی،  پژوهش 

براي آنالیز میکروبیوم ایسـتگاه  4رکوريمپژوهش و زمین

ایـن  برخـی از در ادامه به برخی از دسـتاوردهاي فضایی.

.شودپرداخته میهاپژوهش

از متاپروتئومیکس براي بررسی و]20[رم و همکاران

یک معدن اسیدي استفاده کردنـد.  جامعه بیوفیلمشناسایی

ایــنرفتــه درکــاربــههــاي پروتئــومیکسشدر بیشــتر رو

هاي توالی ژنـومیکس کـار پروتئـومیکس را    ، دادهپژوهش

پایگاه صورت اختصاصیاین پژوهشگران بهکنند.آسان می

ــی پــیش12148اي ازداده ــوالی پروتئین ــیت شــده را از بین

بـا اسـتفاده از   تـر پیشساختند که جامعه بیوفیلم مشابهی 

بـا اسـتفاده از ایـن    .]21[شناسایی شده بودمتاژنومیکس

مترياســپکترو-کروماتوگــافی مــایعشو رویگــاه دادهپا

پروتئین شناسایی 2033ها، شناسایی پروتئینبرايجرمی 

ــد ــا ندش ــتر آنه ــه بیش ــهک ــیلهب ــهوس ــايگون ــنسه ج

Leptospirillum  ــا ــد و در ســازگاري ب ــد شــده بودن تولی

فلــزات سرشــار از و )=8/0pHشــرایط اســیدي شــدید (

یی هـا پروتئیناینیاري ازبسکارکردنقش داشتند. سنگین

تعیین نشـد. یکـی از آنهـا کـه     که بسیار هم فراوان بودند،

عنـوان  به،آمده بوددستهمتاژنومیکس بهايروشوسیلهبه

،آهـن نقــش دارد در اکسیداسـیون پروتئینـی کـه احتمـالاً   

سیتوکروم جدیدي است که د شمشخص وهشدشناسایی

هکش معـدن نقـش   در اکسیداسیون آهن و تشکیل اسید ز

گسـترش زمـان دارد. پژوهش بعدي نشان داد که پروتئوم 

، غالـب بـاکتري نمونـه، . بـراي  ]22[کندبیوفیلم تغییر می

آنزیم بیشتري براي متابولیسم IIگروه لپتوسپیریلیومیعنی 

3Tara Oceans
4MERCCURI
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توسـعه اولیـه  طـی سنتز پروتئین ،کربنی2و1هاي ترکیب

ــروتئینمبیــوفیل ــاو پ ــرتبط ب ــنشهــاي م ــروت ــام تبط ب

دهنـده تشـکیل که احتمـالاً کنداکسیداسیون آهن تولید می

،بیـوفیلم هستند و دلیـل آن گسـترش   اسید زهکش معدن 

.آنهاستهاي غذاییسرچشمهشدنترشدن و محدودکمتر

ده اسـت کـه   کـر پژوهش در میکروبیوم انسان آشـکار  

هـایی  در میکـروب چشمگیريطور حتی افراد سالم هم به

هاي بدنی خود مانند روده، پوسـت و واژن  اهکه در زیستگ

متفاوتند. بیشتر این گوناگونی بـدون توضـیح بـاقی    ، دارند

دانـیم کـه رژیـم غـذایی، محـیط،      مانده است، هرچند می

ژنتیک میزبان و نخستین قرارگیري در معـرض میکـروب   

رو، بـراي  ایـن دلایلی بر وجود ایـن گونـاگونی هسـتند. از   

ع میکروبـی همـراه بـا انسـان،     شناسـی جوام ـ شناخت بوم

مرد و 300با بررسی HMP(1میکروبیوم انسانی (پژوهش 

را سازماندهی کرده ترین آنالیزهازن بزرگسال سالم بزرگ

هـاي  و انجام داده است که تاکنون در مجموعـه زیسـتگاه  

لحـاظ کلینیکـی متضـاد انجـام     بدنی بسـیار متمـایز و بـه   

شدن سـازوکار  به روشناند. دستاوردهاي پیچیده آنگرفته

هاي بسیار پیچیـده انسـانی ماننـد چـاقی     و درمان بیماري

.]23[کندکمک شایانی می، مفرط و دیابت نوع دو

ــاران   ــر و همکـ ــکریپتومیکس ]15[ترنـ از متاترانسـ

ــه ــاك    مقایس ــع خ ــایش جوام ــراي آزم ــی ب ــا تطبیق اي ی

فرنگـی، یـولاف و   ریزوسفري و ناریزوسفري گندم، نخود

که توانایی تولید ماده (sad1یافته در ژن جهشیک یولاف

ــارچی اوناســین ــا )را نداشــت2پادق ــد. آنه اســتفاده کردن

هــاي ژرف (در ســطح قلمــرو   دریافتنــد کــه تفــاوت  

هـاي  تاکسونومیکی) در جـوامعی کـه در ریزوسـفر گونـه    

اند، اثبـاتی مختلف گیاهی در همان خاك توسعه پیدا کرده

پیشـین اسـت کـه نشـان     بودن تمـامی کارهـاي  بر درست

دهـی بـه   هاي گیاهی محرك اصـلی در شـکل  اند گونهداده

1Human Microbiome Project: HMP
2 avenacins

هـایی  جوامع میکروبی خاك هستند. بیشترین بخش توالی

درصـد 91ها بود که از از باکتري، که آنها استخراج کردند

هـاي  کـل تـوالی  درصـد 7/73براي خاك ناریزوسفري تا 

ئوباکتریـا،  گیـرد. پروت ریزوسفر نخود فرنگی را در بر مـی 

هـا  ها، اسیدوباکتریا، پلانکتومایستاکتینوباکتریا، فیرمیکات

هـاي  ها به بهتـرین وجـه ممکـن در تـوالی    و باکتروایدت

ــایی در بازیــابی شــده نمــایش داده شــدند. جوامــع باکتری

ریزوسفر گیاهان از جوامـع باکتریـایی موجـود در خـاك     

هـاي  همچنین میان گونـه است.ناریزوسفري متفاوت بوده 

گیاهی هم در سطح جنس تفاوت وجود داشـت؛ هرچنـد   

در سطح شاخه، جوامع پروکاریوتی ریزوسفر گنـدم از  که 

جوامع پروکاریوتی خاك ناریزوسـفري تفـاوتی نداشـتند.    

هـاي  تـوالی درصـد 5هـا  در همـه نمونـه  ها تقریبـاً آرکی

هـا  که یوکـاریوت دادند، درحالیشده را تشکیل میبازیابی

جامعه درصد 3/3جامعه ناریزوسفري خاك و درصد8/2

دادنـد، ولـی در ریزوسـفر    ریزوسفر گندم را تشـکیل مـی  

6/16و در ریزوسـفر یـولاف   درصـد 7/20فرنگـی  نخود

دادند. ریزوسـفر نخـودفرنگی   جوامع را تشکیل میدرصد

هـا اشـغال شـده بـود. نماتـدها و      قـارچ وسیلهبهشدت به

ــاکتري ــفرهاي خـــوار در هپروتوزوئرهـــاي بـ مهریزوسـ

فراوانی بالایی داشتند.شدهبررسی

پـژوهش  ها درباره میکروبیوم روده که از نخستین یافته

MetaHIT بـه هـاي متـاژنومیکس   گیـري از روش با بهـره

هاي میکروبی بـیش  دست آمدند، نشان دادند که تعداد ژن

تـا  پژوهش هاي انسانی است و این برابر تعداد ژن100از 

انســانرا تنهــا در رودهیــون ژن باکتریــاییمیل3بــیش از 

.]24[بینی نمودپیش

ــی   ــذایی م ــوژي غ ــاورزي و میکروبیول ــد از کش توانن

هاي متـاژنومیکس بـا بهبـود در ایمنـی و امنیـت      پیشرفت

غذایی، بهبود در تشخیص تهدیدهاي تولید و تدارك غـذا  

وري از جانوران و گیاهان بومی سود ببرند. و افزایش بهره

هاي متاژنومیکس در صنایع غذایی بـراي  اده از روشاستف
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تواند منجـر  و جوامع میکروبی همراه با غذا میدرك بهتر 

. دشــووري، کیفیــت و امنیــت غــذایی بـه بهبــود در بهــره 

تـري را از  هاي جامعهاي متاژنومیکس امکان مطالعهروش

سازند. همراهی متاژنومیکس بـا  ثیر پروبیوتیک فراهم میأت

هـا و  یکردهاي آمیکس توانایی شناسایی متابولیتسایر رو

ســازوکارهاياز جملــه ، مســیرهاي متــابولیکی را دارد 

پروبیوتیـک  وسـیله بـه میکروبیوتـا کـه   -بازخورد میزبـان 

د. پوشـش عمیـق و بـالاي    شـو موجب تنظیم سلامتی مـی 

NGS   متاژنومیکس را به ابزاري توانمنـد در تشـخیص و ،

هـا و  ، تشـخیص طغیـان  هـاي غـذایی  نظارت بـر پـاتوژن  

هاي ناشی از غذا، آزمایش غـذاها  مسیرهاي انتقال بیماري

هاي مرتبط با غذا و شناسـایی میکروبیوتـایی کـه    و محیط

یمحافظتکار هاي ناشی از غذا امکان دارد در برابر بیماري

.]6[را انجام دهند، تبدیل کرده است

هــاي متاژنومیــک امکــان آنــالیز مقایســه عمیــق روش

هـا را  هاي چندگانه در یک فـرد و در کـل جمعیـت   انمک

هاي جغرافیـاي زیسـتی در   کنند همانند پژوهشفراهم می

دریاي سارگاسو کـه ایـن جغرافیـاي زیسـتی بـا حضـور       

د. شـو ي از روابط و ساختارهاي گوناگون همراه میاشبکه

میکروبیولوژي سنتی نشان داده است کـه اینگونـه روابـط    

هاي فیزیکی مستقیم به همراه کنشبرهمتوانند منجر بهمی

ده کـه سـرانجام منجـر بـه یـک      ش ـتوالی تشکیل بیوفیلم 

هـاي  آنـالیز داده زمـان در شوند. این شـبکه می1اینترکتوم

طور همزمـان بـا   هایی که بهیابی نسل جدید به شبکهتوالی

لمعمـو طـور  بهکه کندپیدا میگسترش ، دهندهم رخ می

یعنی بـا همـدیگر در   ؛ دارندهایی تیپولی نه همیشه، فیلو

یک مکان حضور دارند. هرچنـد مـا از درك تمـامی ایـن     

دلیل وجود روابط دور هستیم، یک وابستگی متابولیکی به

مانند از مواد مغذي که هم میکروبیوم آبشارايتجزیهشبکه

دهند، وجـود دارد. بـه   ثیر قرار میأو هم میزبان را تحت ت

زیسـت  قـال افقـی ژن در یـک محـیط    رسد کـه انت نظر می

1interactome

هاي نل قابلیتیک انتخاب رقابتی براي تکمیل پا، کوچک

دسـترس  هـاي در وسیله آنـالیز ژنـوم  هکارکردي است که ب

شــود. در مـورد بـاکتري اختصاصــی روده   نشـان داده مـی  

تبادل ژنتیکی با یـک  Bacteroides plebiusیعنی ، انسانی

ژن، گـوارش  افقـی تقالدهد. این انباکتري دریایی رخ می

.Bهـایی کـه حامـل   جلبک دریایی را در برخی از ژاپنـی 

plebius اي، کنـد. در جوامـع چندگونـه   هستند، آسان مـی

انتخاب دیگر استفاده از رابطه همزیستی هم براي افزایش 

جذب مواد مغذي و هم محافظت از خود در برابر میزبـان  

.]24[است

هـاي  رگیري روشکـا هبـا ب ـ ]25[میرتـه و همکـاران  

هـاي جدیـد درگیـر در    آمیکس به بررسـی وجـود آنـزیم   

ــروتیین هــاي درگیــر در شــرایط ســازگاري مولکــولی و پ

هاي دشوار پرداختند. آنها با بررسی کارهـاي دیگـر   محیط

پژوهشگران گزارش کردنـد کـه سـلولازها و اسـترازهاي     

، گوناگونی که کاربردهاي بسیاري در بیوتکنولـوژي دارنـد  

و پـایین، بسـیار   هاي با درجه حـرارات بـالا  گاهستدر زی

شور و اسیدي وجود دارند که با شناسـایی آنهـا و انتقـال    

تـوان از آنهـا بهـره    هاي مزوفیل مـی هاي آنها به میزبانژن

گرفت.

گـزارش کردنـد کـه مـدیریت     ]26[پانلی و همکاران

طـور  بـه توانـد  (بهار و پـاییز) مـی  و فصل سال کشاورزي

ثیرگذار باشـد.  أجوامع قارچی موجود در خاك تبرعمیق

کارگیري مواد آلـی و بـدون   هبر بسیستم کشاورزي مبتنی

شخم حتی در نخستین سـال اجـراي آن جوامـع قـارچی     

(کـلاس  Ascomycotaمتمایزي را در خاك پـرورش داد.  

Sordariomycetes(،Basidiomycota کـــــــــــلاس)

Agaricomycetes(،Zygomycota رده)Mortierellales(

،Chytridiomycota ،Glomeromycota و

Rozellomycotaدهنـده جامعـه   تشـکیل ،فراوانیترتیببه

توانـد در  قارچی این خاك هسـتند. چنـین اطلاعـاتی مـی    

ارزیابی مدیریت موفق خاك سودمند باشـد و بـا کـاهش    
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تاکساي بیمـاریزا و افـزایش جمعیـت تاکسـاي مفیـد بـه       

براي محیطی (کاهش آلودگی زیستتولیدات کشاورزي و 

.کندها) کمک شایانی کشبا مصرف کمتر آفتمثال

هـا  هاي متاژنومیکس و دیگر آمـیکس استفاده از روش

هاي پایداري بـه  ژنفراوانی و گوناگونی بسیار بالاي انواع 

هـاي متفـاوتی   زیسترا در محیط)ARGsها (بیوتیکآنتی

شـوند. محسـوب مـی  اي نشان داده است که خطـر بـالقوه  

با بررسی ریزگردهاي معلق در هوا ]27[انگ و همکارانی

ب برخاسـته  فاضـلا هـاي  خانـه ها و تصـفیه که از دامداري

در ایـن ریزگردهـا فراوانـی و    ARGsدریافتند کـه ، بودند

هاي پایداري به آمینوگلیکوزید، گوناگونی بالایی دارند. ژن

یکلین در تتراســـاپایــداري بــه  وMLS1پایــداري بــه   

ها غالـب بودنـد. ایـن در    ریزگردهاي برخاسته از دامداري

هاي پایداري به باسیتراسین و داروهـاي  حالی است که ژن

هـاي  خانـه تصـفیه در ریزگردهـاي برخاسـته از   2چندگانه

. نتایج این پژوهشگران خطر وجـود  غالب بودندفاضلاب 

د که دهاین ریزگردها نشان میوسیلهبهرا ARGsو انتشار 

زنـگ و  کند.شدت تهدید میهسلامت عمومی جامعه را ب

شـده بـه   هـاي آلـوده  با آنالیز انـواع محـیط  ]28[همکاران 

هـاي  عنـوان نمونـه  مرغ بهمحتویات روده انسان، خوك و

مقایسـه آنهـا بـا   وهاي انسـان ثیر فعالیتأآلوده و تحت ت

هـــاي آب اقیـــانوس و چنـــدین نمونـــه خـــاك نمونـــه

نشان دادنـد هاي بکر و طبیعی عنوان نمونههنخورده بدست

هاي آلوده بیوتیک در محیطهاي پایداري به آنتیکه کل ژن

هــاي هـاي بکـر اســت و بـاکتري   بسـیار بیشـتر از محــیط  

Escherichia ،Bacteroides وClostridiumهاي باکتري

ها هستند. این در حالی اسـت کـه در   غالب حامل این ژن

، Alteromonasهاي نخورده باکتريتهاي بکر و دسمحیط

Vibrio وProteobacteria  حامـلARGs هســتند. ایــن

هاي پیشگام در زمینه شناسـایی  پژوهش از جمله پژوهش

1macrolide-lincosamide-streptogramin
2 multidrug and bacitracin

ARGsهـاي  شناختی گوناگون و میزبـان هاي بومدر آشیان

]29[ونگ و همکـاران  ، در پژوهشی دیگرمتفاوت است.

هـاي فاژهـاي  در ژنـوم راARGsتوانستند شمار بالایی از 

ثیر انسان و مـزارع  أهاي تحت تموجود در محیط)3وم(فاژ

،. در فاضلاب این منـاطق کنندپرورش حیوانات شناسایی 

ــانواده   ــاي خــ و Siphoviridae،Myoviridaeفاژهــ

Podoviridae فاژهاي غالبی بودند کهARGs   را بـا خـود

هــاي پایــداري بــهژنفراوانــی بــالايکردنــد.حمــل مــی

میزبـان هـاي در این فاژها و باکتريMLSتتراسایکلین و 

این درحالی اسـت کـه فراوانـی سـایر    .ها شناسایی شدآن

ARGs     تغییري نداشته و ثابت بـوده اسـت. وجـود هسـته

ها در چنین شرایطی خطرناك است بیوتیکپایداري به آنتی

بیشتر که -ها و باید این نکته را در نظر داشت که این ژن

 ـ-شـوند فاژها حمـل مـی  وسیلهبه پیـدا  راحتـی انتشـار   هب

.کنندمی

ژنوم میکروبـی را از  120توانستند ]30[رادان و رویز 

متاژنوم جوامع میکروبی همراه با مواد فیبري پلاستیکی که 

جدا کنند ، ماه در شرایط گرمسیري قرار داشتند14مدت هب

ــی ــه م ــده ک ــه آلاین ــد در تجزی ــتیکی دتوانن ــاي پلاس ر ه

زیست راهگشا باشند.محیط

هاي متاژنومیکس که در کشور انجـام  از جمله پژوهش

نامه کارشناسی ارشد موسـوي توان به پایانمیاست، شده

اشاره کرد. وي با بررسی گوناگونی میکروبـی  ]31[ملکی

هاي کرومیت فرومد در استان سمنان جنسکانساراطراف 

گزارش CedecaeوRheinheimeraراباکتریایی غالب

کـه علـت آن وجـود    البته فراوانی باکتریایی کم بـود د.کر

هاي بالاي فلزهاي سـنگین، رطوبـت کـم خـاك و     غلظت

شده بود. از سـوي دیگـر،   هاي تعیین توالیتعداد کم کلون

به شرایط قلیایی که دلیل آنگوناگونی بالایی وجود داشته

کانسـارها در مقایسه با شرایط اسـیدي بیشـتر  این کانسار

نامه دکتريپایاندر ]32[فروزان. همچنین نسبت داده شد

3 phageome
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را هاي کانسارهاي آهن اسـتان سـمنان  متاژنوم خاكخود،

هاي و گزارش مفصلی از ژنکردهتجزیه و تحلیل ،بررسی

ویـژه  هاي بالاي فلزهاي سنگین بهپایداري در برابر غلظت

ها که در این سمد. راهبردهاي میکروارگانیکرکادمیوم ارائه 

بسیار جالـب بـوده و کاربردهـاي    ، ها شناسایی شدمتاژنوم

کاري محیطی از جمله معدنمهمی در بیوتکنولوژي زیست

ی در پژوهش ـ. خواهنـد داشـت  2پـالایی و زیسـت 1زیستی

رويبـر ]1[جـو و همکـاران   همـت وسـیله  بـه کـه  دیگر

انجـام  سـرب و روي بامـا در اصـفهان   کانسـار هاي خاك

بـه هـا  گوناگونی بالا و فراوانی بـالایی از بـاکتري  ،گرفت

اینهـا آمـده دستبهفراوانهايباکتريفهرست . دست آمد

ز اGeobacter ،ااکتینوباکتریاز Solirubrobacter : هستند

ــادلتا از Edaphobacter،پروتئوباکتریـــــــــــــــــــ

ــیدوباکتریا ــاازPsudomonas،اســ ، گاماپروتئوباکتریــ

Gemmatiomonas ماتیمونادتهــاجاز،Nitrosomonas از

از SphingomonasوXanthobacter،پروتئوباکتریــــا بتا

، هــــاباکتروایــــدتاز Pedobacter، آلفاپروتئوباکتریــــا

Ktedonobacter کلروفلکسیاز ،Verrucomicrobiumاز

ــا،  ــدتاز Sporosarcinaورووکومیکروبیـ ــاباکتروایـ ، هـ

Beggiatoa ــااز از Thiobacillusوگاماپروتئوباکتریـــــ

این پژوهشگران در پژوهش تکمیلی خود.پروتئوباکتریابتا

هـا و  هـا، آرکـی  افزون بر شناسـایی تاکسـونومی بـاکتري   

، هاي بسیار آلـوده کانسـار بامـا   هاي موجود در خاكقارچ

هاي بالاي هاي پایداري به غلظتمسیرهاي متابولیکی، ژن

یکل، آهـن و  فلزهاي سنگین سرب، روي، مس، کادمیوم، ن

ژن هسـتند. ایـن   52آرسنیک را شناسایی کردند که شامل 

هاي پایـداري بـه آلـودگی ایـن     ها سازوکارهاي سامانهژن

 ـفلزها را مشخص کردند که مهم یـن ترتیـب   ه اترین آنها ب

پایداري سامانه،PنوعآزهايATPسامانه پایداريهستند:

ريو سـامانه پایـدا  کـاتیونی پخشـیدگی هايرسانکمک

2 Biomining
3Bioremediation

HME-RNDs]34[.میکروبــی کــه شناســایی ایــن جوامــع

گیري از متاژنومیکس با بهره، ناپذیر هستندبیشترشان کشت

ینـدهاي زیسـتی در   اتواند به درك چگونگی انجـام فر می

چنین شرایط دشـواري بـه دلیـل غلظـت بـالاي فلزهـاي       

که اهمیت بسـیاري بـراي حفاظـت از    منتهی شودسنگین 

.]35[خاك دارند زیست و مدیریت محیط

نشـان  ]36[نژاد و همکـاران در پژوهشی دیگر آریایی

توانـد در  هـاي حاصـل از متـاژنومیکس مـی    دادند که داده

هایی که در شکمبه شتر با خاستگاه میکروبی شناسایی آنزیم

راهگشا باشد. با توجه به اینکه ،تواند وجود داشته باشدمی

ایـن پژوهشـگران   ،ناپـذیر هسـتند  بیشتر میکروبیوتا کشت

راتوانستند یک آنزیم زایلاناز جدید پایدار به حرارت بالا

توانـد  نیز مـی pHشناسایی کنند که در محدوده وسیعی از

فعال باشد. این پژوهشگران در پژوهشی دیگر نشان دادند 

وجـود  هاي متاژنومیکس همچنیندادهIn Silicoکه آنالیز 

ر به حـرارت را در شـکمبه   هاي زایلاناز قلیایی پایداآنزیم

در تواننـد کند کـه کاربردهـاي بسـیاري مـی    یید میأشتر ت

همچنین معتمدي و .]37[صنعت و کشاورزي داشته باشند

آمده از پساب صنایع دستهیک آنزیم لاکاز ب]38[همکاران

نساجی را شناسایی کردند که پایدار به شوري و گرماي بالا 

pHاي از حـدوده گسـترده  است. این آنزیم همچنـین در م 

کارگرفته شده در ههاي بتواند رنگهمچنان فعال است و می

صنعت نساجی را که با ورود به پساب حاصـل منجـر بـه    

حذف کنـد. در پژوهشـی   ،شوندزیست میآلودگی محیط

هاي آب و با بررسی نمونه]39[دیگر رضایی و همکاران

دگی به فارس که همیشه در معرض خطر آلورسوب خلیج

ها دلیل ترافیک بالاي عبور نفتکشه هاي نفتی بهیدروکربن

گزارش کردند که آلـودگی انـدك ولـی مـداوم     ، قرار دارد

کننده هاي تجزیهموجب رشد بسیار بالاي برخی از باکتري

،Oceanospirillales، Rhodobacteralesنفت خام مانند 

AlteromonadalesوFlavobacteriales.نوع شده است

مـدت زمـان   ،هیدروکربن نفتی (آلیفاتیـک یـا آروماتیـک)   
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ثیرگذار بر چنین أآلودگی و عمق رسوبات از عوامل اصلی ت

تغییراتی هستند.

ها براي سیاره زمینساخت نقشه زیستی میکروب

پژوهش نامی بلندپروازانه در زمینه متاژنوم خاك با پژوهش

هدفست کهده اشآغاز EMP(1میکروبیوم سیاره زمین (

هـاي اصـلی زمـین    هاي خاك، از بیوممتاژنومشناختآن

نمونـه) و انجـام   200000(گیري از آنهـا نمونهاست و با 

. از اهداف دیگر رودها به پیش میمیان این بیومهامقایسه

گـان  هاي توالی متاژنومیکس شـات تولید دادهپژوهشاین 

محیطـی ي زیسـت هـا از نمونـه 16S rRNAهاي آمپلیکون

اطلــس آوردندســتبــه، EMP. ســایر اهــداف ]4[اســت

فهرسـتی بـراي   ایجـاد هـا،  جهانی از کارکردهاي پـروتئین 

 ـپراکندگی تاکسونومیکی ژنوم ترتیـب یـن اههاي مشابه و ب

هـاي  شـده بـراي توسـعه مـدل    هـاي تولیـد  استفاده از داده

پــژوهشواقــع کننــده اکوسیسـتمی هســتند. در بینــیپـیش 

اره زمـین، تلاشـی سیسـتماتیک در جهـت     میکروبیوم سـی 

ــانی   ــارکردي جه ــاگونی تاکســونومیک و ک شــناخت گون

وري براي انسان و زمـین اسـت.   ها با هدف بهرهمیکروب

منظـور آنـالیز   یک تلاش چندبعدي کـلان بـه  پژوهشاین 

در ایـن  جوامع میکروبـی در سرتاسـر کـره زمـین اسـت.     

:]40[کلیدي وجود خواهد داشتدستاوردچهار پژوهش

پایگـاه  گاه مرکزي و ): یک ذخیرهGAاطلس ژن (-1

آمـده در طـول ایـن    دسـت براي تمامی اطلاعـات بـه  داده

فرمتی قابـل جسـتجو بـراي    گاهذخیرهپژوهش است. این

نگهداري تمامی اطلاعات در رابطه با تفسیر آنها، متادیتاي 

ترتیـب،  یـن اهکنـد. ب ـ ها فراهم مـی محیطی و توالیزیست

شـده و چـه   براي ذخیره همه اطلاعات، چه شناختهمحلی

پدیـد گوینـد،  نشده که به آن مـاده سـیاه هـم مـی    شناخته

؛خواهد آمد

1Earth Microbiome Project: EMP

): EM-AGمیکروبیوم زمـین ( شدههاي مونتاژژنوم-2

EMPهــاي شــده از دادههــاي مونتــاژداراي تمــامی ژنــوم

افزارهـا  اي از نـرم مجموعـه خواهند بود که بـا اسـتفاده از   

هاي همگانی آماده شـده  گاهخودکار و در ذخیرهورتصبه

تفسـیر  KBASEشـده از  فرم تحلیلـی مشـتق  و یک پلات

خواهند شد. این کار، آنالیز ژنومیک تطبیقی را براي تمامی 

هــاي ژنــومهمچنــینوتــاکنونشــدههــاي شــناختهژنــوم

؛ها امکانپذیر خواهد ساختو متاژنومEMPشده از مشتق

: ایـن  )EM-VIPیش میکروبیوم زمـین ( پروتال نما-3

افـزار نمـایش   نـرم کارشناسان را بـراي سـاخت  دستاورد

جهت سنتز دیدگاه یگانه ما بـه فرمتـی قابـل    هاکنشبرهم

ــراي ه ــهمــه، دســترس ب ــرد. شــدت ب ــد ک ــر خواه درگی

انـدازي از زمـین در فضـاي میکروبـی     چشمترتیب،یناهب

محیطـی و  سـت که پارامترهاي مکانی زیپدید خواهد آمد 

اجـازه  و کشـد به تصویر مـی فضاي ژنومیک کارکردي را 

ــازبینی ــاي دادهب ــهEMPه ــوريو ارائ ــد  تئ ــاي جدی ه

؛دهدشناختی را میبوم

): EMMRبازسازي متابولیکی میکروبیـوم زمـین (  -4

ک افزاري متابولوم متاژنومی ـنی نرمبیبرمبناي تشریح و پیش

رات ، تغییولیکمتابنسبی و جریان modelSEEDهمچون 

در کـل فضـاي   هـاي متـابولیکی  ا و نیمـرخ هیتدر متابول

. ایـن کـار بـراي ارائـه     دش ـتشریح خواهد بیوژئوگرافیک

هاي ویژه ها در بیومخصوص تولید متابولیتتوضیحاتی در

گیـري  مورد استفاده قرار خواهد گرفت کـه معیـار انـدازه   

کند.میبیوم فراهم هرهايدیگري براي بازتعریف ویژگی

اند:در اینجا آورده شدهEMPبرخی از دستاوردهاي 

الیز رسوبات آب شـیرین رودخانـه در   آنبا EMPهاي داده

هـاي  نشانهانسانثیراتأتامتداد مسیر آن به جهت بررسی

بر جوامع میکروبـی را  هاي انسانیثیر بسیار زیاد فعالیتأت

هـاي  هـاي مطالعـه و پرسـش   نشان دادند. گوناگونی مکان

آور نمونه اولیـه، شـگفت  30000نهفته در پژوهش در این 

کنند. آنالیز مقـدماتی  است و تنها قله کوه یخ را آشکار می

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

32
22

11
5.

14
01

.1
3.

2.
1.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 b

io
t.m

od
ar

es
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
2-

11
 ]

 

                            13 / 30

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23222115.1401.13.2.1.6
https://biot.modares.ac.ir/article-22-47677-en.html


1399زمستان، 1، شماره 12دوره _____ ________________________________ زیست فناوري دانشگاه تربیت مدرس

14

میلیـون یگـان تاکسـونومیکی    6نمونه، در حـدود  10000

(در سطح تاکساي جنس یا گونه) را شناسـایی  1باکتریایی

شـد بـراي   که تنها بخش کـوچکی از آنچـه کـه مـی    کرد 

ايدادههـاي پایگـاه شده با استفاده از هاي شناختهنیفیلوژ

16S rRNA مانندGreenGenesصورت نقشـه نمـایش   به

هـا مـا را قـادر بـه     داد، بودند. بسامد و پراکنش این گونـه 

سـازد، همچـون   هـاي جـالبی مـی   گویی بـه پرسـش  پاسخ

. همچنـین هاي گونـاگون بومزیستپراکنش تاکسا در کل 

ــت ــاي دیتاس ــینEMPه ــان م ــان ش ــه همپوش ــد ک ی دهن

هاي مختلف وجود دارد و در تاکسا میان مکانچشمگیري

هایی که در یک محل فراوانند، در محل دیگـري  ارگانیسم

هاي تر در مکانبسیار کمیاب هستند. چنین پراکنشی، پیش

.]40[دریایی نشان داده شده است

هاي علفزار در در سیستم خاك، جوامع میکروبی خاك

بـا  آنبیشـتر  کـه  میانه ایالات متحـده آمریکـا   غربهناحی

تغییراتـی را در  ، رزي جایگزین شده استهاي کشاوزمین

ویـژه بـر فراوانـی نسـبی     ترکیب بیشتر ایـن جوامـع و بـه   

Verrucomicrobiaبسیار کـم مـورد   که(شاخه باکتریایی

با بوماین زیستهاي خاكدر کل نمونهپژوهش بوده ولی

غالـب  16S rRNAهاي توالیدرصد50ر از فراوانی بیشت

بـودن غالـب .ثیر پویایی کربن نشان داده اسـت أو ت) است

آشـکار اسـت   بوم زیستاین هايدر خاكوروکومیکروبیا

شناسی آنها همچنان به این دلیل که کشت اعضاي ولی بوم

هــا در آزمایشــگاه دشــوار اســت، مطالعــه آنایــن گــروه و

ت. تمـامی تاکسـاي فـراوان    درستی فهمیـده نشـده اسـ   به

بنـدي  طبقـه اسـپارتوباکتریا یـی در کـلاس   وروکومیکروبیا

کـه  وروکومیکروبیـا هـاي  شدند ولی این تاکسا به جدایه

هـاي  که تعیین ویژگـی اند ربطی نداشته، پیشتر کشت شده

همچنــین سـازد.  شـناختی ایـن تاکســا را دشـوار مـی    بـوم 

ــخص  ــمش ــهش ــی  د ک ــایی در فراوان ــذیري فض تغییرپ

بینی است وهوایی قابل پیشاز شرایط آبوروکومیکروبیا

1 Operational Taxonomic Unit: OTU

هـایی کـه در معـرض درجـه     و اینکه این گروه در خـاك 

.ترین گـروه بودنـد  حرارت و بارش متوسط بودند، فراوان

توانند در کمک به بهبود تلاش براي ترمیماین آنالیزها می

ســودمند واقـع شــوند. بــا بررســی  زارعلــفبــومزیسـت 

که زمانی در ایـن بیـوم وجـود    (یکروبی خاك ی مگوناگون

جغرافیـایی  د که الگوهاي زیسـت شمشخص ) داشته است

هاي این در بسیاري از خاكوروکومیکروبیافراوانی نسبی 

هـاي متـاژنومیکس   دادهشدت تغییر کرده است. چمنزار به

تاکسـاي  یـک وروکومیکروبیـا گان از این فرضیه که شات

ط کند زیرا که از شـرای ایت میرشد است، حمکندنسبتبه

طـور  برد. بـه دسترس بهره میمحدودیت عناصر غذایی در

هـاي گونـاگون   یی با ژنوروکومیکروبیاهاي ویژه، فراوانی

ها همبستگی مثبـت دارد  مربوط به متابولیسم کربوهیدارت

هاي مربـوط بـه متابولیسـم نیتـروژن و تقسـیم      ولی با ژن

ابراین امکــان دارد کــه ســلولی همبســتگی منفــی دارد. بنــ

بخش بزرگی از جوامـع زیرسـطحی را در   وروکومیکروبیا

مناطقی که تغییرات در کیفیت و کمیت مواد آلـی گیـاهی   

وارد شده رشـد بیشـتر تاکسـاي کوپیـوتروف را تحمیـل      

کند. این فرضیه بـا نتـایجی همخـوانی    کند، نمایندگیمی

ــانگر کــاهش مــداوم در فراوانــی ی هــاي نســبدارد کــه بی

هاي کل شـمال  که به خاكهستند هنگامیوروکومیکروبیا

شـود.  آمریکا عناصـر غـذایی (بـا کـوددهی) افـزوده مـی      

ــر      ــک اخی ــات ژنومی ــا اطلاع ــیه ب ــن فرض ــین، ای همچن

Spartobacteriaآمـده از  دسـت بـه  aquaticum   کـه یـک

آبـــزي اســـت و در همـــان کـــلاس وروکومیکروبیـــاي

خـاك در ایـن   شـده در ي غالـب مشـاهده  وروکومیکروبیا

پژوهش قرار داشته و در تجزیه ترکیبات کربنی مقـاوم بـه   

ویـژه و خـاص اسـت، مطابقـت دارد.     ،2تجزیه میکروبـی 

نشان دادند کـه الگوهـاي فضـایی بـا     ها همچنین این داده

 ـانـد.  ید در پویایی کربن همراهتغییرات شد ترتیـب  یـن اهب

هــاي متــاژنومیکس بــراي بازســازي روشگیــري ازبهــره

1recalcitrant
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وناگونی بیوژئوشیمیایی زیرسطحی و شیب تغییـرات در  گ

بودن آن را نیز به نمـایش  هاي در خطر کاربرديبومزیست

ــژه اگــر بازگردانــدن چنــین اطلاعــاتی بــه. گــذاردمــی وی

در 1انـدوزي کـربن  بـوم ماننـد  کارکردهاي کلیدي زیست

جوامـع زیرسـطحی کنتـرل    وسـیله بـه شـدت  خاك که به

. کننـد پیـدا مـی  اشـند، اهمیـت   هـدف اصـلی ب  ، شوندمی

همچنین انحـراف در جوامـع میکروبـی خـاك از حالـت      

تـوان بـراي تعیـین    پیش از کشاورزي را میشدهبینیپیش

هـا در کـل مرتـع    خـاك وسـیله بهگستردگی میزان تجزیه 

ایـن کـار نشـان    طـور کلـی،   کار برد. بـه چمنزار بومی به

در شناخت نپیشیهاي نیم از پیشرفتتوادهد که ما میمی

جوامــع میکروبــی بــراي بازســازي الگوهــاي جانبــههمــه

هـاي کـارکردي   جغرافیاي زیستی در گوناگونی و توانـایی 

رفتـه بهـره   بـین ازبوم تقریباًها در کل یک زیستمیکروب

تواند براي تعیین چگونگی تغییرات ببریم. این رویکرد می

امع تاریخی در شرایط محیطی که گوناگونی و کارکرد جو

اند و یا براي هاي دیگر تغییر دادهزیرسطحی را در سیستم

انسـان  وسیلهبهداده شده تعیین چگونگی تغییر اقلیم روي

پیـدا  بوم در آینده، گسترش بیشـتري  هاي زیستو ویژگی

.]41[کند

EMP هاي قطبی شمالگان در خاكنشان داده است که

هـاي  اكر خ ـدهافراوانی باکتريواقع در تونداري سیبري 

نشـده زیـاد   هاي سطحی مـدفون شده همچون خاكمدفون

هاي قارچی با افزایش عمق است. از سویی دیگر، فراوانی

هـاي  داري در خـاك امعن ـگونـه و بـه کنـد پیدا میکاهش 

هـاي مـدفون نشـده اسـت و     شـده کمتـر از خـاك   مدفون

هــاي هـا در خــاك هـا بــه بــاکتري نتیجـه نســبت قــارچ در

ــدفون ــهم ــده ب ــه گش ــمگیريون ــیار چش ــمبس ــت. ک اس

ــرخ ــارچی ک ــ نیم ــه ق ــازي جامع ــارچس ــاي اهش در ق ه

را نشان داد. شـرایط فیزیکـی نامناسـب    اکتومایکوریزایی

(دماهاي زیر صـفر و کمـی اکسـیژن) و کـاهش فراوانـی      

2 carbon sequestration

هـاي  شناختی براي بـاکتري یک آشیان بومها احتمالاًقارچ

اننـد  مSOM(2مـواد آلـی خـاك (   کننـده هوازي تجزیهبی

 ـاکتینوباکتریا که فراوانیاعضاي خانواده دار اهاي نسبی معن

نشـده  شده نسبت به مدفونهاي مدفونبالاتري را در خاك

د. این پـژوهش، اطلاعـات مـا دربـاره     اندارند، فراهم کرده

هاي نواحی شمالی داراي ساختار جامعه میکروبی در خاك

داده و را گسترش(داراي یخبندان همیشگی)3پرمافراست

هاي را در خاكSOMهخیر افتادأهایی از تجزیه به تنشانه

خصـوص  شده براي تاکساي میکروبـی ویـژه و بـه   مدفون

اکتومـایکوریزایی هـاي کاهش در فراوانی و فعالیت قـارچ 

ریـایی  هـاي باکت کننـده کـه تجزیـه  را باشند و مقادیري می

،ت کننددي آنها فعالیهاي کارکرعنوان جانشینتوانند بهمی

]42[دهدنشان می

 EMPدر آن از آبکـه را انجـام داده اسـت  پژوهشی

شـده و بـا   بـرداري  نمونـه بخشی از کانال انگلیسی مانش 

هاي متـاژنومیکس بـا پوشـش بسـیار عمیـق      اجراي روش

سرشـماري  هـاي دیتاستو سپس با شدهیابی انجام توالی

کـه از سراسـر   )ICoMMهـاي دریـایی (  میکروبجهانی

هاي هاي دریایی و رسوبات گرفته تا محیطهان از نمونهج

مقایسـه ،دست آمده بودندي دریایی بههابه اسفنجمربوط

ر مکـان کـه د کـرده اسـت  ین ترتیب مشخص ه او بکرده

یـابی، همپوشـانی   با افزایش عمق تـوالی شدهبردارينمونه

دسـت  بهICoMMهاي جهانی فیلوژنتیکی بیشتري با داده

هـاي  درصد یگـان 2/66تا 7/31این ناحیه داراي .آیدمی

شـده در یـک   شناسـایی )OTU(برداري تاکسونومیکبهره

یابی این همپوشانی به بود. برونICoMMبیوم مشخص از 

کند اشاره میشدهيربرداتوالی از ناحیه نمونه93/1×1011

یعنی ، ICoMMکه تمامی گوناگونی فیلوژنتیکی باکتریایی 

را در خـود دارد.  زمـین  هاي کـره تمام اقیانوسگوناگونی 

دریـایی کرهکنند که زیستکید میأتقويطور بهاین نتایج 

1Soil Organic Matter
2Permafrast
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از وجـود آن  تـر  ر میکروبی پایدار که پیشاز یک بانک بذ

را 1بـاس بکینـگ  کنـد و گفتـه   ، نگهداري میناآگاه بودیم

جـا  چیـز همـه  شناسی میکروبی همهکند: در بومید میأیت

و این محیط است کـه از میـان آنهـا گـزینش     دوجود دار

.]43[کندمی

هـاي  بومزیستشناسی رویکردي جامع نسبت به زیست

دریایی

هاي بیوژئوشیمیایی هاي دریایی در تنظیم چرخهبومزیست

وهـواي آن حیـاتی هسـتند. هنـوز هـم      سیاره زمین و آب

درسـتی درك  هـا بـه  سازماندهی، تکامل و پویایی اقیانوس

در سـپتامبر سـال   تـارا هـاي اقیانوسپژوهشده است. نش

هـاي  بـوم زیسـت سـاله کـه   براي یک پژوهش سه2009

و شـد کند، آغاز مطالعه میتارااقیانوسی را از روي کشتی

هـاي  فـرد کـه روش  بـرداري منحصـربه  یک برنامـه نمونـه  

ــیمشــاهده ــراياي و ژنومیــک را در برم تشــریح گیــرد ب

سـلولی و  هـا، آغازیـان تـک   یآرک ـهـا، ها، باکتريویروس

یـک  زیست فیزیکوشـیمیایی طبیعـی هـر   متازوآ در محیط

تولیـد  اي، رشـته میـان پژوهشده است. هدف این شاجرا 

ــت ــتماتیک و دیتاس ــراي  سیس ــی آزاد ب ــا دسترس ــاي ب ه

ساختمان و ترکیب مرفولوژیکی و مولکـولی،  کردنکاوش

ــوم   ــل، ب ــاگونی، تکام ــی و تـ ـگون ــانی أشناس ثیرات جه

ها بر سیستم سیاره زمین است که قابل استفاده و پلانکتون

.[2]کاربردي باشند

پژوهش کلان و برگیرندهدرتاراهاياقیانوسپژوهش

ا، هــویــروسیعنــی، حیــاتپــنج رده بــزرگجانبــههمــه

کـه پیکر استاین واژه چکیده ویروس غول(2اهگیروس

بزرگی که دارنـد بـه   نوکلئوپلاسمی سلولی DNAدلیل به

کـه در  دارنـد اي هاي ویـژه شوند و ژناین نام خوانده می

ها، آغازیان و ، باکتري)شونددیگر اشکال حیات یافت نمی

هاي آمـاري در حـال توسـعه    ها براي دیتاستزوپلانکتون

3Baas Becking
2 Girus: Gigantic Virus

هاي مفهومی دربـاره پیچیـدگی   الگوبخش است که آگاهی

انـرژي،  هـاي نها است که جریـا کنش میان ارگانیسمبرهم

هـاي  بـوم زیسـت در هـا گردش مولکولبیوژئوشیمیایی و 

چنـین دیتاسـتی درك مـا از    رانـد. اقیانوسی را به پیش می

هاي دریایی و تکامل حیـات در  بوماصول حاکم بر زیست

ترتیـب مایـه   ایـن هاقیانوس را بهبود خواهـد بخشـید و بـ   

و هـا بـوم بردن ظرفیت ما از ارزیـابی خـدمات زیسـت   بالا

هـاي  هاي بهتر پراکندگی ماهیبینیپیشدرراماکردنتوانا

ی وهــوایهــاي جهــانی آبثیرات دگرگــونیأموجــود و تــ

هاي پلانکتونی منبعی بزرگ و گردد. همچنین ارگانیسممی

فعال براي صنایع دارویی، نخورده از ترکیبات زیستدست

ــذایی و آرایشــی هســتند، همــان  ــه مســیرهاي غ ــه ک گون

ما بـه انـرژي را   کی آنها ممکن است نیازهاي آیندهمتابولی

.]44[کنندبرطرف 

نیـاز در  مـورد یمحاسـبات يابزارهاآشنایی با برخی از 

متاژنومیکس

آمــده از دســتهبــهــاي بســیار دادهبزرگــیبــا توجــه بــه 

3هاي کـلان دادهبحثکه آن را وارد هاي متاآمیکسروش

 ـو تحلدر پردازشیمحاسباتيکردهایرو،کندمی  ـالی نی

یـات ئجزپرداختن بـه .کنندی بازي میها نقش پررنگداده

از اهـداف  بـه آن  مربـوط يهاتمینقش محاسبات و الگور

ايبه چکیدهتنها در اینجا بنابرایناست. وده بمقاله کنونی ن

ســـازيمـــرخینيبـــرایمحاســـباتيابزارهـــاهدربـــار

ده بسـن گـان  شـات هـاي متـاژنوم ومیکروبیمیکیتاکسونوم

.که در حوزه متاژنومیکس قرار داردشود می

بزرگـی از  بسـیار هاي گان، دیتاستمتاژنومیکس شات

کند که آنالیز کـردن آنهـا بسـیار    هاي کوتاه تولید میتوالی

هـاي محاسـباتی   روشین منظور،ه ابرانگیز است. بچالش

از WMS(4گـان ( هاي شـات مختلفی براي کاوش در داده

و حتی مکمل یکدیگر (همانند ترکیب هاي مختلفدیدگاه

3 Big Data
4 whole-metagenome shotgun
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تاکسونومیکی، پتانسیل متابولیکی و گوناگونی فیلوژنتیکی) 

تاکسـونومیکی یـک کـار    سـازي نیمـرخ . انـد پیشنهاد شده

محاسباتی براي استنباط کلادهاي تاکسونومیکی است کـه  

میکروبـی و نسـبت آنهـا (فراوانـی     جمعیت یـک جامعـه  

هـاي  دیتـابیس ازن منظور،یه ابدهند.نسبی) را تشکیل می

هاي تاکسونومیکی بـه  دادن برچسببراي اختصاصع مرج

انـدازه بـزرگ   البتـه .شـود اسـتفاده مـی  WMSهاي توالی

هاي مرجع چالش مهمی را پـیش روي  متاژنوم و دیتابیس

بـراي مثـال  ، دهندتاکسونومیکی قرار میسازينیمرخکار 

و 109بین طمربوهاي در پژوهشWMSهاي نمونهاندازه

و درحـال  اسـت  که در حـال افـزایش نیـز    باز بوده1010

هـاي  شـده در دیتـابیس  یـابی هاي تـوالی حاضر شمار ژنوم

گیگابایت) عدد 2000(بیشتر از 400000همگانی بیش از 

نخسـتین  .سرعت هم در حال افزایش هسـتند هستند که به

اســاس تاکســونومیکی بــر ســازيهــاي نیمــرخ روش

اي کـه هـر خـوانش    گونهبودند بهBLASTبا بردارينقشه

ــراي نســبت  ــی ب ــوالی در طــول هــر ژنــوم میکروب دادن ت

بهتــرین خــط برخــورد) وســیلهبــهتاکســونومی (معمــولاً

ــی  ــتجو م ــراي  جس ــن روش ب ــی ای ــود، ول و WMSش

هـاي متـداول حتـی بـا وجـود      هاي مرجـع ژنـوم  دیتاست

باشد. ابزارهاي محاسباتی بسیار پیشرفته موجود عملی نمی

هـاي  هـا در دیتـابیس  هاي دیگر آن شامل جانبداريچالش

ژنــوم وسـیله بــهطــور گسـترده  شـوند کــه بـه  مرجـع مــی 

اند. شده پر شدهخوبی شناختهپذیر و بههاي کشتارگانیسم

هـاي  هاي درخت زندگی نماینـده همچنین برخی از بخش

هـاي مرجـع کـه وابسـتگی     اندکی دارند. این کمبود ژنـوم 

هــاي هــم داشـته باشــند، مـانع شناســایی تـوالی   نزدیکـی 

ثیر رخدادهاي انتقال أشده فیلوژنتیکی و ارزیابی تمحافظت

WMSهـاي  گردند. افـزون بـرآن، آنـالیز داده   افقی ژن می

هــاي پــژوهشل معمــول همچــون ســایر ئرودرروي مسـا 

گیرنـد کـه شـامل    یابی توانمند نسل جدید قرار مـی توالی

تا 100بین هعمدطور بهکوتاه (نسبتبههاي طول خوانش

یابی سـنتی سـنگر (در   نوکلئوتید) در مقایسه با توالی250

شـوند و داراي نـرخ خطـاي    نوکلئوتید) مـی 1000حدود 

یابی وجـود  چندان کمی هستند که در کل دیتاست توالینه

تاکسـونومیکی  سـازي هاي متداول براي نیمرخروشدارد.

WMSنگی استفاده مستقیم آنها از توان برمبناي چگورا می

هـا عبارتنـد از   د. ایـن روش کربندي هاي مرجع گروهژنوم

برداري، ترکیبی از ایـن دو روش  روش مونتاژ، روش نقشه

کلی دو تا از مشهورترین شمايبر نشانگر. و روش مبتنی

بر نشـانگر و روش مبتنـی  یعنی روش مبتنی، هااین روش

هاي پ و ت ارائه در بخشترتیب به1بر مونتاژ در شکل 

.]45،46[استشده
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بر مونتاژ. الف) بر نشانگر یا مبتنیسازي تاکسونومیکی مبتنیآوردن نیمرخ تاکسونومیکی از گردآوري نمونه تا نیمرخدستروند کلی کار به1شکل 

DNAها خوانش کوتاه در هر نمونه شده که میلیونن تعیین توالیگایابی شاتتوالیوسیلهبهده و شهاي میکروبیوم جدا شده و از نمونهاستخراجWMS

هـاي کیفیـت   (شـامل تـوالی نوکلئوتیـدي و نمـره    FastQشده به فرمت یابیهاي توالیب) یک دیتاست معمول متاژنومیک داراي نمونه؛کندتولید می

وسیلهبههاي کوتاه را ، خوانشMetaPhlAnنشانگر همچون استفاده از برمربوطه) و متادیتاي مربوط به آن است. با استفاده از یک (پ) روش مبتنی

آورند. این نتایج در صورت نقشه در میهاي نماینده یا شاخص بهبخش تاکسونومی) و ژنهاي آگاهیهایی که از نظر تاکسونومیکی مهم هستند (ژنژن

ت) ؛بندي یا آنالیز گوناگونی استفاده شـود، کـاربرد دارنـد   ادغام شده و براي خوشهتواندهاي فراوانی در سطح گونه براي هر نمونه که بعد مینیمرخ

) که سپس براي کشف SOAPdenovoبا استفاده از براي مثال هاي بلندتر مونتاژ کرد (به کانتیگنخست طور متناوب توان بههاي کوتاه را میخوانش

هاي جایگزین در متن ). سایر نیمرخPhyloPhlAnبا استفاده از براي مثالگیرند (کی قرار میگوناگونی زیستی براي هر نمونه در یک درخت فیلوژنتی

اند.به بحث گذارده شده

بـر مونتـاژ   تاکسـونومیکی مبتنـی  سـازي روش نیمرخ

میکروبیوم

براي دسـتیابی بـه یـک تصـویر کلـی و کامـل ژنـومی از        

ول محیطی، نیاز به بازیـابی تـوالی بـا طـ    هاي زیستنمونه

یـن منظـور، بـا    ه اکامل ژنوم براي هر میکروب داریـم. ب ـ 

متاژنومیک، نخسـت  de novoهاي مونتاژ روشاستفاده از 

ها مونتاژ کـرد و  توان به کانتیگرا میWMSهاي خوانش

هـا از اعضـاي   در برخی از مـوارد امکـان بازسـازي ژنـوم    

ولی مونتاژ همـه اعضـاي یـک    تر جامعه وجود داردغالب

دنی نیست. پس از آغاز مرحله مونتاژ، در مرحلهجامعه ش

هــاي مرجــع، اطلاعــات دوم بــا مقایســه تــوالی بــا ژنــوم

تاکسونومیکی یا فیلوژنتیکی بـه هـر کانتیـگ نسـبت داده     

شود. چندین انتخاب براي هر دو مرحلـه در دسـترس   می

و MetAMOS ،MOCATافزار نیز ماننـد  بوده و چند نرم
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Ray Metaا با هم در یک مرحله ترکیبـی  هر دو مرحله ر

.]46[کنندیکی می

ژنــوم همچــون  ابزارهــاي مونتــاژ تــک  همچنــین

SOPAdenovoهـاي متاژنومیـک   براي دادهمستقیمطور به

اند. دست آوردههایی نیز بهاند و موفقیتگرفته شدهبه کار

هــاي متاژنومیــک کــه پــژوهشالبتــه، ایــن ابزارهــا بــراي 

اند. سازي نشدهرا در خود دارند، بهینهها اي از ژنومآمیخته

چندین بسط و توسعه در متـاژنومیکس بـراي برآمـدن از    

هاي متاژنومیک رخ داده است که شـامل رفـع   عهده توالی

هـاي  دلیل انـدازه بـزرگ نمونـه   بهرایانهمشکلات حافظه 

WMSهــا و خطــر تولیــد کانتیــگ  کــردنو برطــرف

ــمی    ــرا ارگانیس ــایمري تَ ــکافلدهاي ک ــتاس . ]46[اس

MetaVelvet وMeta-IDBAافزار مشـهور مونتـاژ   دو نرم

ــی ــرمبتن ــراینب ــراوان  1دوب ــراي ف ــه ب ــتند ک ــرین هس ت

و مونتاژهاي با WMSهاي موجود در یک نمونه ارگانیسم

ad hocهـاي اکستنشنوسیلهبهآمده دستکیفیت بالاي به

لازم بـه توضـیح   شـوند. هاي موجود، استفاده میدر روش

راگـان شاتیابییتوالهاي حاصل ازمونتاژ دادهت که اس

مورد یهمپوشانروشانجام داد: یبه دو روش کلتوانمی

 ـر ادوبراین. دروش نمودارو )OLC(2توافق دو روش نی

طـور  بـه . شودیمونتاژگر متفاوت ژنوم استفاده منیاز چند

و یلتـوا هـاي خوانشیجفتسهیمقاOLC، مونتاژ سیاسا

نیاست. سپس، اینمودار همپوشانکیدرهادادن آنقیتطب

 ـتـا  شوندیهمپوشان به هم متصل مهايیتوال یتـوال کی

هـر  دوبـراین . در روش مونتـاژ دآی ـدسته مورد توافق ب

ممکـن  يهـا k-merکـه همـه   يدر نموداریخوانش توال

بـه هـم   یزمانk-mer. دو شودینشان داده م، وجود دارند

سـرهم همپوشان و پشـت هايتیموقعکه شوندیملمتص

 ـدرهـا خـوانش همهپس،. باشندداشته بـا  تاسـت یدکی

 ـو کانتشـوند ینمودار نشان داده مکیاتصال در  هـاي گی

1de Bruijn
1 overlap-layout consensus

ــاژ ــده مونت ــهش ــیلهب ــایپوس ــاشیم ــرانی ــالات ب ياتص

ــدندســـتهبـــ ــآمـ ــوالکیـ ــا تولk-merاز یتـ ــهـ دیـ

.]46،47[شوندیم

شـده  بازسـازي هـاي قرارگیري تاکسونومیکی کانتیـگ 

هاي مرجع انجام برداري توالی در ژنومنقشهوسیلهبهبارها

تواند بخش و راهنما میشود. هرچند این راهبرد نجاتمی

در برخـی از مــوارد کارآمـد باشــد، ابزارهـاي خودکــار و    

طور اختصاصی بـراي ایـن کـار توسـعه پیـدا     تري بهدقیق

. این ابزارها PhyloPhlAnو MetaPhylerاند همانند کرده

ــابی   ــارکرد تاکســونومیکی خــود، یــک ارزی ــر ک عــلاوه ب

ها با قراردادن آنهـا در درخـت   هم از کانتیگفیلوژنومیکی

طور ویژه، ت). به1دهند (شکل زندگی میکروبی انجام می

PhyloPhylAnــیش ازاز ــه400بـ ــروتئین بـ ــدت پـ شـ

فیلوژنی میکروبـی  شدهیابیشده در اعضاي توالیمحافظت

هـاي مونتـاژي   بردن به جایگاه فیلوژنتیکی کانتیگراي پیب

کند. مشخص شده هاي جدید استفاده میها یا متاژنومژنوم

درصد1هاي کوچک هم که تنها است که حتی از کانتیگ

یابی توان براي ریشهدقت میکل ژنوم را در خود دارند، به

و سـپس تاکسـونومی را  کـرد  فیلوژنی میکروبـی اسـتفاده   

طـور دسـتی انجـام داد   طور خودکار استنباط کرد و یا بههب

]48[.

ــژه، روشبــه ــراي هــاي مبتنــیطــور وی ــاژ ب ــر مونت ب

هـاي  هایی که بخش بزرگی از آنها را میکـروب میکروبیوم

انـد.  دهند، مناسبنشده) تشکیل مییابینشده (توالیکشف

بر مونتـاژ بـراي چنـین    هاي مبتنیمزیت استفاده از روش

هـاي  ژنـوم وسـیله بـه هایی که تنها بخشی از آنهـا  ژنوممتا

هـا  ست کـه ایـن روش  ااین، شوندمرجع پوشش داده می

هاي مرجع در قیاس با بیشتر بر استفاده غیرمستقیم از ژنوم

تاکسـونومیکی کـه ممکـن    سـازي هاي نیمـرخ سایر روش

انـد.  هاي نوین جامعه را از دست بدهند، متکیاست بخش

هایی همچون بدن انسان زیستبراي محیطاز طرف دیگر،

هـا انجـام   یـابی ژنـوم  اي که براي توالیهاي پرهزینهتلاش
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 ـسبباند،شده هـایی بـراي همـه    آمـدن نماینـده  دسـت هب

لمعمـو طور بهاند. شدهگوناگونی میکروبی موجود در آن 

تاکسـونومیکی بـدون مونتـاژ، در    سـازي هاي نیمرخروش

ا فراوانی کم جامعه که مونتاژ آنهـا  بهاي اعضامورد توالی

کننـد.  برانگیـز اسـت، بهتـر عمـل مـی     چالشهعمدطور به

اکنون، مونتاژ متاژنومیک یک حوزه فعال پژوهشی براي هم

شـدت  هاي بسیار نزدیک به یکدیگر، نـواحی بـه  ارگانیسم

و انتقال افقی ژن است کـه منجـر بـه    DNAشده حفاظت

دسـتیابی بـه مونتاژهـاي    هاي مهمـی در  آمدن چالشپدید

.]46[شونددقیق می

متاژنومیک1هاي ترکیبی براي تعیین جایگاهروش

ها را بدون اتکـا  هاي ذاتی توالیهاي ترکیبی ویژگیروش

ردیفی توالی پروتئین مـورد  به نوکلئوتیدهاي مستقیم یا هم

دلیل اثرهاي هاي ذاتی بهدهند. این ویژگیمقایسه قرار می

مشـهورند کـه شـامل تغییـرات در     خـود یسمیمفید ارگان

هاي k-mer، جانبداري کاربرد کدون و پراکنش GCمقدار 

تـرین  ویژه مـورد آخـر کـه مهـم    شوند بهبا طول متغیر می

شود. نخستین گام در ویژگی این مقایسه در نظر گرفته می

هاي یک روش ترکیبی، ساخت یک مدل آماري از ویژگی

هاي مرجـع  پردازش ژنومله پیشوسیذاتی گونه یا جنس به

یادگیري یا آموزش هم نامید). را مرحلهتوان آناست (می

بنـدي  گام دوم، استفاده از این مدل براي مقایسـه و طبقـه  

هـاي چنـدي بـراي    هاي متاژنومیک اسـت. روش خوانش

ــه   ــراي نمون ــد؛ ب ــداف وجــود دارن ــن اه ــه ای ــتیابی ب دس

PhyloPythia یاPhyloPythiaSانی یـک ماشـین   از پشتیب

هـا کمـک   k-merکننـده براسـاس آمـار    بنديبرداري طبقه

و ترکیبی جدیدها از دیگر ابزارهاي گیرند. دیگر روشمی

هـاي یـادگیري ماشـین    هـا و پیشـرفت  ترین ایـده از نوین

هسـتند و بـر   NBCو Phymmکنند که شامل استفاده می

ــه ــدلپای ــاي ي م ــردي TACOAو Bayesianه کــه راهب

2 binning

کننـد گیرند، کار مـی را در پیش میkترینبر نزدیکیمبتن

]45[.

سـازي  ردیـف هاي ترکیبـی از هـم  دلیل اینکه روشبه

زمـان  کننـد معمـولاً  توالی محاسباتی پرهزینـه دوري مـی  

ي مشـابه بـا   اگونهها بهاجراي سریعی دارند. در این روش

دادن هـاي کلـی نشـان   بر مونتاژ، قابلیـت هاي مبتنیروش

ها بـدون اسـتفاده   بندي خوانشهاي خوبی در طبقهژگیوی

هاي مرجع بسیار نزدیک وجود دارد. این قابلیت بهاز ژنوم

دلیل این حقیقت است که اطلاعات ذاتـی تـوالی از نظـر    

تر از همولوژي توالی نوکلئوتیدي آن شدهتکاملی محافظت

ه هاي نزدیک مربوطکه توالیزمانیاست. البته، این توانایی 

ي هـا دلیـل هزینـه  هاي مرجع وجود دارند، بـه در دیتابیس

آید. به این دلیل، دقـت  دست میپایین در قدرت تمایز به

تا سطح جـنس  تاکسونومیکی ترکیبی معمولاًسازينیمرخ

شود. افزون بـر آن، قـدرت تفکیـک پـایین بـا      محدود می

کـردن  شود. ترکیـب یابی کمتر میهاي کوتاه توالیخوانش

توانـد  برداري مـی بر نقشههاي مبتنیها با روشروشاین 

.]49[هاي هر دو روش را کمتر کندکاستی

هـاي  بـرداري از خـوانش  بـر نقشـه  گیـري مبتنـی  بهره

متاژنومیک

سـازي،  ردیـف بـرداري یـا هـم   بـر نقشـه  هاي مبتنیروش

هــاي متاژنومیـک را بــر پایـه شــباهت تـوالی بــا    خـوانش 

کننـد. در حـال حاضـر،    مـی بنـدي هاي مرجع دسـته ژنوم

هــاي اخیــر در تــرین ابزارهــا براسـاس پیشــرفت پیشـرفته 

هـا  خـوانش ژنـوم  DNAبـرداري  بر نقشـه ابزارهاي مبتنی

شـده نسـل اولِ   باشند که در مقایسه با ابزارهـاي تولیـد  می

تواننـد  تر بـوده و مـی  مراتب بسیار سریع، بهBLASTه یشب

هـاي  ا در طول ژنـوم برداري شده رها خوانش نقشهمیلیون

بـرداري و ترسـیم   انسانی در عرض تنها چند دقیقـه نقشـه  

هاي فشرده (مانند آنهـایی کـه   کنند. این ابزارها از شاخص

ــر ــدیل  ب ــاس تب ــتندBurrows-Wheelerاس ــراي هس ) ب
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هـاي بعـدي   د محـدود شـده بـه مجموعـه    شناسایی کارآم

ام سازي کامل براي آنها انجردیفهـاي مرجع که همژنـوم

هـاي  کنند. هرچند، برخی از روشگرفته است، استفاده می

عنـوان  بـه BLASTNتاکسونومیکی هنـوز از  سازينیمرخ

روزرسـانی آنهـا   هکنند و ببردار استفاده مییک موتور نقشه

ــوریتم  ــه الگ ــراي اینک ــون  ب ــالایی همچ ــرعت ب ــاي س ه

Bowtie2،SOAP2 یاBWA هـم نـاچیز   ، را در برگیرنـد

طور بهبرداري خام برخی از ابزارها، از نقشهبوده است. در

ــا نماینــدهمســتقیم ــی ايب بــراي ترکیــب جامعــه میکروب

اي ساده با تعیین یک برچسب تاکسونومیکی بـراي  گونهبه

هر خوانش متاژنومیک بر مبناي بهترین برخـورد اسـتفاده   

شود. هرچند در بیشتر موارد، خروجی خام بـراي رفـع   می

برداري به پردازش نهـایی (پسـاپردازش)   ابهامات در نقشه

هاي شده ژنومی، ژنومنواحی حفاظتوسیلهبهنیاز دارد که 

مرجــع متعــدد موجــود در دیتــابیس از همــان کــلاد      

هـاي  ها بـراي ژنـوم  برداري خوانشیا نقشهتاکسونومیکی

آیند. وجود میي افقی بهبه شیوهیافتهنواحی انتقالدهنده

لمعمـو طور بهگان مبهمی هستند که ها نماینداین خوانش

کـه  1نیـاي مشـترك  دورتـرین توان با استفاده از روش می

کتـرین کـلاد تاکسـونومیکی ممکـن     ها را به کوچخوانش

دار بوده اکند و شامل تمامی برخوردهاي معنبندي میدسته

و MG-RASTبـر وب ماننـد   وسیله ابزارهاي مبتنـی و به

MEGANبرچسـب زد. ابزارهـاي   شود، آنهـا را انجام می

بـر فیلوژنتیـک در دسـترس    تـر مبتنـی  توانمند و پیشـرفته 

انـد  هم پیشنهاد شـده هاي ترکیبیهستند و همچنین روش

بر نقشه را گـرد هاي مبتنیهاي ترکیبی و راهبردکه راهبرد

هـاي مـارکوف   که مدلPhymmBLآورند همچون هم می

کـه نظـام   RITAکنـد،  برداري توالی ترکیب میرا با نقشه

ــرداري مســـتقیم و ترجمـــهآبشـــاري نقشـــه ــده و بـ شـ

کنـد و  را پیاده میNaïve Bayes"کننده ترکیبی بنديطبقه«

SPHINXکه فضاي جستجوي بسامدهاي تترانوکلئوتیدها

1 the lowest (least) common ancestor

محـدود  ،شـوند دنبال میشدهبرداري ترجمهکه با نقشهرا 

هاي ترکیبی، کارهـاي محاسـباتی و   کند. اینگونه روشمی

سازي براي سـطوح بـالاي تاکسـونومیکی،    قابلیت عمومی

پـذیري بـراي سـطوح    ابزارهاي ترکیبی و قابلیت تفکیـک 

بـر  پایینی تاکسونومیکی (مانند گونـه) و ابزارهـاي مبتنـی   

.]45،50،51[کنندمیبرداري را با یکدیگر ترکیب نقشه

بر نشانگرتاکسونومیکی مبتنیسازيروش نیمرخ

هـاي  عات ژنومیکی موجود در ژنـوم بخش بزرگی از اطلا

تاکسونومیکی مفید نبـوده  سازيمرجع براي اهداف نیمرخ

هاي متعدد) شده در طول تاکسونهاي حفاظت(مانند توالی

هایی که به شیوه افقی منتقل کننده (مانند ژنو گهگاه گمراه

هاي هاي مبتنی بر نشانگر، ژنوماند) هم هستند. روششده

کننـده  هاي فراوان و غیرتفکیکحذف توالیمرجع را براي 

پردازش نموده و بر نشانگرهاي داراي اطلاعـات مفیـد از   

نتیجـه  پ). در1کنند (شـکل  نظر تاکسونومیکی تمرکز می

هاي مرجـع کوچـک شـده و    این کار، اندازه دیتابیس ژنوم

تنها براي بخشی WMSهاي بنابراین نیاز محاسباتی نمونه

شود، نیز کمتـر  وعه نشانگر خوانده میاز هر ژنوم که مجم

تر انجام خواهد گرفـت.  شده که بسیار از نظر زمانی سریع

ــرخ     ــانگر در نیم ــور نش ــال، از دو ج ــه ح ــا ب ــازيت س

تاکسونومیکی استفاده شده است: نشـانگرهاي جهـانی یـا    

.]45[3و نشانگرهاي ویژه کلاد2فراگیر

امی در تم ـهـایی هسـتند کـه   نشانگرهاي فراگیر توالی

داراي نـواحی  ها وجود داشته باشـند و همچنـین  میکروب

هــاي عنــوان نشــانهمتغیــري باشــند کــه بتــوان از آنهــا بــه

16Sبـرداري کـرد. ژن   تاکسونومیکی یا فیلـوژنتیکی بهـره  

ترین نمونه از نشانگرهاي فراگیر اسـت  ریبوزومی برجسته

هـاي فیلـوژنتیکی و   هاسـت از آن بـراي بررسـی   که دهـه 

ــونوم ــی تاکس ــتفاده م ــاگونی  یکی اس ــون گون ــود و اکن ش

2 universal markers
3clade-specific markers
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شـدت متغیـر آن، هــدف   بــهاي از نـُه ناحیـه  زیرمجموعـه 

16Sیـابی توانمنـد قـرار دارنـد. ژن     چندین روش تـوالی 

rRNAهاي در نمونهWMSخوبی وجـود دارد (در  هم به

تـوان  بنابراین مـی .هاي باکتریایی)توالیدرصد1/0حدود 

ــراي نیمــرخاز  ــایی تاکســازيآن ب ــا ابزاره ســونومیکی ب

کـردن  تـر . براي مشخصکرداستفاده PhyloOTUهمچون 

هــاي اضــافی ، از ژن16S rRNAعلامــت تاکســونومیکی 

hsp65(همانند کردتوان استفاده شده میشدت حفاظتبه

ــایی ماننـــد rpoBو  و AMPHORA). همچنـــین ابزارهـ

MetaPhylerنشــانگرهاي فراگیـر را بــه تعــداد  عـه مجمو

هـاي باکتریـایی و   انـد کـه ژن  گسترش دادهر بیشتري بسیا

بنـابراین دقـت   .گیرنـد یایی را هم در بر مییهاي آرکژن

بـرد.  هاي تاکسونومیکی جامعه را بـالا مـی  استنباط نیمرخ

PhyloPhlAn بـراي  1فراگیرنشانگر شبه400با استفاده از

ها در میکروبیوم پساستنباط جایگاه فیلوژنتیکی ارگانیسم

بـرد.  مییک گام به پیشاز یک مرحله مونتاژ جزئی ما را 

هـاي ژنـومی انـدکی کـه     پس، نشانگرهاي فراگیر از توالی

کننـد و انتظـار   اند، استفاده میطور فراگیر محافظت شدهبه

، انـد یـابی شـده  هایی که تاکنون تـوالی رود در میکروبمی

یی کـه  هـا تـوان از ژن ولی با آنها نمیحضور داشته باشند

هـاي میکروبـی را تشـکیل    و بیشـتر ژنـوم  فراگیر نیسـتند 

.]52[جستدهند، سود می

توان با تمرکز هاي میکروبی میاز نواحی نافراگیر ژنوم

طـور  بـه د کـه  کـر کـلاد اسـتفاده   هاي نشانگر ویـژه بر ژن

در هر کلاد تاکسونومیکی (همانند گونه) حضـور  ارنحصا

هـاي درون یـک کـلاد    ژنهعنوان هسـت ها بهدارند. این ژن

هـاي  شوند که هیچ توالی مشابهی بـا سـایر ژن  تعریف می

هـا همچـون   خارج از کلاد نداشته باشند. بنابراین، این ژن

همتـایی از هـر کـلاد تاکسـونومیکی     اثرهاي انگشـت بـی  

هاي بسیار نزدیک را بـا دقـت   توانند ارگانیسمهستند و می

د آنهـا در متـاژنوم از   بالایی و تنها با بررسـی بـود یـا نبـو    

1quasi-universal markers

400000از تقریباMetaPhlAnًیکدیگر تفکیک کنند. در 

ژن نشانگر ویژه کلاد که نمایانگر کل درخت زندگی براي 

WMSهاي ها از نمونههاي تاکسونومیکی ارگانیسمویژگی

دقت بالا، برآورد کمـی و  که مایهشود میهستند، استفاده 

ن ابزارهـا کارآمـدترین   شود. ایتفکیک تا حد زیرگونه می

هاي مرجع در دسترس میسـر سـاخته و   استفاده را از ژنوم

هایی، بیشترین پتانسیل را براي توسعه بنابراین چنین روش

.]33[متاژنومیک دارندسازيسریع و دقیق نیمرخ

هـاي مرجـع را   بـر نشـانگر، تـوالی   هاي مبتنـی روش

کـه  نآجداسـازي منظور کاهش اندازه و افزایش قدرتبه

شـوند، مـورد   از ابزارهاي بسیار دقیق و سریع نتیجـه مـی  

بـر ترکیـب و   هاي مبتنیدهند. روشپردازش قرار میپیش

انـدازي جـامع و   کنند تـا چشـم  سازي تلاش میردیفهم

هـایی کـه   کامل با تعیین تاکسونومی براي بیشـتر خـوانش  

میسر است، ارائـه کننـد ولـی راهبردهـاي آنهـا در مـورد       

شرایط گوناگون و دقت تفکیـک تاکسـونومیکی   کارآمدي

.]45[کنندتفاوت می

هـاي مرجعـی کـه    تاکسونومیکی بر ژنومسازينیمرخ

کنـد. پـس صـحت    خوبی شناسایی شده باشند، تکیه میبه

بــودن دســترساز چگــونگی دریعمیقــطــور بــهنیمــرخ 

پذیرد که گونـاگونی  ثیر میأهاي مرجع تهاي ژنومدیتابیس

هاي متاژنومیک تحت بررسـی پوشـش   در نمونهزیستی را 

ویژه میکروبیـوم  هاي همراه انسان و بهدهند. میکروبیوممی

خوبی نمایش داده هاي مرجع بههاي ژنومروده در دیتابیس

ــهشــده ــد کــه ب ــا در ســلامت و  ان دلیــل نقــش مهــم آنه

یـابی  هاي نـوین تـوالی  هاي انسانی است. در روشبیماري

سـلول، تـوجهی   یـابی تـک  آن در تـوالی تر از ژنوم و مهم

هاي مرجع بـراي  ها و توسعه مجموعهدوباره به جانبداري

هاي گونـاگون در حـال انجـام اسـت.     زیستبیشتر محیط

توانـد از  بنابراین، نیمـرخ تاکسـونومیکی متاژنومیـک مـی    

سرعت در حال تولید هایی که بهتري از ژنوممجموعه غنی

هاي محاسباتی در استفاده الشبهره ببرد، اگرچه چ، هستند
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هـاي مرجـع وجـود داشـته و     تر تـوالی از مجموعه بزرگ

کننده استفاده از آن خواهنـد  یکی از عوامل محدوداحتمالاً

.]45[بود

بـا معرفـی ابـزار    ]53[همکـاران نـوروزي بیرامـی و   

ــاتیکی  ــی CAMAMEDبیوانفورم ــه از روش مبتن ــر ک ب

هـاي  مهمی در آنالیز دادهکند، گامبرداري استفاده مینقشه

هـاي  متاژنومیکس برداشتند. با توجه به اینکه اگر فهرست

برداري به بر نقشههاي مبتنیروش، ژنی در دسترس باشند

ویـژه  هشوند که ببر مونتاژ برتري داده میهاي مبتنیروش

هـاي متـاژنومیکس صـادق    در مورد آنـالیز کـارکردي داده  

هـاي  این ابزار، توالیمعرفی شد. درCAMAMEDاست، 

ي مطابقت داده هاي ژنی غیرتکرارمتاژنومیکس با فهرست

آید. با توجه به دست میه ها بشده و بسامد ژنی در نمونه

بنـدي  هاي متاژنومیکس روش مقیـاس ماهیت ترکیبی داده

تجمعی هم در سـطح تاکسـا و هـم در سـطح ژن انجـام      

ايپایگـاه داده هـا بـر   کردن ژنگیرد. همچنین با منطبقمی

KEGG تفسیرهاي ژنی در سطوح مختلف کارکردي مانند

هـاي  هـا و فعالیـت  واکـنش ،KEGGهاي ارتولـوگ  گروه

CAMAMED،آیند. افـزون بـر ایـن   دست میه آنزیمی ب

يمـوارد نشـانگرها  یتـا بـا بررس ـ  سازد کاربر را قادر می

یی را انجام دهد.شناسا،در نمونهبالقوهیستیز

گــان پتانسـیل شناسـایی اعضــاي   شـات متـاژنومیکس 

که در گوناگونی زیستی جوامع میکروبـی  را باکتریایی غیر

توان بـا  ها را میینیز دارد. براي نمونه، آرک،ندحضور دار

شناسـایی کـرد  ، همه ابزارهـایی کـه توضـیح داده شـدند    

سـازي تنـوع ویروسـی و    هاي نیمـرخ که اکستنشندرحالی

اکنـون تنهـا در چنـد    ها) هـم رچمیکرویوکاریوتی (مانند قا

ــرخ ــد،  ســازي درروش نیم ــد. هرچن ــرار دارن ــترس ق دس

دلیـل کمبـود   هاي غیرباکتریـایی بـه  سازي ارگانیسمنیمرخ

هاي بهینهدستورکارهاي مرجع در دسترس و کمبود توالی

هـاي  هاي جدیـدي را بـه چـالش   ، چالشDNAاستخراج 

کسـونومیکی  تاسازيکنند. توسعه نیمرخموجود اضافه می

گیرد، ما را به برتا آنجا که تمامی قلمروهاي حیات را در

ل دقت تفکیک تاکسونومیکی و کارآمدي محاسـباتی  ئمسا

هـایی هسـتند کـه    تـرین چـالش  سازد که مهمرهنمون می

هاي نوین محاسـباتی بـراي رویـارویی بـا     خواستار روش

این زمینه پژوهشـی را بـراي  بنابراین،هستندWMSآنالیز 

دارنـد. مـد نظـر    بیشتر همچنان فعال نگه میهايپژوهش

ها براي شـناخت بهتـر و درك چنـین    دادن این چالشقرار

.]45[اي بسیار حیاتی استجوامع میکروبی پیچیده

هاي آمیکسسازي دادهیکپارچه

یـک  بـراي آمـیکس چندگانـه هاي توانایی تولید دیتاست

يکردن تصویراهمزمان، پتانسیل فرمکان ودر یکسیستم 

را شـناختی بـوم هاي زیسـتی و  با جزئیات کامل از سیستم

چندگانـه هـاي اوريفن ـکـردن  هایی براي یکیدارد. تلاش

ویـژه در جوامـع پیچیـده    هاي دیگـر بـه  فناوريآمیکس با 

هـاي  و اغلـب بـر لایـه   بـوده بسیار انـدك هنوزمیکروبی

مسیرهاي جـامع یـا همبسـتگی یـک    درهاي آمیکس داده

هاي این یکی از راه.استوار استدیتاست آمیکس با دیگري 

هماننـد مرجع ايدادههايپایگاهسازي استفاده از یکپارچه

KEGG،BioCycوetaCycMهـا  این پایگاه.[54]است

مسیرهاي اطلاعات دربردارندهاند وید شدهأیتبا گذر زمان 

هستند هاییو ژني شیمیاییهاها، ترکیبمتابولیکی و آنزیم

بسیاري از البته. کنندفراهم میآنها را برايکارکردمکانکه ا

در سرتاسر درخت هعمدر طوبهمتابولیکی اصلیمسیرهاي

همچنین مرجع ايدادههايپایگاهاین ودهندزندگی رخ می

شده) تاکسونومیکی (شناختهشپراکنشامل اطلاعاتی درباره 

.]55[ستندهاي ویژه و مسیرهاي ویژه هژن

فرمی عنوان پلاتتوانند بهمیمرجع ايدادههايپایگاه

کار رونـد و  هاي اکتشافی آمیکس بهاز دادهپشتیبانیبراي 

ي دادههـا پایگـاه شدن به ایـن  حال پدیدارافزارهاي درنرم

فرمـی بـراي   عنـوان پـلات  دهنـد کـه بـه   این امکان را مـی 

پایگـاه  ازشـوند. گرفتهکارهاي آمیکس بهکردن دادهیکی
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اینترنـت  وسـیله بـه مستقیم طور بهتوان میKEGGايداده

ها، به کاربران اجازه کاوش ژند. این پایگاه دادهکراستفاده 

.دهـد را مـی ي متـابولیکی و مسیرهاي شیمیاییهاترکیب

هـاي  هـا و ترکیـب  دربـاره ژن ايپایـه اطلاعـات  همچنین

راي تعیـین مسـیرهاي   را بنشده شیمیایی گوناگون شناخته

. کاوشگر مسیرهايکندآنها فراهم میثیرأکارکردي تحت ت

بـر وب اسـت کـه بـه     یـک ابـزار مبتنـی   نیز 1کنشیبرهم

را انجـام  اطلاعـات مسـیرها   کـردن آنالیزوکشیدنتصویر

اي ه ـدادهسازيیکپارچهنیز2پاتویوابزارهمچنین.دهدمی

.]56[دهدانجام میمتعدد آمیکس را 

بر شبکه و همبستگیهاي مبتنیشرو

متابولیکی اصلی و مسیرهايدرهاي آمیکس دادهبنديلایه

ایـن  شـناخت امکـان  موجود در همـه موجـودات زنـده،   

هـاي  ، مسـیرها و واکـنش  هـاي معـین  ها در زمینهدیتاست

هـاي  دهـد. در مـورد پـژوهش   شده را میی شناختهخوببه

هـاي  دي انـواع داده امکان بررسی کارکرچندگانهآمیکسی

هـاي درگیـر در همـان    هـا و ترکیـب  مربوطه (هماننـد ژن 

هاي زیسـتی و  گرفتن در زمینه واکنشنظرواکنش) براي در

هـاي  نگـرش زمـانی شده وجـود دارد.  بیوشیمیایی شناخته

طـور  بهها شروتوانند بسیار مفید باشند که این اي میلایه

ــزوم ــط درو ل ــانی و رواب ــاي جه ــراي الگوه ــانن و ب می

.]1[نشده باشندهاي آمیکس طراحیدیتاست

بـر شـبکه   همبستگی و مبتنـی هايروشدر برابر آن، 

رخدادي و یا هـم فراوانـی   منظور شناسایی الگوهاي همبه

هـا  روشهـاي آمـیکس قـرار دارنـد. ایـن      دیتاسـت براي

در ذاتـی سـاده بـوده و اغلـب بـدون خطاهـاي     تنسـب به

کـه توصـیف   شناسیزیستو درهاي آمیکس گیرياندازه

هـاي  از همبستگیها اغلبشرواین درشوند، هستند. می

ند بـه آسـانی   توانو میکنندمیپیرسون یا اسپیرمن استفاده 

تواند به انـدازه فراونـی   میAآیا ژن این پرسش باشند که

1 iPath
2 Pathview

ها حضـور داشـته   نمونهدر همهDیا متابولیت Cو Bژن 

وقـت) بـا   هـا همیشـه (یـا هـیچ    یا برخی از بـاکتري باشد

ها حضور دارنـد یـا خیـر؟ گرچـه ایـن      یکدیگر در نمونه

پتانسـیلی بـراي شناسـایی    ، آیندها به نظر ساده میپرسش

بررسیجايها بهدادهآمده از آنالیزدستبههايهمبستگی

هـاي  . همچنـین روش کنندفراهم میواقعیزیستیروابط 

شـامل رگرسـیون جزئـی    اند کهتري پیشنهاد شدهپیشرفته

هـاي هـاي اسـپارز بـراي داده   حداقل مربعات، همبسـتگی 

.]57[هستندیافتهرتقاهاي خطی او مدلترکیبی

افتادن در آنالیزهـاي رگرسـیونی،   به تلهامکانبا وجود 

هـا اسـتفاده شـده    از آنها با موفقیت در بسیاري از پژوهش

 ـرا دارند که بینشتواناییاست و این دي را در هاي جدی

، ]55[شناسی سیستم مورد علاقه مـا آشـکار کننـد   زیست

کردن هاي آمیکسی تعیینبا استفاده از همبستگیبراي مثال

ها، هاي ناشناخته، شناسایی ژنژنخاستگاهزمینه کارکردي

شناختی ومبهايیا ویژگیهمراههايها یا باکتريمتابولیت

کردن و فراهمتزیـسمربوط به هر محیطمحیطییا زیست

شود ممکن میناپذیرهاي کشتارگانیسماطلاعاتی درباره

آمـیکس  راسک ـهـاي از همبستگیهمهایی. مثال]2،4،1[

هاي اخیر تلاشووجود دارد هاي چندگانه)(مانند آمیکس

هـا  هاي ترانسکریپتوم و متابولیـت کردن دیتاستبراي یکی

 ـ]58[از آزمایشگاه شـیمی ایسـتایی    ب جامعـه در  و ترکی

که در اندآمدهعلمیدر منابع]59[دستگاه گوارش انسانی

سـازي یکپارچـه د.ش ـاین مقاله به برخـی از آنهـا اشـاره    

بسیار تواناییدار دانش بوده و هاي آمیکسی طلایهدیتاست

محیطـی  هـاي زیسـت  میکروارگانیسمشناختبالایی براي 

کنـد میو اگرچه یک چالش تکنولوژیکی را نمایانداشته

جوامـع  پژوهش بر ویژه در طور کامل بهبهولی این چالش

.]2[خواهد شدبرطرفمیکروبی

گیرينتیجه

ماننـدي بـراي تشـخیص و    ابزارهاي مولکولی فرصت بـی 

بـه مـا پیشـکش    زیسـت سـیاره مـا   محیطشناخت بیوتاي 
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هـایی را در  اند. این ابزارها به ما اجازه طرح پرسـش کرده

تري نسبت به آنچه که پیش فیایی گستردههاي جغرامقیاس

میکروبیـوم  پـژوهش اند (ماننـد  از این امکانپذیر بود، داده

تـوانیم بـه آزمـون    اکنون ما مـی براي نمونه،سیاره زمین).

هاي میکروبی در لی همچون چگونگی تغییر جمعیتئمسا

همـراه  وهـوایی، بـه  ها و نـواحی آب انواع مختلف خاك

هاي مختلف گیاه و همچنین میان گونههاي تغییر در ریشه

گیاهی در پاسخ به مـدیریت و آلـودگی خـاك بپـردازیم.     

حال توسعه و سرعت درهاي متاآمیکس بهروشاکنون، هم

هـایی هسـتند کـه دسـتیابی مـا را هـم بـه        تکامل فناوري

تمـــامی گونـــاگونی زیســـتی و هـــم بـــه بیـــان ژن در 

، شـدنی  انوسو اقی ـخاكها از بدن انسان تازیستمحیط

هـاي طبیعـی و   تواننـد سرچشـمه  کنند و همچنین مـی می

ها با کاربردهاي پزشکی و درمانی را پایانی از ارگانیسمبی

نشـان  خـاطر ]60[میرولد و نانیپیريالبتهبه ما نشان دهند.

هاي آمیکس باید به فراسـوي تشـریح  پژوهشکهکنندمی

ساز باشند و کنندگی و شناسایی گذر کنند و بیشتر فرضیه

جـاي  ها تمرکز کنند بههمچنین بیشتر بر طراحی آزمایش

و بـه  ثیر بگذارندأهاي تکنولوژیکی تاینکه تنها بر نوآوري

شوند که یک نگـرش چنـدفازي   ما این نکته را یادآور می

همچنـان  زیسـت محیطبراي درك جامعی از بیوژئوشیمی

وتـوپی  هـایی همچـون آنـالیز ایز   مورد نیاز است. فنـاوري 

RFLPهاي ، تکثیر توالی ژنnifH ،amoA ،nirS وpmoA

1و پـروتئین DNA ،RNAو کاوشگرهاي ایزوتوپی پایدار 

هـا یـا گروهـی از    به ما اجازه هـدف قـراردادن ارگانیسـم   

زیستمحیطهاي مسئول در کارکردهاي ویژه در ارگانیسم

هاي کربن، هاي چرخهکه در واکنشرا خصوص آنهایی به

دهنـد بـا حساسـیت بـالا مـی    ، ژن و گوگرد درگیرندنیترو

هـا سـال   کـه میلیـون  را ترتیب قـوانینی  یناهب.]1،2،4،61[

د و از رازهاي پنهان کردرك خواهیم ، حاکم هستند، است

هـاي نـوینی کـه    در پایـان، روش آنها رمز خواهیم گشود.

1 DNA-, RNA-, and protein-SIP

ــدومیکس  ــومیکس، لیپیـ ــاژنومیکس، پروتئـ ــد متـ ،بتواننـ

چـارچوب  را در یـک  هـا ر آمـیکس دیگ ـومتابولومیکس

اي شایسـته یکـی کننـد،    گونههمفهومی جامع و یکپارچه ب

. نخستین گام در این مسیر تفسیرهاي مناسـبی  لازم هستند

ارگیري استانداردهاي حداقل اطلاعات کها با بهاز دیتاست

ــاندر  ــرهزم ــن دیتاســت ذخی ــردن ای ــیرها و ک ــا و تفس ه

نـین سـایر   ي بدنی و همچهاهاي مکاناستانداردسازي نام

اکنون این فرصت براي همه هاي تشریحی است. همبخش

ما فراهم شده است.
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Abstract
The number of microbial cells on the planet is much larger than the stars we know in
the galaxies. However, the microbial diversity and their ecological network remain
unknown, they have key roles on the Earth's ecosystems. Omics technologies such
as metagenomics provide tools for recognizing a large part of these cryptic forms of
life accurately, which are much higher than the uncultivated majority. One example
is the diversity of the Vampyrellids from protista and micro-eukaryotes. Using meta-
omics technologies, it found that the diversity within this one group equals that of
the entire kingdom of fungi, and they are found in all corners of nature, from the
oceans to terrestrial soils. It is noticeable that they are only one of the seven protista
groups. In this article, in addition to introducing Omics technologies, some of big
relevant projects and their results have also been discussed covering all of the
Earth's environment. Metagenomics is the direct sequencing and characterization of
genes and genomes present in complex microbial ecosystems (e.g. metagenomes).
Viromics is the research of viral metagenome. In metatranscriptomics the mRNA is
being analyzed which is due to its notoriously labile nature in environmental
samples, its conservation and analyzing are the main challenges in this omics.
Identification and measurement of various proteins that can directly measure
microbial activity is performed in metaproteomics. Environmental metabolomics
includes the study of low molecular weight metabolites generated from interactions
between microorganisms, such as small eukaryotes, plants, animals, predators,
abiotic stresses, and other stimulants. The meta-omics approaches are rapidly
developing and evolving technologies that are expanding our access to both biotic
diversity and gene expression in all environments from the human body to the soils
and the oceans. Eventually, we will understand the millions of years' ecosystem's
rules in microbial world.

Keywords: Meta-omics, Metagenomics, Viromics, Metatranscriptomics,
Metaproteomics, Metabolomics and Microbial Diversity.

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

32
22

11
5.

14
01

.1
3.

2.
1.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 b

io
t.m

od
ar

es
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
2-

11
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            30 / 30

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23222115.1401.13.2.1.6
https://biot.modares.ac.ir/article-22-47677-en.html
http://www.tcpdf.org

