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دارند که برروی بسياری از اعمال  ريزسازوارههايشان تعداد زيادی همه گياهان در انواع بافت

گاه است که در ها منطقه ريشهترين بخش حضور ريزسازوارهعمده. ميزبان خود موثر هستند

های همراه ريشه نقش مهمی در ارتقا رشد و سلامت سازواره. مجاورت ريشه گياهان قرار دارد

شناسايی ترکيب جمعيتی اين ژنوم مکمل، در علوم کشاورزی بسيار مهم است، چرا . ميزبان دارند

براساس . دترکن های شيميايی مضرکمتواند وابستگی کشت و زرع را به استفاده از کودکه می

 مانده ای از اين جمعيت همچنان ناشناخته باقیهای مرسوم آزمايشگاهی شناسايی بخش عمده روش

شدن در های خشکی امکان ايزولههای باکتريايی محيطجمعيت يک درصداست زيرا کمتر از 

های يابی نسل جديد امکان شناسايی جمعيتهای توالیروش. های کشت خالص را دارند محيط

صورت مستقل از کشت و از طريق تکنيکی با نام  ههای مختلف را بکروبی موجود در اکوسيستممي

گاه گندم در دو نقطه ها منطقه ريشهدر اين مقاله شناسايی باکتری .کنندمتاژنوميکس فراهم می

يابی  زمانی مرتبط با مراحل رشد رويشی و زايشی، در کشت ديم بدون تناوب، براساس توالی

، هاهای باکتريايی پروتئوباکتریدست آمده، شاخه هبراساس نتايج ب. انجام گرفت  16SrRNAژن

ها الگوی توزيع های خاصی در اين شاخهو جنس هاها، سيانوباکتریها، اکتينوباکتریباکترويدت

تواند مجموعه خاصی از نتايج نشان داد که گياه می. متفاوتی را در اين دو مرحله نشان دادند

ها را متناسب با مرحله نموی خود برای انجام اعمال خاص مطلوب در آن مرحله، برگزيند باکتری

های که، شناخت ساختار جمعيتی باکتری ازآنجايی. ها دارد که نقش مهمی در حفظ سلامت آن

تواند تک افراد جمعيت است، متاژنوميکس مینياز اصلی برای تعيين نقش تکهمراه ريشه، پيش

 .کشت فراهم کندمهمی را در ارتباط با اين بخش بزرگ غيرقابل هایپاسخ
 

 های کلیدی‬واژه
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جمعیت جهان در حال رشد است و در اين میان کشاورزی نقش 

از زمان انقلاب سبز تا . ها داردبسیار مهمی در تامین غذای انسان

زراعی در سرتاسر جهان متکی به استفاده کنون، تولید محصولات 

(. Raja et al. 2013) ها بوده استکشاز کودهای شیمیايی و آفت

تاثیرات منفی اين محصولات روی محیط زيست و سلامت انسان 

 ;Conway and Pretty 2013) استامروزه کاملا شناخته شده

McGuinness 1993 .) از آنجايی که اين ترکیبات شیمیايی در

حال کارايی اسیمیلاسیون عینروند و درکار می همقیاس انبوه ب

  های گسترده در محیطها در گیاه پايین است، منجر به آلودگی آن

بنابراين  (.Altieri and Nicholis 2005) دشونزيست می

های کشاورزی نیازمند تغییرات قابل توجهی در کاهش  سیستم

دستیابی به عملکرد مطلوب گیاه استفاده از اين ترکیبات در کنار 

های پايه سويه های اخیر تولید کودهای زيستی بر در دهه. است

عنوان يک  دهندگی رشد گیاه، به خاص باکتريايی با ويژگی ارتقا

راه جايگزين برای کاهش استفاده از ترکیبات شیمیايی و بهبود 

 .Bhardwaj et al) انداستفاده گیاه از مواد مغذی، معرفی شده

افزايش جذب مواد  مزايايی مانند اين کودهای جديد،(. 2014

غذايی، جلوگیری از حمله پاتوژن و افزايش رشد گیاه تحت 

 Sleator et) همراه دارند شرايط تنش را برای میزبان خود به

al.2010 .)مجموع ) 1کارگیری بايد با میکروبیوم هپس از بها  آن

خاک ) 2گاهيشهخاک ر( مشخصهای يک منطقه در زمان میکروب

و روی سطح  1های درون و میکروب( کاملا چسبیده به ريشه

موفق و فراهم کردن مزايا برای گیاه   برای تشکیل کلون  ريشه

 ;Berendsen et al. 2012; Turner et al. 2013) واکنش دهند

Moe 2013; Laksmanan et al. 2014) .)های  علاوه سويه هب

باکتريايی چنانچه در شرايطی مشابه با محیط زيست طبیعیشان 

                                                           
1
 Microbiome 

2
 Rhizosphere 

3
 Endophytes 

4
 Rhizoplane 

توانند پیرامون يا درون صورت موثرتری می هکار گرفته شوند ب به

بنابراين . روی رشد گیاه تاثیر بگذارندريشه جايابی کرده و بر

ها، کارگیری باکتریهای بهزمان با توسعه روش ضروريست هم

میکروبیوم مرتبط با ريشه انواع گیاهان در درک مناسبی از تنوع 

های بومی ريشه وجود آيد و شناسايی گونه ههای مختلف بمحیط

برای دستیابی به اين مهم، . برای گیاهان مختلف صورت بگیرد

نخست نیازمند کسب دانش در ارتباط با پیچیدگی و تنوع 

ن گاه و درون ريشه گیاهاهای میکروبی بومی منطقه ريشهجمعیت

 .زراعی هستیم

(Tkacz and Poole 2015; De-la-Pena and Loyola-Varga 

ها براساس کمی از ريزسازواره که بخش بسیار از آنجايی( 201

باشند، بنابراين تجزيه و های آزمايشگاهی قابل کشت میروش

صورت تکنیکی دارای  ههای پیچیده همراه گیاه، بتحلیل میکروبیوم

يابی با کارايی های توالیا استفاده از روشب. هايی استمحدوديت

بالا در حال حاضر اين امکان وجود دارد که جوامع میکروبی 

اساس اخیرا  براين. دشونشکلی دقیق و مطالعه  به همراه گیاه،

گاه و درون و روی ريشه در گیاهانی نظیر میکروبیوم خاک ريشه

 اند مورد مطالعه قرار گرفته 7و جو زراعی 9آرابیدوپسیس

(Lundberg et al. 2012; Bulgarelli et al. 2012; Schlaeppi et 

al. 2014; Bulgarelli et al. 2015 .)چنین در مطالعاتی  هم

در مزارع  6ريشه گاه سويا( های باکتريايیژن)  میکروبیوتای

 نداگرفتهدر مزارع آمريکا نیز مورد بررسی قرار  1آمازون و ذرت

(Aira et al. 2010; Mendes et al. 2014 .) اين وجود در حال با

حاضر دانش مطلوب در ارتباط با میکروبیوم مستقر در ريشه 

تر بر روی ريشه و میکروبیوم  بسیار محدود است و مطالعات بیش

گاه محصولات زراعی تجاری و گیاهان غیر مدل، بسیار  ريشه

                                                                                                
5
 Colonization 

6
 Arabidopsis taliana 

7
 Hordeum volgare 

8
 Microbiota 

9
 Glycine max 

10
 Zea mays 

  مقدمه
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 De-la-Pena and Loyola-Vargas 2014; Blee) نیاز است مورد

et al. 2013 .)عنوان چهارمین محصول زراعی مهم در  به 1گندم نان

میلیون تن    7جهان است که میزان تولید آن در جهان از مرز 

های مرتبط با ريشه روی میکروببر .(FAO 2017) گذشته است

ها از  ترين آناست که در جامع گندم مطالعات محدودی انجام شده

برداری شد که در آن با استفاده از  مزرعه در آرژانتین نمونه 11

و محتوای نیتروژن با  pHمطالعات متاژنومی نشان داده شد که 

 ای متنوع مرتبط استتنوع باکتريايی تحت شرايط مزرعه

(Rascovan et al. 2016.) 

است که برای نخستین بار، میکروبیوم سعی شده مطالعهدر اين 

ريشه گیاه گندم در يک رقم ايرانی و شرايط کشت ديم و مرتبط با 

در دو مرحله زايشی و رويشی بررسی ( چندين ساله) تک کشتی

شود تا راهی را برای مطالعات جامع در استفاده بهتر از کودهای 

بیولوژيک و همچنین امکان تغییر در ترکیب جمعیتی 

ت گیاه در منظور بهبود رشد و سلام های همراه گندم، به میکروب

 .آينده نزديک در کشور فراهم نمايد

 

ها از مزرعه تحقیقاتی ايستگاه سرارود استان کرمانشاه در  نمونه

های آبان و فرودين در سال  مرحله رشد رويشی و زايشی بین ماه

ه قمیانگین دمای سالانه در منط. آوری شدندجمع 116و   116

گراد و متوسط بارندگی سالانه  درجه سانتی 1/11 مورد نظر برابر با

رقم  تحقیقاتی گندم کشت شده در ايستگاه. متر بود میلی 17 

در هر . صورت ديم و تک کشتی چندين ساله بود هو کشت ب 2آذر

برداری انجام شد که نمونه( مترمربع  * ) 2کرت 1دو مرحله، از 

با يخ به  دقت از خاک خارج شده و همراهگیاه به  در هر کرت 

از هر کرت مقداری از خاک بدون گیاه در . دشآزمايشگاه منتقل 

                                                           
1
 Triticum aestivum 

2
 Plot 

های متری از سطح خاک، برای ارزيابی ويژگیسانتی  - 1 فاصله

 (. 1جدول) شیمیايی برداشته شد وی فیزيک

گاه مطابق روش لاندبرگ و همکاران انجام جداسازی خاک ريشه

ه همسايه در هر گیا  های خاک(. Lunberg et al. 2012) شد

. شد نظرگرفته عنوان يک نمونه درکرت، با يکديگر ترکیب و به

با استفاده از  DNA شده، برای استخراج گرم از خاک جدا  / 2

 ,Omega Bio-tek Inc, Norcross, GA) دستورالعمل کیت

USA)E.Z.N.A ® soil DNA kit  گرفتمورد استفاده قرار .

ترتیب با استفاده از ژل  استخراج شده به DNAکیفیت و کمیت 

 (NP80, Implen Inc, Germany) آگارز و دستگاه نانودراپ مدل

 .مورد ارزيابی قرار گرفت

در دو  PCR .دشتکثیر  16srRNA از ژن باکتريايی V3-V4ناحیه 

 . ها انجام شدمرحله بر روی کلیه نمونه

 
های سالانه و ويژگی، متوسط دما و بارش مشخصات ژئوگرافیک -1جدول

 منطقه مطالعهفیزيکوشیمیايی 

 (Latitude) يیایعرض جغراف ʹʹ16ʹ°12 1

 (Longitude) يیایطول جغراف ʹʹ  ʹ7°19 

 (Altitude) (m) ارتفاع 1 11

1/11  (°C)  متوسط دمای سالانه 
Annual mean temp 

  (mm) متوسط بارندگی سالانه 17 

 Annual mean precipitation 

1/7  pH 

 رسی–لومی  Sandشن 6%
Loam-clay 

  Soil texture بافت خاک

 Siltسبلت 7% 

 Clayرس %  

 Chemicalهای شیمیايیويژگی کربن آلی  /6

properties  1 -  فسفر قابل جذب 
(ppm) 

پتاسیم قابل   2 

 (ppm)جذب

 (ppm)نیترات 21

 (ppm)آمونیوم  2

 

 

  ها مواد و روش
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 1با استفاده از جفت پرايمر هرز DNAنانوگرم از   1در ابتدا، 

(5ʹCCTACGGGNGGCWGCAG3
ʹ )0341F و 

(5
ʹ
GACTACHVGGGTATCTAATCC3

ʹ )0785R  در دو

 .میکرولیتر، تکثیر شد   تکرار برای هر نمونه و حجم 

 Pure-Link PCR) با استفاده از ستون PCR سپس محصول

purification kit, Termo Fisher Scientific) سازی شده خالص

و در مرحله دوم، با استفاده از پرايمرهای بارکد شده که دارای 

بودند،  MiSeqهای معین قابل خوانش در پلت فرم ايندکس

در ترکیب با  پرايمر پیشرو 9در اين مرحله از . دشمجددا تکثیر 

ل د که از روی ژل مطابق دستورالعمشاستفاده  پسرو يک پرايمر

 (GeneJET gel extraction kit,Termo Fisher Scientific) کیت

طول ) قطعات تکثیر شده در مرحله نهايی. سازی شدند خالص

باز به  جفت ends pair- 2  *2 يابی برای توالی( باز جفت    

 . دندشجنوبی ارسال شرکت ماکروژن کره

منظور  به 16srRNA های تکثیر شده ژن باکتريايیآنالیز توالی

افزار تحت  کیفیت سنجی و آنالیز فیلوژنتیک با استفاده از نرم

اولین . انجام شد 1.6.1نسخه  QIIME(version 1.9.1) 2پايتون

ها با استفاده از دستور، مرحله آنالیز، کنترل کیفیت توالی

split_libraries.py هايی که طولی که عبارت بودند از حذف توالی

نوکلئوتید داشتند، حذف    2تر از  کمو يا     1تر از  بیش

نوکلئوتید،  9تر از  بیش 1هايی با تعداد بازهای نامشخص توالی

های ، حذف توالی 2کمتر از  qual scoreحذف توالی با حداقل 

های دارای نوکلئوتید و حذف توالی 9هوموپلیمری طويلتر از 

یفیت هايی که کنترل ک یتوالدر مرحله بعد .  شدگی اشتباهجفت

در اين . مورد آنالیز قرار گرفتند  ها OTUشدند برای شناسايی 

های مشابه در سطح  یتوالکردن  کلاسترها بر پايه  OTUمرحله 

(. de novo approach)شناسايی شدند  de novo و به روش% 67

 9اين سطح از شباهت توالی امکان شناسايی باکتری تا سطح گونه

 67تر از  بیش ها آنهايی که میزان شباهت  یتوال. کند یمرا فراهم 

را به وجود  OTUشوند و يک  یمباشد با هم کلاستر              درصد

                                                           
1
 Degenerate 

2
 Python 

3
 Ambiguous 

4
 Mismatch 

5
 Operational Taxonomic Unit 

6
 Species 

باشد  درصد 67کمتر از  ها آنهايی که شباهت  یتوالآورند و  یم

برای  Uclustافزار  از نرم. گیرند یمدر کلاسترهای جداگانه قرار 

پس از کلاستر کردن، معمولاً  .ها استفاده شد یتوالکلاستر کردن 

عنوان  ترين فراوانی را دارد به بیش OTUتوالی که در هر کلاستر 

  رديف کردن برای هم. انتخاب شد OTUآن  7توالی نماينده

های الگو موجود در پايگاه داده های نماينده با توالی توالی

Greengenes افزار  از الگوريتم نرمPyNAST استفاده شد. 

رديف کردن  ها، هم OTUبندی  مراحل شناسايی و طبقهتمام 

OTU16های مرجع ها با توالیS rRNA  موجود در بانک

انجام  pick_de_novo_otus.pyوسیله دستور کلی  هب اطلاعاتی،

همراه فراوانی  های شناسايی شده به OTUدر نهايت تمام  .گرفت

برای هر نمونه و اطلاعات  OTUهای کلاستر شده در هر توالی

صورت يک جدول استخراج  هب OTUتاکسونومی منتسب به هر 

 .استفاده شد make_otu_table.pyبرای اين منظور از دستور . شد

آمده  دست هب OTUهای بررسی تنوع برروی جدول تمامی آنالیز

و   www.microbiomeanalyst.caوب افزار تحتبا استفاده از نرم

 Dhariwal) استفاده شد Marker Data Profiling (MDP) بخش

et al. 2017 .)های اساس پکیجافزار تمامی محاسبات را براين نرم

 ،Biocunductor مانند R افزار آنالیز میکروبی موجود در نرم

Phyloseq، Vegan افزايش  منظوربه. دهد ها انجام میو ساير پکیج

ها در ابتدا آنالیز بین نمونههای موجود دقت در نشان دادن تفاوت

انجام شد و تعداد  6تر های کوچک تبديل تصادفی نمونه به نمونه

ها در نظر گرفته  خوانش به ازای هر زير مجموعه از نمونه    2

برای . دشمحاسبه  Shannonبا استفاده از شاخص   1تنوع آلفا. شد

از يا فاصله بین نمونه درجه تشابه هرجفت  11محاسبه تنوع بتا

های دو با استفاده از ماتريسبهها از طريق آنالیزهای تشابه دو نمونه

برای ارزيابی . فاصله فیلوژنیک و غیرفیلوژنیک محاسبه شد

تنهايی از حضور يا عدم های جمعیت میکروبی که بهتفاوت

دو با استفاده بهبودند، عدم تشابه دو آمده وجود هها ب OTUحضور 

. فیلوژنتیک محاسبه شد Unweighted-UniFracاز ماتريس 

                                                           
7
 Representative sequence 

8
 Alignment 

9
 Rarefy  

10
 Alpha diversity 

11 Beta diversity 
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-ها به تعداد خوانش

 ازای هر نمونه

 ازای هر نمونهها به تعداد خوانش

تعداد 

OTU ها 

 

عنوان  هترتیب ب هب Weighted-UniFracو  Bray-Curtisعلاوه  هب

گیری درجه های غیر فیلوژنتیک و فیلوژنتیک، برای اندازهماتريس

اساس فراوانی نسبی تاکساها مورد استفاده قرار  ها برتشابه نمونه

ها را از دو نمونهبههای فیلوژنتیک، عدم تشابه دوماتريس. گرفتند

فرد درون هر جمعیت در بهطريق طول شاخه فیلوژنتیک منحصر

 Lozopone and Night) گیرد مقايسه با سايرين اندازه می

2005;Navas) (Molina et al. 2013) .1آنالیز (PERMONOVA )

ها در های معنادار آماری بین نمونهگیری تفاوت برای اندازه

 .م شدافزار مذکور انجا نرم

 

که مرحله رشدی يک عامل بسیار مهم در شکل دهی  از آنجايی

 Edwards et al. 2015; Dombrowski et) میکروبیوم گیاه است

al. 2017 ) ،های بررسی تنوع جمعیتبه هدف اين مطالعه

گاه يکی از ارقام ايرانی گندم براساس باکتريايی ساکن در ريشه

ها در دو مرحله تفاوتهای حاضر، برای ارزيابی تعداد تاکسون

ای باکتريايی در اين دو مرحله رويشی و زايشی و شناسايی اعض

برای ( دارای طول مناسب) 16srRNAبرای تکثیر ژن . انجام شد

MiSeq (Ram et al. 2011 )يابی از طريق سیستم ايلومینا توالی

                                                           
1
 Permutational MANOVA 

گونه ای صورت گرفت تا بهترين انتخاب پرايمرهای اصلی به

ها فراهم کند و پروکاريوت 2پوشش کامل فرمانرو ترکیب را برای

 1چنین دارای دقت بالايی در تشخیص تنوع در سطح جنس هم

 (.Klindworth et al. 2013) باشد

تکرار  1) نمونه 9خوانش برای   1 11براساس نتايج در مجموع 

ها به ازای هر میانگین خوانش. دست آمدبه( در هر مرحله رشدی

  OTU127اين تعداد خوانش در کل به . بود 7 221نمونه برابر با

کمتر از ) های با فراوانی کم OTUشد، که پس از حذف مرتبط می

 برای آنالیزها مورد استفاده قرار گرفت OTU 961، (خوانش  

(Coleman-Derr et al. 2016 .)که آيا عمق  منظور ارزيابی اين به

ها درون نمونه  OTUها توانسته است کلیه در همه نمونهيابی توالی

نمودارهای (. 1شکل ) انجام شد rarefaction را در بربگیرد، آنالیز

يابی برای دام  آمده از اين بررسی نشان دادند که عمق توالیدست هب

گاه، کاملا مناسب های موجود در منطقه ريشهانداختن همه گونه

 .Colwell et al) درآمدند  شکل مسطحها به است و همه منحنی

2012.)  

 

                                                           
2
 Domain 

3
 Genus 

4
 Plato 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

های شناسايی شده را با  OTUنمودار تعداد ( الف .گاه گندمهای موجود در ريشهشناسايی شده براساس تعداد خوانش های OTUتعداد Rarefactionنمودار  -1شکل

 و زايشی (vegetative) صورت مجزا در دو مرحله رويشی هها را با افزايش تعداد خوانش ب OTUنمودار تعداد( ب .دهد ها برای هر نمونه نشان میافزايش تعداد خوانش

(flowering )دهدنشان می. 

 

  نتایج و بحث

 ها  OTUتعداد 
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 گاه گندمدر ريشه( ب) و زايشی( الف) های باکتريايی در دو مرحله رويشیدرصد و ترتیب فراوانی شاخه -2 شکل

 

 

 

 

 

 

 

 
 های باکتريايی غالب موجود در دو مرحله رويشی و زايشیفراوانی مطلق جنس -1شکل 

 

عنوان شاخصی برای ارزيابی ها، بهنمونه good coverage میانگین

ها استفاده موجود در نمونه 1های باکتريايیپوشش تمامی شاخه

ها در توجهی بین نمونهتفاوت قابل. درصد بود 66د و برابر با ش

 Shannonشناسايی شده براساس شاخص تنوع  های OTUتعداد 

شاخه باکتريايی و يک  21در کل . مشاهده نشد ( /91/91±6)

( OTU21مربوط به ) خوانش 2  1. شاخه آرکئی شناسايی شدند

 .های شناخته شده پروکاريوتی مرتبط نشدنديک از شاخهبه هیچ

ها و مربوط به آرکئی(  OTU1مربوط به) خوانش 21 2 در کل

از  درصد  6له رشد رويشی در مرح .بودند 2هاشاخه يوری آرکی

ها، های پروتئوباکتریترتیب به اعضای شاخه هها ب  توالی

ها و فرمیکیوت ها،ها، وروکومیکروبها، اکتینوباکتریباکتروئیدت

                                                           
1
 Phylum 

2
 Euryarchaeota 

 حالیست که در مرحله رشدکلروفلکسی مربوط بودند و اين در

ها، ها، سیانوباکتریپروتئوباکتریهای شاخه  زايشی اعضای

ها ها و فرمیکیوتها، اسیدوباکتریها، اکتینوباکتریباکتروئیدت

شکل ) ترين فراوانی را به خود اختصاص داده بودند ترتیب بیش هب

ها، در هردو مرحله رويشی و زايشی بیش شاخه پروتئوباکتری. (2

اين شاخه، . خود اختصاص داده بودها را بهفراوانی درصد   از 

درصد   6با ) و جنس( تشابه توالی درصد   با ) 1در سطوح رده

فراوانی رده . گرفتنیز مورد بررسی قرار( تشابه توالی

 2  ترتیب هها در مراحل رويشی و زايشی بگاماپروتئوباکتری

و  درصد 21که در اين دو مرحله  بود، درحالی درصد  1و  درصد

  1ها و ها مربوط به رده آلفاپروتئوباکتری OTUاز  درصد  2

ها را دو مرحله رويشی  ها دلتاپروتئوباکتری آن درصد پنجو رصد د

                                                           
3
 Class 

 (ب) (الف)

0 

5000 

10000 

15000 

 رویشی زایشی
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ها در در مقايسه تاکسونومی جنس. گرفتندمی و زايشی دربر

جنس   7شناسايی شدند که  101مراحل زايشی و رويشی 

گاه ريشهو بدون وابستگی به مرحله رشدی در صورت مشترک  هب

 .حاضر بودند

های قابل توجهی در تفاوتجنس مشترک،   7در مقايسات بین 

براين اساس، (. 1شکل) میزان حضور چندين جنس وجود داشت

دارای فراوانی بسیار بالاتری در مرحله زايشی  1جنس اسینتوباکتر

دلیل ويژگی متعددی  اعضای اين جنس به .نسبت به رويشی بود

های فاقد و سیدروفور و يا رشد برروی محیط ACC نظیر تولید

های ارتقادهنده عنوان باکتری ، به(Huddedar et al. 2002) نیتروژن

در مطالعات گذشته . شودمحسوب می( PGPR) 2رشد در گیاهان

گاه گندم انجام شده بود مشخص شده بود که که برروی ريشه

های موجود در اين جنس در مراحل رشد رويشی و زايشی ونهگ

 جنس در (.Sachdev et al. 2010) به میزان فراوانی حضور دارند

 و  سودوموناس ،1کائیستوباکتر هایجنس با ارتباط در

 ست حالی در اين و شود می ديده تفاوتی چنین نیز  اسفنگوموناس

 . است رويشی رشد مرحله در جنس ترين فراوان KSA1 جنس که

                                                           
1
 Acinetobacter 

2
 Plant Growth Promoting Bacteria 

3
 Kaeistobacter 

4
 Psuedomonas 

5
 Sphingomonas 

-Berry-Curtis ،Unweightedهای ترتیب براساس ماتريس هکه ب

UniFrac  وWeighted UniFrac 9و   ،   صورت میانگین  هب  

 PERMANOVA آنالیز. ها وجود داشتتشابه بین نمونه درصد

 همه نشان داد تفاوت معناداری بین دو مرحله رشدی براساس

OTU گندم مشاهده نشدگاه های موجود در ريشه (R
2
=0.42 , 

P=0. 1) صورت کلی مشخص شد که در ارتباط  هدر اين تحقیق ب

زيستی  هم KSA1های اسنیتوباکتر و با ارقام ايرانی گندم، جنس

ها با بسیار مناسبی با ريشه گندم دارند و فراوانی بالای اين جنس

ها  آنصفات متعد ارتقادهنده رشد در گندم، در اهمیت استفاده از 

عنوان کودهای زيستی برای بهبود رشد و سلامت گندم تاکید به

 است که از آنجايی که براساس مطالعات نشان داده شده. میکند

یپ ژنوتیپ به ژنوت از هر ويژه در سطح گونه، هجمعیت باکتريايی ب

 ،(Brusetti et al. 2005; Aleklett et al. 2014) کندديگر تغییر می

گاه گندم ها قطعا برای تعیین دقیق میکروبیوم نموی ريشهاين يافته

 .ر در اين زمینه وجود داردت کافی نبوده و نیاز به مطالعات بیش

عنوان اولین مطالعه متاژنوم پیشگام مطالعات  هتواند باين نتايج می

ای را برای  ايران باشد تا پنجرهشناسايی میکروبیوم گیاهان زراعی 

تر در جهت توسعه عملیات کشاورزی از طريق  های بیشتلاش

دستورزی میکروبیوم در محیط زيست محصولات زراعی ايجاد 

 .کند
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