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  1چکیده
زیست داشته  باري بر سلامت انسان و محیط کشاورزي فشرده سبب کاهش حاصلخیزي خاك شده و اثرهاي زیان

کشاورزي پایدار براي رسیدن به  مانندزیست  نهاده و سازگار با محیط هاي کشاورزي کم است؛ بنابراین، استفاده از شیوه
هاي مهم کشاورزي پایدار، حفظ و تقویت جوامع پایداري لازم جهت تأمین مواد غذایی، ضروري است. از راهبرد

تجزیه بقایا، معدنی نمودن و  مانندهاي گوناگون خود ( میکروبی مفید موجود در خاك است. این موجودات با فعالیت
ها، تقویت رشد گیاه و مهار زیستی  هاي گیاهی، تجزیه آلاینده تثبیت مواد غذایی براي رشد گیاه، تولید هورمون

کنند. شناخت عوامل  زي ایفا می هاي خشکی نظام هاي بسیار مهمی در عملکرد و پایداري بوم ي گیاهی)، نقشبیمارگرها
ها را به سمت بهبود  کند تا آن هاي کشاورزي، کمک می هاي مختلف مدیریت زمین ویژه شیوه مؤثر بر این جوامع، به

هاي کشاورزي مدیریت نماییم.  نظام ثبات بوموري و  حاصلخیزي خاك، رشد و سلامت مطلوب گیاه و افزایش بهره
شوند و  تنوع و تقویت جوامع میکروبی مفید خاك می که موجب حفظ هاي کشاورزي ترین روش براي انتخاب مناسب

هایی سریع،  هاي آن را به دنبال دارند، به روش نیز اجتناب از اقداماتی که نابودي و کاهش تنوع میکروارگانیسم
هاي زراعی مختلف بر ساختار و  اس و اختصاصی نیاز است که اطلاعات جامعی در مورد اثر فعالیتاعتماد، حس قابل

هاي بر پایه واکنش  هاي مولکولی، روش شت آن ارائه نمایند. در میان تکنیکک از جمله بخش غیر قابلتنوع این جوامع 
  اند  هاي خاك مورد استفاده قرار گرفته گانیسمطور گسترده براي بررسی تنوع و ساختار میکروار اي پلیمراز به زنجیره

، یکی از polymerase chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis (PCR-DGGE)و 
، با PCR-DGGEآید. بیش از دو دهه است که روش  ها به شمار می ترین و پرکاربردترین این روش شده شناخته

هاي مختلف  هاي موجود در خاك زراعی مختلف بر تنوع و ساختار میکروارگانیسمموفقیت براي بررسی اثر عملیات 
کار رفته است. با وجود در دسترس بودن نسل جدید  هاي زراعی مختلف به یا در یک خاك تحت مدیریت

هاي  به دلیل مزیت PCR-DGGEیابی داراي توان بالا در مطالعه جوامع میکروبی خاك، روش  هاي توالی آوري فن
چنان روشی  کمی، هم ها به دو صورت کیفی و نیمه تر و ارائه فوري مؤلفه مختلف و نیاز به زحمت، هزینه و زمان کم

هاي  آید. با کمک یافته شمار می هاي مختلف کشاورزي بر جوامع میکروبی به مهم براي بررسی تأثیر اقدامات و مدیریت
تی را در کشاورزي انتخاب کرد و راه را براي تحقق کشاورزي هاي مدیری توان بهترین روش حاصل از این تکنیک می

ها از قابلیت  هایی که در آن پایدار و امنیت تأمین مواد غذایی هموار نمود. در این نوشته به برخی منابع و پژوهش
                                                

  n.moarrefzadeh@razi.ac.irمسئول مکاتبه:  *
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PCR-DGGE هاي زراعی گوناگون بر ترکیب و تنوع جوامع  هاي کشاورزي و فعالیت جهت بررسی تأثیر مدیریت
ها،  ها، مزیت چنین ویژگی ها اشاره گردیده است. هم کروبی خاك استفاده شده و نیز بخشی از نتایج حاصل از آنمی

  اند. ها و اصول انجام این روش ذکر شده محدودیت
  

    ها کشاورزي پایدار، میکروارگانیسم ساختار جامعه، تنوع،، نظام بوم هاي کلیدي: واژه
  

  مقدمه
با ادامه افزایش جمعیت جهان در قرن حاضر، 

تر  ضرورت نیاز به تأمین پایدار مواد غذایی بیش
هاي متمادي، بشر  . طی سال)29(شود  احساس می

جهت افزایش تولید محصولات کشاورزي از 
شاورزي فشرده استفاده نموده که وابستگی هاي ک شیوه

کودها و سموم شیمیایی  مانندهایی  زیادي به نهاده
دارند. از سوي دیگر کاربرد نادرست و غیراصولی این 

ها، سبب تخریب خاك و کاهش حاصلخیزي آن  نهاده
باري بر سلامت انسان و  شده و اثرهاي بسیار زیان

ر قطع چنین طو . به)118(زیست داشته است  محیط
روشی قادر نخواهد بود پایداري و ثبات لازم را در 
تداوم تولید غذا همگام با افزایش تقاضا فراهم نماید، 

تري جهت  در نتیجه در حال حاضر ضرورت بیش
نهاده و سازگار با  استفاده از عملیات کشاورزي کم

شود  کشاورزي پایدار احساس می مانندزیست  محیط
برداري از  کشاورزي پایدار، مدیریت و بهره. )29(

که تنوع زیستی،  نحوي هاي کشاورزي است به نظام بوم
حاصلخیزي، ظرفیت باززایی، قدرت حیاتی و توان 

در حال  -عملکردي را در آن حفظ نماید، تا بتواند 
محیطی،  عملکردهاي زیست - آینده حاضر و در

اقتصادي و اجتماعی مهم را در سطوح محلی، ملی و 
هاي دیگر صدمه  نظام جهانی تحقق بخشیده و به بوم

یکی از راهبردهاي مهم کشاورزي . )30(نرساند 
روبی زنده، متنوع و حفظ و احیاي جوامع میک، پایدار

. )43و  5(فعال در خاك و ریزوسفر گیاهان است 
تنها بخش وسیعی از تنوع  هاي خاك نه میکروارگانیسم

با بلکه  )103و  50(دهند  زیستی زمین را تشکیل می
تجزیه بقایاي  مانندي میکروبی گوناگون خود فرآیندها

و  )44و  2(موجود در خاك، چرخه مواد غذایی 
ه، تثبیت معدنی نمودن و تثبیت این مواد براي رشد گیا

، پویایی عناصر )71و  44(بیولوژیکی نیتروژن 
هاي گیاهی، تأثیر بر  ، تولید هورمون)84(تحرك  بی

هاي  ، تجزیه زیستی آلاینده)42(و گسترش ریشه  رشد
و مهار زیستی  )71(محیطی، تقویت رشد گیاه 

بیمارگرهاي گیاهی براي محافظت از محصول و 
 هاي بسیار ، نقش)121 و 98( سلامت و رشد گیاه

 زي خشکیهاي  نظام مهمی در عملکرد و پایداري بوم
. شناخت عوامل مؤثر بر این )103و  31(کنند  می ایفا

چون به ما کمک  )38(جوامع اهمیتی کاربردي دارد 
مع را به سمت افزایش خواهد نمود تا این جوا

، رشد و سلامت مطلوب گیاه )2(حاصلخیزي خاك 
وري و بهبود ثبات  و درنتیجه، افزایش بهره )9(

. )132(اییم هاي کشاورزي مدیریت نم نظام بوم
اند که فراوانی، ساختار،  هاي متعدد نشان داده بررسی

تأثیر  هاي خاك، تحت تنوع و فعالیت میکروارگانیسم
، pHعوامل مختلف محیطی (مانند دما، رطوبت، 

دسترسی به مواد غذایی و نوع شوري، مواد آلی، 
، فاکتورهاي گیاهی مانند سن )103و  42، 2(خاك) 

یا مرحله رشدي، گونه، رقم یا ژنوتیپ همان گونه 
عوامل زیستی مانند شکار یا ، )51و  47، 42(گیاه 

و  103(و طبیعی  هاي انسانی رقابت و نیز فعالیت
هاي  ویژه شیوه گیرد. اقدامات بشر به قرار می )133
با هاي کشاورزي ممکن است  مدیریت زمینف مختل
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مستقیم و غیرمستقیم بر محیط خاك و خواص تأثیر 
مختلف آن، ترکیب و تنوع جوامع میکروبی موجود در 

. بنابراین براي )133و  49، 2(آن را تغییر دهند 
هاي  ترین مدیریت ترین و اصولی انتخاب صحیح

زراعی که با حفظ ساختار جامعه میکروبی و حمایت 
از جوامع مفید و متنوع آن، سبب تضمین کارایی خاك 

شوند، لازم  نظام کشاورزي می و ثبات درازمدت بوم
ر جوامع میکروبی خاك است از تأثیر چنین عملیاتی ب

  آگاهی داشته باشیم.
از زمان شروع تحقیقات میکروبیولوژي خاك، 

هاي مختلفی جهت بررسی ساختار و تنوع  روش
 . کشت)31(اند  کار رفته جوامع میکروبی آن به

شت عمومی یا هاي ک هاي محیطی روي محیط نمونه
ی تنوع و بررس سنجی انتخابی، روشی مهم براي کمیت

روش  ، ولی این)15(شت است ک هاي قابل میکروب
تفکیک و تکرارپذیري  ماننددلیل برخی نقاط ضعف  به

بر و دشوار بودن  هاي پرزحمت، زمان ضعیف، بررسی
ها و شمارش  سازي محیط خصوص هنگام آماده به

دلیل شرایط رشدي  ها به ها و عدم وضوح آن کلنی
ها، براي مطالعه تنوع و ساختار  پیچیده میکروارگانیسم

قدر کافی کارآمد نبوده و  جوامع میکروبی در خاك به
تنها امکان بررسی بخش کوچکی از جامعه میکروبی 

، 29، 28(نماید  درصد) را فراهم می 10خاك (یک تا 
هاي بیوشیمیایی بر اساس آنالیز  شیوه .)100و  74

یا متیل استر اسید  1پروفایل اسیدهاي چرب فسفولیپید
هاي استفاده از منابع کربن انحصاري  و روش 2چرب

نیز علاوه بر  3مانند سیستم شناسایی بیولوگ
نسبت به آنالیز  )29(هاي خاص خود  محدودیت

تري  جامعه بر اساس اسید نوکلئیک قدرت تفکیک کم
 هاي مولکولی غیر مبتنی . با کاربرد روش)19(دارند 
طور مستقیم از  اي که به ان شت و آنالیز ديبر ک

                                                
1- Phospholipid fatty acid, PLFA 
2- Fatty acid methyl ester, FAME 
3- Biolog 

شود،  میهاي خاك و ریزوسفر گیاه استخراج  نمونه
هاي ذکرشده  توان تا حدود زیادي بر محدودیت می

هاي مولکولی،  طورکلی روش . به)109، 22(غلبه نمود 
تر،  ریعشت، سکهاي مبتنی بر  در مقایسه با تکنیک

و به دانشمندان  )2(ترند  اطمینان تر و قابل اختصاصی
، دینامیک )56، 41، 3(براي مطالعه ساختار، تنوع 

هاي در  ها به محیط و پاسخ آن )99(جوامع میکروبی 
اند. طی دو دهه  کمک بسیاري نموده )90(حال تغییر 

ي مولکولی غیر مبتنی بر ها گذشته، در میان تکنیک
اي  هاي بر پایه واکنش زنجیره شت، اکثراً روشک

  ، PCR-DGGE4 ،TGGE5) شامل PCRپلیمراز (
T-RFLP6 ،SSCP7 ،RISA8 ،ARISA9 ،  
LH-PCR10 هاي کلون ژن الیز توالی کتابخانهو آن 

16S rRNA طور گسترده براي بررسی تنوع و  به
  استفاده هاي خاك مورد  ساختار میکروارگانیسم

ها،  . از بین این روش)132و  99، 31(اند  قرار گرفته
PCR-DGGE ترین و  شده یکی از شناخته

پرکاربردترین ابزارهاي مولکولی است که در بسیاري 
هاي تحقیقاتی براي مطالعات اکولوژي و  از آزمایشگاه

بررسی جوامع میکروبی خاك کاربردي گسترده دارد 
  .)127و  90(

با توجه به مطالب ذکرشده و تأثیر مهمی که 
هاي کشاورزي مختلف بر جوامع میکروبی  فعالیت

هاي  بع آن پایداري سیستمت خاك و ریزوسفر و به
کشاورزي دارند، در این نوشته مروري، علاوه بر 

و اصول انجام روش ها  محدودیتها،  ها، مزیت ویژگی
PCR-DGGEها  طور خلاصه به برخی پژوهش ، به

ها از کارایی این روش جهت بررسی تأثیر  که در آن
                                                
4- Polymerase chain reaction-denaturing gradient 
gel electrophoresis 
5- Temperature gradient gel electrophoresis 
6- Terminal restriction fragment length 
polymorphism 
7- Single-strand conformational polymorphism 
8- Ribosomal internal spacer analysis 
9- Automated RISA 
10- Length heterogeneity-PCR 
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  هاي زراعی گوناگون بر ترکیب  ها و فعالیت مدیریت
  وامع میکروبی خاك استفاده شده و و تنوع ج

شده است. در ادامه متن، ها اشاره  نتایج حاصل از آن
PCR-DGGE اختصار  بهDGGE .نوشته شده است  

روش : DGGEمراحل انجام و اصول روش 
DGGE آوري  از شش مرحله اصلی شامل جمع

نمونه، استخراج اسید نوکلئیک از نمونه، تکثیر ژن 
، جداسازي واحدهاي تکثیري PCRمورد نظر با 

PCR  توسطDGGEها و آنالیز  ، آشکارسازي پروفایل
. در درجه اول باید )99(ها تشکیل شده است  داده

اي مورد استفاده  ان اطمینان حاصل شود که نمونه دي
جامعه  ، نمایندهPCRبه عنوان الگو براي تکثیر توسط 

مورد نظر باشد و این مسأله ممکن است به توسعه 
برداري که تغییرات مکانی و فصلی  راهبردهاي نمونه

گیرند، نیاز داشته  را در جوامع میکروبی در نظر می
. پس از استخراج اسید نوکلئیک از نمونه، )104(باشد 

، امکان ردیابی آن روي ژل را PCRر ژن هدف با تکثی
اي  دو رشته DNA. قطعات )99(فراهم خواهد نمود 

هاي  تکثیر شده که داراي طول مساوي اما توالی
متفاوت بوده  GCو محتوا و پراکنش  )126(مختلف 

و ممکن است واکنش ذوب متفاوتی داشته باشند، 
آمید حاوي  آکریل پلی توسط الکتروفورز در ژل

اي از مواد شیمیایی  گرادیانی خطی از غلظت فزاینده
اوره و فرمامید به  ماننداي  ان کننده دي واسرشت

که این محصولات  هنگامی  .)48(آیند  حرکت در می
ضمن حرکت در ژل به نقطه واسرشت شدن خود 

رسند، شروع به تفکیک شدن نموده و حرکتشان در  می
شود.  هاي مختلف متوقف می طول ژل در موقعیت

تفاوت حتی یک نوکلئوتید واحد در بین قطعات، 
ها را  رفتارهاي نسبی مربوط به واسرشت شدن آن

را  DGGEها توسط  تغییر داده و امکان ردیابی آن
منظور جلوگیري از واسرشت  . به)92(کند  فراهم می

اي  رشته شدن کامل محصولات و حرکت قطعات تک

که  GCبه خارج از ژل، یک توالی طولانی غنی از 
یکی از آغازگرهاي مورد  '5شود، به انتهاي  ذوب نمی

ر واحد تکثیري وصل شده و به ه PCRاستفاده در 
. )126و  48(شود  متصل می PCRایجاد شده در طول 

اي از باندها  شامل مجموعه DGGEهاي  تصاویر ژل
اند و باندها ازنظر تئوري نشانگر  هاي مختلف شدت با

هاي معین با ترکیبات  اي میکروارگانیسم ان قطعات دي
. معمولاً تعداد باندها )6(جفت بازي متفاوت هستند 

رود، اما در  ها به کار می براي تخمین غناي گونه
هایی است که در  ها فقط نماینده جمعیت تر خاك بیش

دهنده غناي کل نیست  باشند و نشان جامعه غالب می
. شدت باند نیز معمولاً با فراوانی یا تراکم نسبی )17(

در یک نمونه مطابقت دارد  PCRمحصولات مختلف 
. در نهایت براي مقایسه ساختار و تنوع جوامع )17(

آمده از  دست هاي مختلف به میکروبی موجود در نمونه
را با آنالیز  DGGEنگاري  توان انگشت محیط می

ی مانند آنالیز هاي تنوع زیست آماري و محاسبه شاخص
هاي تنوع سیمپسون و شانون،  ، شاخص1اي سی پی

  .)90و  27(اي و غیره ترکیب نمود  آنالیز خوشه
 اولین بار: DGGEها و مزایاي روش  ویژگی

DGGE هاي ژنی  در پزشکی جهت شناسایی جهش
اولین  )1993مویزر و همکاران (. )12(استفاده شد 

کسانی بودند که از این روش جهت آنالیز جامعه 
. از آن زمان )97(میکروبی خاك استفاده نمودند 

طور گسترده براي آنالیز جوامع  تاکنون، این روش به
هاي طبیعی  نظام هاي متنوع و بوم میکروبی در زیستگاه

شده است. در میان کار گرفته  یا مصنوعی مختلف به
هاي داراي دقت بالا و مرسوم براي بررسی  تکنیک

هاي مقرون به صرفه  از روش DGGEتنوع میکروبی، 
اعتماد و  که به دلیل قابل )16(نگاري است  انگشت

و نیز داشتن قابلیت  )102و  11(توانمند بودن 
توصیف فیلوژنتیکی سریع و قوي و خلق پروفایل 
                                                
1- PCA, Principal component analysis 
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ساختاري جوامع میکروبی، نسبت به بسیاري از 
. )31(نگاري مزایاي مختلفی دارد  هاي انگشت تکنیک
جا که این روش توان عملیاتی بالایی دارد،  از آن
توان در یک ژل جا داد و  هاي متعددي را می نمونه

وتحلیل آماري  ها و تجزیه امکان مقایسه بین نمونه
ین سطح و براي تعی )99و  48، 10(ها را فراهم کرد  آن

تشابه در ساختار جامعه و بررسی جابجایی یا تغییر در 
ها و  هاي حاصل از نمونه ترکیب جامعه، پروفایل

ازنظر تئوري  .)104(تیمارهاي مختلف را مقایسه نمود 
 توان دو مولکول را که تنها در یک باز با این روش می

. )100و  99، 10(منفرد تفاوت دارند، تفکیک کرد 
و چون به  )136(بنابراین روشی بسیار حساس است 

هاي کشت  شت وابسته نیست، نسبت به روشک
 11(کند  تري را آشکار می مرسوم، تنوع میکروبی بیش

وتحلیل در این  تجزیه . براي افزایش اختصاصی)99و 
توان از آغازگرهاي اختصاصی مربوط به  روش، می

 هاي عملکردي مختلف استفاده کرد ها یا گروه آرایه
هاي میکروبی که  و امکان دسترسی به گروه )104(

تري دارند را فراهم نمود و با ایجاد  فراوانی کم
تر، به درك بهتري از  هایی با پیچیدگی کم پروفایل

توان  یا می )36(هاي پیچیده محیطی دست یافت  نمونه
هاي  اعضاي جامعه را با استفاده از هیبریداسیون ژل

هاي الیگونوکلئوتیدي  بلات شده توسط پروب
. )104و  31(اختصاصی گروه یا آرایه شناسایی کرد 

که باندهاي افتراقی مربوط به  چنین با توجه به این هم
یابی  قابل برش، تکثیر مجدد و توالی DGGEهاي  ژل

توان با کلون نمودن و تعیین توالی  هستند، می
اي مرتبط با ه نوکلئوتیدي باندهاي مربوطه، جمعیت

ها را در جامعه شناسایی نمود  این تغییرات و یا تفاوت
  .)100و  99، 31، 10(

وتحلیل جوامع میکروبی بر اساس  تجزیه علاوه بر
توان براي تخمین  شده از خاك، می اي استخراج ان دي

هاي  بر اساس توالی DGGEبخش فعال جامعه از 
اي نیز استفاده کرد. در بسیاري از  مشتق شده از آران

وتحلیل توالی  بر اساس تجزیه DGGEها،  پژوهش
امکان  استفاده شده است ولی rRNAهاي کدکننده  ژن

هاي  ها و ازجمله توالی آنالیز بر اساس سایر توالی
هاي دخیل در  هاي عملکردي کدکننده پروتئین ژن

  .)126(فرآیندهاي مهم خاك نیز وجود دارد 
 1هاي نسل بعدي یابی که ثابت شده توالی با این
هاي محیطی  براي غربال اولیه نمونه DGGEنسبت به 
هایی که میان این  تر هستند، اما قیاس امیدبخش

پژوهشگران صورت گرفته، ها توسط برخی  روش
روشن نموده  DGGEنکات مثبتی را در مورد کارایی 

هاي  مثال در یک پژوهش اکثر باکتري عنوان است. به
نیز با موفقیت  DGGEموجود در کنسرسیوم توسط 

شناسایی شدند و حتی هنگام ارزیابی تشابه نسبی 
در مقایسه با  DGGEهاي جوامع باکتریایی،  ترکیب
. در مطالعه )111(نتایج بهتري عرضه کرد  NGSآنالیز 

درجه  NGSدیگري هنگام مقایسه این روش با 
خاصی از مکمل بودن میان این دو مشاهده و تأیید 

است منسوخ نشده  DGGEسازي  شد که روش کلون
نیز از نظر تنوع  )2017لیو و همکاران (. )69(

تفاوت  NGSو  DGGEهاي قارچی میان  گونه
. علاوه بر این در )80(داري مشاهده نکردند  معنی

اند، از کارایی  تازگی انجام شده مطالعات متعددي که به
این روش براي توصیف جوامع میکروبی کمپلکس در 

  .)72و  62، 18(اند  خاك نیز استفاده نموده
رسد در  با توجه به مطالب ذکرشده به نظر می

ها به دنبال ارزیابی ثبات تنوع  هایی که در آن پژوهش
یا ساختار جامعه میکروبی در پاسخ به تغییرات و 

هاي کشاورزي و  اختلالات محیطی (مانند فعالیت
هاي مختلف مدیریت زراعی) و مقایسات مکانی  شیوه

تیمارهاي و زمانی جوامع خاك در داخل و بین 
 در ادامه روش مناسبی باشد. DGGEمختلف هستیم، 

انجام شده توسط این روش و  هاي پژوهشبه برخی 
                                                
1- Next-generation sequencing, NGS 
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ها اشاره شده  توجه حاصل از آن برخی نتایج قابل
  است.

  
  در کشاورزي DGGEکاربردهاي گوناگون روش 

جهت مطالعه اثر کشاورزي  DGGEکاربرد روش 
شت و تناوب هاي مختلف ک سیستمها و  و مدیریت

تر ذکر شد،  که پیش چنان بر جوامع میکروبی خاك:
هاي کشاورزي صورت گرفته توسط بشر  فعالیت

تأثیر قرار دادن بسیاري از خواص  ممکن است با تحت
خاك، ترکیب و تنوع جوامع میکروبی آن را تغییر 

هایی که قادر  . یکی از روش)133و  50، 49، 2(دهند 
 DGGEاست به سؤالات ما در این زمینه پاسخ دهد، 

ساختار و  )131(مثال در یک پژوهش  عنوان ت. بهاس
هاي تحت مدیریت  باکتریایی بین خاك  تنوع جامعه

ها کشاورزي  هایی که در آن کشاورزي فشرده و خاك
انجام نشده بود، توسط این روش مقایسه گردید. نتایج 

درصدي  30کاهش دهنده تغییر تنوع ( حاصل نشان
واحدهاي تاکسونومیکی عملکردي غالب باکتریایی) 

ت کشاورزي فشرده نسبت به در مناطق تحت مدیری
چنین تفاوت ساختاري واضح  شت نشده و هممناطق ک
ها بود. این نتایج به روشنی مشخص نمود  میان آن

کشاورزي از عوامل مهم و تأثیرگذار بر ساختار و تنوع 
  .)131(است  جوامع میکروبی خاك

هاي تولید محصول مناسب و  براي توسعه سیستم
پایدار، لازم است از وضعیت و تغییرات حاصل در 

ها و  ساختار و تنوع میکروبی خاك تحت مدیریت
تا  )70(شت آگاهی داشته باشیم هاي مختلف ک سیستم

وانیم بهترین گزینه را انتخاب نماییم. در این زمینه بت
در مطالعات مختلف استفاده شده  DGGEنیز از 
وامع باکتریایی عنوان نمونه در یک پژوهش ج است. به

هاي گلُ بریده در سه نوع  شتو قارچی خاك در ک
عملیات مدیریت مرسوم، اکولوژیکی (با هدف حفظ 

اد مغذي، سازي چرخه مو خصوصیات خاك، بهینه

سازي کارایی این  کاهش کاربرد کود و سم و بهینه
ها) و میانه (شامل ترکیب مدیریت مرسوم و  نهاده

اکولوژیکی) بررسی گردیدند. مدیریت اکولوژیکی و 
هاي خاك شدند و  میانه باعث افزایش تنوع باکتري

هاي تحت مدیریت اکولوژیکی، شباهت  ترکیب باکتري
سبت به مدیریت مرسوم تري ن تر و تنوع بیش کم

داشت. از سوي دیگر بین غناي باکتریایی موجود در 
خاك تحت مدیریت اکولوژیکی با سابقه قبلی استفاده 

هاي تحت  کش و خاك بیش از حد از سموم آفت
نداشت که داري وجود  مدیریت میانه تفاوت معنی

گر این واقعیت باشد که کاربرد تواند بیان احتمالاً می
مدتی بر جوامع  اثر منفی طولانی مفرط سموم،

. در )112(باکتریایی مناطق مورد مطالعه داشته است 
ساله نیز که  سه تا پنجاي  هاي مزرعه یک آزمایش

در دو منطقه  )2012کیهارا و همکاران (توسط 
خشک در کنیا انجام  نیمهمرطوب و یک منطقه  نیمه
سویا، تناوب -رتشت مخلوط ذهاي ک ، سیستمشد

شت ممتد ذرت توسط این روش این دو محصول و ک
مقایسه گردیدند. طبق نتایج، کشت مخلوط بهترین 

. )67(عملکرد را در بهبود تنوع میکروبی خاك داشت 
ل بهاري رایج در ده محصو )135(در آزمایش دیگري 
از دست و چهار مورد  یک شتشمال چین براي ک

زمینی پس از برداشت  شت مخلوط با بادامها براي ک آن
هاي  گونهدر مزارع گندم انتخاب شدند. نتایج نشان داد 

بر تنوع  توجهی تأثیر قابل شت،هاي ک زراعی و سیستم
اي که  هگون ي باکتریایی خاك ریزوسفر دارند، به جامعه

بت به هاي کشت مخلوط نس این تنوع در سیستم
ي برخی باندهاي  تر بود. مشاهده دست بیش شت یکک

شت مربوط به ک DGGEهاي  اختصاصی در پروفایل
سیاه، سورگوم یا  زمینی با گندم مخلوط (ترکیب بادام

ها نشان داد این شیوه  یابی و شناسایی آن ارزن) و توالی
ي ها کشت سبب افزایش اختصاصی برخی گونه

ر خاك ریزوسفر شده که شت دک باکتریایی غیر قابل
براي بهبود حاصلخیزي خاك سودمند هستند. این 
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ایش دهنده رابطه احتمالی بین افز تواند نشان مسأله می
 ها شت مخلوط و میکروارگانیسمعملکرد در محصولات ک

  شت یک دست باشد. نویسندگان در مقایسه با ک
گیري نمودند که کشت  نتیجه پژوهشبر اساس این 

تنها براي ترکیب جوامع باکتریایی موجود  مخلوط نه
در خاك ریزوسفر مفید است، بلکه سورگوم، ارزن و 

زمینی  صورت مخلوط با بادام توان به سیاه را می گندم
در مزارع شمال چین در نظر گرفت. بنابراین از 

م علاوه بر انتخاب بهترین سیست DGGEهاي  پروفایل
توان  شت، براي توصیه الگوي کشت مناسب نیز میک

  استفاده نمود.
هاي مدیریت زراعی  یکی از روشتناوب محصول 

و داراي فواید مختلفی  )57(با منشأ بسیار کهن بوده 
و نیز کاهش فرسایش حفظ ساختار و ماده آلی  مانند

و  61(شت ممتد محصولات ردیفی) خاك (در اثر ک
هاي زندگی عوامل  و ایجاد اختلال در چرخه )107

هاي  . بسیاري از میکروارگانیسم)25(زا است  بیماري
موجود در خاك و ریزوسفر براي رشدشان به مواد 

ها و یا  اند. بنابراین گونه رها شده از گیاه وابسته
یاهی گوناگون که در تناوب انتخاب هاي گ ژنوتیپ

شوند، به دلیل تفاوت در رهاسازي منابع کربن و  می
طور  انرژي مختلف به محیط خاك، احتمالاً قادرند به

هایی که ترکیبات تراوش شده  انتخابی میکروارگانیسم
را تحریک و به  )59(کنند  خاصی مصرف می

و در شکل دادن به  )58(ریزوسفر خود جذب کرده 
و ایجاد تفاوت در تعداد، ساختار و  )27(این جوامع 

بی مفید و مضر خاك نقش داشته تنوع جوامع میکرو
توان  می DGGE. از )128و  108، 75، 7(باشند 

شده بر  جهت مطالعه اثر تناوب یا گونه گیاهی کشت
ترین  انتخاب بهترین و مناسبیا  جوامع میکروبی و

کاري جوامع میکروبی  هاي گیاهی جهت دست گونه
فع گیاه و در جهت افزایش موجود در ریزوسفر به ن

سلامت آن بهره برد. به عنوان نمونه در یک مطالعه 

مربوط به جوامع  DGGEهاي  ساله، پروفایل نهُ
باکتریایی و قارچی خاك غیرریزوسفري متعلق به 

هاي گیاهی مختلف (شامل  با گونهچهار سیستم تناوب 
 -کاهو، تناوب کلم-شت ممتد کلم، تناوب کلمک

ساله) مقایسه شد. نتایج حاصل  ب سهتربچه و تناو
هاي مختلف تناوب  دهنده اثر سیستم وضوح نشان به

چنین  . هم)123(محصول روي ترکیب این جوامع بود 
بر اساس این  )2001مارچنر و همکاران (هاي  بررسی

هاي گیاهی  تکنیک نیز بیانگر اثرهاي انتخابی گونه
بلبلی، کلزا و سورگوم) بر ترکیب جامعه  (لوبیا چشم

گیري و توسعه جوامع باکتریایی  کل باکتریایی و شکل
ریشه  هاي ها مقدار و ترکیب تراوش خاص بود و آن

کننده اصلی تفاوت در ساختار جامعه بیان  را تعیین
حال، در مورد برخی گیاهان (خیار  . بااین)89(نمودند 

هاي  تأثیر گونه و جو)، جوامع باکتریایی ریزوسفر تحت
گیاهی قرار نگرفتند. این پژوهشگران بیان نمودند 

چنین وجود  و هم )88(شاید کوتاه بودن دوره آزمایش 
تعاملات پیچیده میان گونه گیاه و نوع خاك، 

ونه گیاه در تعیین هاي مغایر در مورد اهمیت گ گزارش
باکتریایی در ریزوسفر را توضیح دهد   ساختار جامعه

و  DGGE. در پژوهش دیگري که توسط )89(
qPCR  شد با تبدیل مزارع انجام گردید، مشخص

مدت گندم به مزارع  شت طولانیداراي سابقه ک
راتی در ساختار و فراوانی زمینی ترشی، تغیی سیب

چنین این  قارچی خاك ایجاد شده است. هم  جامعه
ک دوره کوتاه (یک تا سه سال) شت، طی یتبدیل ک

هاي قارچی گندم و تقویت  با کاهش برخی بیمارگر
هاي مفید، اثرات مثبتی بر جوامع قارچی موجود  قارچ

به روشنی نشان داد  نتایجدر خاك گذاشت. این 
تواند  زمینی ترشی می شت گندم با سیبتناوب ک

زاي گندم و تحریک  منظور سرکوب عوامل بیماري به
. )139(ي قارچی مفید گیاهان اتخاذ شود ها گونه

هاي  مطالعات متعدد دیگر نیز بر اساس پروفایل
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DGGE اند ساختار و تنوع جامعه کل  تأیید نموده
هاي  و نیز برخی جمعیت )120و  39، 29(ها  باکتري

، Pseudomonas )21باکتریایی خاص مانند جنس 
تأثیر گونه  نیز تحت )39( Bacillusو  )95و  39، 23

اوب قرار گیاهی یا نوع گیاه انتخاب شده در تن
  گیرند. می

ورزي  جهت مطالعه اثر خاك DGGEکاربرد روش 
 هاي مختلف آن بر جوامع میکروبی خاك: و شیوه

ورزي روشی رایج در کشاورزي مدرن است که  خاك
کنترل  سازي بستر بذر، آمادهبا اهداف مختلفی مانند 

هاي هرز، جلوگیري از تبخیر، افزایش نفوذ آب  علف
. )105و  65(شود  ام میو کنترل فرسایش انج

ورزي  ورزي شامل خاك هاي مختلف خاك سیستم
روي محیط  )55( حفاظتی ورزي مرسوم و خاك

ژیکی خاك که محل زندگی فیزیکوشیمیایی و بیولو
هاست، تأثیر گذاشته و ممکن است  میکروارگانیسم

هاي مختلف  تأثیر قرار دادن گروه بتوانند با تحت
هاي متفاوت، منجر به تغییراتی در  موجودات به شیوه

، 73، 68، 2(آن شوند ترکیب و تنوع جوامع میکروبی 
. براي پاسخ به برخی سؤالات در مورد )122و  91

ورزي و یا بررسی اثر آن نسبت به  اثرهاي کلی خاك
هاي زراعی بر جوامع میکروبی مختلف و  سایر فعالیت

ورزي بر  هاي مختلف خاك نیز مقایسه اثر سیستم
استفاده شده است.  DGGEجوامع میکروبی، از روش 

این  توسط )2006سالس و همکاران (مثال  انعنو به
هاي جنس  باکتري  ورزي بر جامعه ثر خاكروش ا

Burkholderia  را بررسی نموده و پی بردند که
ورزي از فاکتورهاي کلیدي تغییر در ساختار این  خاك

کیهارا و . پژوهش )110(جامعه در خاك بوده است 
که در بالا به آن اشاره شد، در کنیا،  )2012همکاران (

ورزي نسبت به  این واقعیت بود که خاك بیانگرنیز 
شت، هاي ک قایا و کودهاي آلی و سیستممدیریت ب

باکتریایی و   ترین تغییرات را در ترکیب جامعه بیش

چنین ساختار این  قارچی به وجود آورده است. هم
ورزي  ورزي و خاك هاي کم خاك جوامع بین سیستم

مرسوم در مناطق نیمه مرطوب کاملاً متفاوت بود 
. در یک پژوهش در گندم زمستانه نیز مقایسه )67(

ورزي  هاي تحت رژیم کم خاك جوامع میکروبی خاك
هاي  ورزي مرسوم مشخص نمود خاك نسبت به خاك

تري را در خود  ورزي تنوع بیش تحت رژیم کم خاك
چنین در یک مطالعه دیگر  . هم)35(اند  داده  جاي

هاي  مشاهده شد که ساختار و تنوع جامعه قارچ
دار موجود در ریشه ذرت، در  میکوریزي آربوسکول

ورزي معمولی و بدون  هاي تحت دو رژیم خاك خاك
یابی باندهاي غالب  ورزي تفاوت دارد. توالی خاك

نمایانگر این حقیقت بود که اکثر  DGGEپروفایل 
دار موجود در مزرعه  هاي میکوریزي آربوسکول گونه

ورزي به  مورد بررسی در هر دو سیستم خاك
Glomus spp. 94(علق داشتند ت(.  

تواند در  که می DGGEیکی از کاربردهاي جالب 
کشاورزي پایدار بسیار شایان توجه باشد، استفاده از 

ورزي  هاي مختلف خاك آن جهت بررسی اثر شدت
مثال، در یک  عنوان بر جوامع میکروبی خاك است. به

هاي  ساله شدت 10و  26وهش در برزیل، تأثیر پژ
ورزي و یا تیمارهاي  ورزي (بدون خاك مختلف خاك

ورزي مانند دیسک و  شامل انواع مختلف ادوات خاك
کولتیواتور) بر تنوع جوامع باکتریایی خاك به کمک 

DGGE ورزي  بررسی شد. در سیستم بدون خاك
ي، ورز همواره تنوع نسبت به سایر تیمارهاي خاك

تر  تر بود و با تشدید و مخل توجهی بیش طور قابل به
ورزي، تنوع باکتریایی کاهش  هاي خاك شدن شیوه

ورزي  وضوح نشان داد که خاك یافت. این بررسی به
ها،  هایی از باکتري تواند با از بین بردن گروه شدید می

 پژوهشبه عملکرد خاك لطمه بزند. نویسندگان این 
ان از بررسی تنوع میکروبی حاصل تو توصیه کردند می

عنوان شاخصی زیستی جهت  به DGGEتوسط 
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ورزي استفاده کرد  بررسی تغییرات تنوع ناشی از خاك
هاي دیگر نیز تأیید  که پژوهش جالب آن .)117(

ورزي، بسیاري از  با کاهش شدت خاك اند که نموده
هاي مهم کیفیت و عملکرد خاك ممکن است  شاخص

پیکسوتو و هاي  . بررسی)66، 46، 45(بهبود یابند 
بر اساس این روش نیز تأیید نمود  )2010همکاران (

ورزي  هاي بدون خاك مدت سیستم که کاربرد طولانی
ورزي مرسوم سبب افزایش تنوع و  نسبت به خاك

 5تا  0مق ها در ع تفاوت ساختار جامعه کل باکتري
ارتباط   متري خاك شده و این تفاوت، سانتی
داري با تغییرات شیمیایی و بیوشیمیایی در خاك  معنی

چنین با مشخص شدن تفاوت  . هم)106(داشته است 
توجه این دو سیستم از نظر ساختار جوامع  قابل

که  Pseudomonasباکتریایی خاص مانند جنس 
هاي کیفی و عملکردي مهم مانند  اعضاي آن با نقش

پالایی، بهبود رشد گیاه و کنترل بیولوژیک  زیست
هاي  ترین گروه هاي گیاهی یکی از مهم بیماري

گیري  چنین نتیجه )38و  24(باکتریایی خاك هستند 
ورزي قادرند  هاي مختلف خاك شد که شدت

هاي غالب میکروبی خاصی را در میان جوامع  جمعیت
  باکتریایی خاك برگزینند.

جهت مطالعه اثر رقم یا  DGGEکاربرد روش 
 ر جوامع میکروبی خاك:شده ب ژنوتیپ گیاهی کشت

هاي اصلاح نباتات، تولید و کاشت  هدف از استراتژي
محصولاتی با عملکرد بالاست. اما عواملی از قبیل 
وضعیت فیزیولوژیک، رقم یا ژنوتیپ گیاه، با فراهم 

ها، قادرند  نمودن محیطی انتخابی براي میکروارگانیسم
اثرهاي مختلف و گاه اساسی روي جوامع میکروبی 

. )51(ها اعمال نمایند  بوط به ریشه و تنوع آنمر
ارتر تر و پاید هاي موفق بنابراین براي توسعه سیستم
در زمینه تأثیر  پژوهشتولید محصول، علاوه بر 

ختلف هاي م ها، بهتر است از اثر ارقام و ژنوتیپ گونه
گیاهی بر جوامع میکروبی خاك نیز آگاهی داشته 

در برخی موارد به کمک  ها پژوهشباشیم. این 
DGGE  انجام شده و نتایج مختلفی از عدم تأثیر تا

آمده  دست مشاهده اثرهاي واضح بر جوامع میکروبی به
جوامع  DGGEهاي  مثال آنالیز پروفایل عنوان است. به

وسفر سه ژنوتیپ ماش (با هاي ریز ها و باکتري قارچ
دهنده عدم اثر  سطوح مختلف تحمل به خشکی) نشان

آشکار ژنوتیپ بر ترکیب و تنوع جوامع مذکور در 
نیز  )2003داسیلوا و همکاران (. )27(خاك بوده است 

با این روش تنها اختلاف کمی در ساختار جمعیت 
مرتبط با  Paenibacillusهاي باکتریایی جنس  گونه

چهار رقم ذرت مشاهده کرده و دریافتند ارقام داراي 
تري  هتر، ساختار جامعه نسبتاً مشاب مراحل رشدي شبیه

برخی پژوهشگران دریافتند . اما در مقابل )26(دارند 
یپ نیز تر مرحله رشدي گیاه، ژنوت با وجود تأثیر قوي

 1رست هاي درون باکتري  توانسته روي ترکیب جامعه
هاي  هاي موجود در ریزوسفر ژنوتیپ و باکتري )87(

رد و جالب تأثیر بگذا )86(زمینی شیرین  مختلف سیب
هاي باکتریایی نیز  شت جدایهآن که بر اساس آزمون ک

هاي  ها در میان ژنوتیپ اي از این جدایه پراکنش ویژه
دیگر  پژوهشگران. برخی )87(این گیاه مشاهده شد 

هاي خاك  نیز طی بررسی اثر ده رقم برنج روي باکتري
به این نتیجه رسیدند که ژنوتیپ  DGGEبه کمک 

گیاه، ترکیب جوامع مختلف باکتریایی را در میان ارقام 
کند و اثر ژنوتیپ گیاه  مختلف برنج تعیین می

زیاد ناشی از تأثیر آن روي   احتمال شده به کشت
طور مستقیم  هاي ریشه بوده که به زایی و تراوش ریشه

ع روي کلنیزاسیون و وضعیت مواد غذایی جوام
جاکه اثر  گذارد. ازآن باکتریایی همراه ریشه تأثیر می

جوامع باکتریایی  DGGEهاي  ژنوتیپ در پروفایل
-βو  αها،  بسیار کمپلکس (مانند کل باکتري

ها و  ها) کم و در جوامع اکتینومیست پروتئوباکتري
برجسته بود، این واقعیت  Pseudomonasجنس 

                                                
1- Endophyte 
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طور متفاوت به  باکتریایی به  آشکار شد که هر جامعه
  .)51(دهد  برخی اثرات مانند ژنوتیپ پاسخ می

جهت مطالعه اثر گیاهان  DGGEکاربرد روش 
یکی از  تراریخت بر جوامع میکروبی خاك:

را به خود پژوهشگران هایی که توجه برخی  جنبه
جلب نموده، مطالعه اثر گیاهان تراریخت یا اصلاح 

گیاهان  جوامع میکروبی خاك است.ژنتیکی شده بر 
تراریخت با هدف افزایش مقاومت گیاه در برابر آفات، 

هاي محیطی و نیز بهبود  ها، تنش کش ها، علف بیماري
چنین توانایی تولید  صفات کیفی و کمی گیاه و هم

 )76و  33(شوند  ترکیبات صنعتی و دارویی ایجاد می
که این گیاهان به دلیل اما این احتمال وجود دارد 

انتشار محصولات تراژن یا ترکیبات تغییریافته 
هاي ریشه، جوامع میکروبی ریزوسفر را تغییر  تراوش
. با توجه به حساس بودن میکروفلور )53و  13(دهند 

لازم است پیش  )13(ریشه گیاهان به عوامل محیطی 
ها بر  از کاربرد گسترده گیاهان تراریخت، اثرهاي آن

جوامع میکروبی خاك بررسی گردد که در این زمینه 
براي بررسی تأثیر احتمالی  DGGEهم از کارایی 

چنین گیاهانی بر جامعه بومی ریزوسفر گیاه استفاده 
  شده و نتایج مختلفی حاصل گردیده است.

باکتري  Cryهاي  کننده پروتئین گیاهان تراژن بیان
Bacillus thuringiensis  محصولات)Bt که (
ها و ریسک آلودگی  کش موجب کاهش کاربرد حشره

  شوند، از پتانسیل  ناشی از تیمارهاي شیمیایی می
هاي مدیریت تلفیقی آفات  بسیار خوبی در برنامه

همواره این نگرانی وجود دارد  ولی )13(برخوردارند 
به دلیل رهاسازي و ماندگاري  Btکه محصولات 

هاي  لاروکُش در خاك، اکوسیستم Cryهاي  پروتئین
 .طبیعی یا کشاورزي را در معرض خطر قرار دهند

پنبه   کرم غوزه  کننده کنترل Btجهت ارزیابی نوعی پنبه 
شت و امع میکروبی خاك، پس از سه سال کروي جو

و  Btهاي  شش مرحله رشدي گیاه، ریزوسفر پنبهدر 

 DGGEهاي  شان توسط پروفایل والد غیر تراریخت
ها  ها و اکتینومیست ها، قارچ هاي ائوباکتري گروه

در داري  مقایسه گردید. نتایج حاصل تفاوت معنی
یک از  هیچ  اندازه جمعیت و ساختار جامعه

  به هاي مذکور در خاك ریزوسفر پن میکروارگانیسم
Bt  138(و والد غیر تراریختش آشکار ننمود( .
و  Alphaچنین مقایسه جوامع باکتریایی  هم

Betaproteobacteria هاي ریزوسفر  و اکتینومیست
 1لیزوزیم - T4زمینی تراژن تولیدکننده  دو لاین سیب

هاي باکتریایی  (که با هدف محافظت در برابر بیماري
، طی سه سال تولید شده بودند) با شاهد غیر تراژن

 - T4متوالی و در سه مرحله رشد گیاه، نشان داد بیان 
لیزوزیم اثري بر ترکیب جامعه ریزوسفر و فراوانی 

. در )53(هاي باکتریایی مذکور نداشته است  گونه
زمینی  بررسی جوامع باکتریایی پنج رقم مختلف سیب

کاري ژنتیکی شده) نیز با  (از جمله یک رقم دست
وجود مشاهده تأثیر ارقام مختلف روي ساختارهاي 
جوامع باکتریایی ریشه، اثري از گیاهان تراریخت بر 

واینرت و . در مقابل، )58(این جوامع مشاهده نشد 
جوامع دو رقم اصلاح ژنتیکی شده  )2009همکاران (

ها) و رقم  تر در غده بیش 2زمینی (داراي زیازانتین سیب
ها را به همراه شش رقم دیگر در سه مرحله  والد آن

باکتریایی و رشدي گیاه بررسی کرده و میان جوامع 
ویژه جوامع قارچی رقم والد و دو رقم اصلاح  به

داري مشاهده  هاي معنی ژنتیکی شده آن، تفاوت
هاي گیاهی  نمودند. هرچند با مقایسه همه ژنوتیپ

مشاهده شد اثر ارقام مختلف روي این جوامع نسبت 
. )129(تر بوده است  به اثر اصلاحات ژنتیکی، بیش

چنین بر اساس این تکنیک مشخص شده که گاه  هم
اثر ژنوتیپ و گیاهان تراریخت روي کل جوامع 
میکروبی نبوده بلکه به جوامع میکروبی خاصی 

                                                
1- T4-lysozyme 
2- Zeaxanthin 
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ترکیب و تنوع  مثال مقایسه عنوان شود. به محدود می
جوامع باکتریایی و قارچی ریزوسفر و خاك 

زمینی والد غیر تراژن و  غیرریزوسفري یک رقم سیب
لاین تراژن آن (با ترکیب نشاسته تغییریافته) و یک 

تراریخت و غیرخویشاوند دیگر، تفاوت  رقم غیر
ها  ها و باکتري داري میان جوامع عمومی قارچ معنی

فاده از آغازگرهاي اختصاصی نشان نداد، اما با است
 توجهی هاي قابل ، تفاوتPseudomonasمربوط به جنس 

و رقم تراژن زمینی  بین ترکیب ریزوسفر لاین سیب
ها و  بندي دانسته . جمع)93(والد آن مشاهده گردید 

نتایج موجود در مورد تأثیر گیاهان تراریخت بر جامعه 
دهنده این حقیقت  تواند نشان میکروبی ریزوسفر می

باشد که این اثر ممکن است به گیاه خاص، تراریخت، 
و نیز گروه میکروبی خاص  )13(شرایط مورد نظر 

ي که اکثر مطالعات در آن ا بستگی داشته باشد. مسأله
توان تشخیص داد که  اشتراك دارند این است که نمی

آیا اثرهاي مشاهده شده ناشی از تغییر ژنتیکی مد نظر، 
هاي گیاه  دلیل تغییرات ناخواسته در ویژگی به

هاي کشاورزي  تراریخت و یا به علت تفاوت در شیوه
هاي  کارگیري آزمون اما درهرصورت به )93(باشند  می

براي ارزیابی این اثرها حائز  DGGE مانندمعتبر 
  .)13(اهمیت است 

جهت مطالعه اثر کودها و  DGGEکاربرد روش 
ی بر جوامع میکروبی هاي آلی و معدن کننده اصلاح
هاي  ترین عملیاتی که در زمین یکی از متداول خاك:

شود، استفاده از کودهاي معدنی و  کشاورزي اعمال می
ها  لف میکروارگانیسمهاي مخت آلی است. توانایی گروه

شکال مختلف مواد غذایی موجود در خاك براي تهیه ا
تواند متفاوت باشد؛ بنابراین کاربرد کودهاي  می
تلف علاوه بر بهبود تغذیه گیاه، افزایش عملکرد مخ

محصول و حاصلخیزي خاك ممکن است رشد و 
و ساختار و فعالیت  )83(رقابت میکروبی 

تأثیر  هاي مختلف ساکن خاك را تحت میکروارگانیسم

سالس و  هاي پژوهشچنان که  . هم)115(قرار دهد 
نشان داد  DGGEبر اساس  )2006همکاران (

مل اساسی تغییر در ساختار کوددهی یکی از عوا
در خاك  Burkholderiaهاي جنس  باکتري  جامعه

چنین به دلیل استفاده گسترده از  . هم)110(بوده است 
شیمیایی، لازم است اثرهاي  ویژه کودهاي کودها به
کارگیري  ها بر جوامع میکروبی خاك با به کاربرد آن

بررسی و از  DGGEاعتمادي مانند  هاي قابل روش
نتایج حاصل براي افزایش حاصلخیزي خاك استفاده 

. به کمک این روش در یک مطالعه اثر )52(گردد 
کمپوست  کمپوست غنی از اسید هیومیک، ورمی ورمی

نرمال و کودهاي شیمیایی بر ساختار میکروبی خاك 
. حداکثر تنوع )85(نخودفرنگی طی دو ماه بررسی شد 

هاي حاوي  و غناي باکتریایی و قارچی در خاك
روز  12کمپوست غنی از اسید هیومیک پس از  ورمی

هاي مذکور پس از  ترین مقادیر شاخص و در مقابل کم
ها  در آنهایی که کودهاي شیمیایی  دو ماه و در خاك

وضوح  به پژوهشر رفته بود، مشاهده شد. این کا به
دهنده اثرهاي منفی کودهاي شیمیایی روي تنوع  نشان

هاي آلی  میکروبی خاك و اهمیت و تأثیر مثبت نهاده
العمل جوامع میکروبی خاك در مقایسه با  بر عکس

  کودهاي شیمیایی بود. در پژوهش دیگري اثر 
ي باکتري آنتاگونیست نوعی کود آلی زیستی (حاو

Bacillus amyloliquefaciens NJN-6  اضافه شده
به ترکیب آلی کود آمینواسیدي و کمپوست کود 

بررسی شد. کاربرد کود آلی  DGGEخوکی) توسط 
تنها سبب افزایش عملکرد محصول گردید،  مذکور نه

در این تیمار  هاي ریزوسفري بلکه جامعه باکتري
ري نسبت به شاهد داشت ت کودي، غنا و تنوع بیش

 DGGEاي دیگر، روش  در یک آزمایش مزرعه .)34(
مدت کودهاي معدنی و آلی  جهت تأثیر کاربرد طولانی

طورکلی، کاربرد کود  به کار رفته و مشخص گردید به
هاي  ریبوتیپویژه کودهاي آلی، سبب افزایش تنوع  به

  و قارچی شده است. ساختار جامعه باکتریایی
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هاي تیمار شده با  ان خاكباکتریایی و قارچی نیز می
کودهاي آلی و معدنی متفاوت بود که شاید به دلیل 
تغییر خواص شیمیایی خاك و وضعیت حاصلخیزي 

هاي ریشه، که منبع مهمی  آن و نیز اختلاف در تراوش
ها بوده اما خود نیز  از کربن خاك براي میکروارگانیسم

 د.تأثیر وضعیت مواد غذایی گیاه قرار دارند، باش تحت
هاي کوددهی شده برخی  در خاكاز سوي دیگر، 

تر یافت شدند که  خاص، بیش هاي ریبوتیپ
دهنده شرایط مساعد براي تکثیر و فعالیت  نشان
هاي  چنین تاکسون هاي میکروبی خاص بود. هم گونه

هاي  قارچی و باکتریایی غالب یافت شده در خاك
د. در تیمار شده با کودهاي معدنی یا آلی، متفاوت بودن

توانند منجر به تغییر  درازمدت، چنین تغییراتی می
ها و توسعه برخی  کیفیت و عملکرد خاك

ها و سرکوب برخی دیگر شوند.  میکروارگانیسم
چنین نتایج این آزمایش نشان داد کوددهی با فسفر،  هم

  ربن آلی خاك اثر مهمی روي جامعهو ک نیتروژن
تأمین فسفر در قارچی و باکتریایی خاك دارند و عدم 

مدت تنوع  هنگام کوددهی ممکن است در طولانی
. )83(توجهی کاهش دهد  طور قابل باکتریایی را به

، با DGGEدیگري به کمک  پژوهشچنین در  هم
فر بر جوامع میکروبی ساله فس بررسی اثر کاربرد هشت

هاي یونجه مشاهده شد با وجود  شتیک خاك در تک
اي، این عنصر  بر غناي گونه عدم تأثیر کاربرد فسفر

کننده ساختار جوامع باکتریایی و  یکی از عوامل تعدیل
  .)8(قارچی ریزوسفر بوده است 

براي بررسی اثر کودها بر جوامع  DGGEاز 
مثال اثر  عنوان رست گیاه نیز استفاده شده است. به درون

در سه گونه مهم  NPKکاربرد و عدم کاربرد کود 
علفی باریک برگ نشان داد کوددهی توانسته ساختار 

ها  رست را در دو گونه از آن جوامع باکتریایی درون
این تأثیر کوددهی توجه تغییر دهد. بنابر طور قابل به

  .)130(ممکن است اختصاصی گیاه نیز باشد 

هاي آلی و معدنی نیز  کننده علاوه بر کودها، اصلاح
براي جوامع میکروبی و محصولات زراعی، محیطی 
غنی از مواد غذایی فراهم نموده و بنابراین ممکن 

نوبه  یراتی در جوامع میکروبی، بهاست با ایجاد تغی
خود بر کیفیت خاك و تغذیه گیاهان تأثیر بگذارند. 

هاي آلی با اثر بر کل جوامع  کننده ویژه اصلاح به
هاي  کاري جوامع آنتاگونیست یا دست )113(میکروبی 

موجود در خاك قادرند ترکیب بالقوه مؤثري براي 
یاهی خاکزاد فراهم نمایند بیوکنترل بیمارگرهاي گ

جهت  DGGE مانند هایی . بنابراین کاربرد روش)54(
هاي آلی یا  کننده افزودن اصلاحآگاهی یافتن از اثر 

کند دریابیم  معدنی در طی یک دوره زمانی کمک می
آیا چنین عملی خواهد توانست کیفیت خاك را براي 

  .)70(کشت پایدار حفظ نموده یا بهبود بخشد؟ 
کیبات مدت تر در یک پژوهش، اثرهاي کوتاه
هاي خاك  کننده مختلف کاه، دو نوع بیوچار (از اصلاح

که نوع پایداري از کربن آلی است) و کودهاي 
شیمیایی در مقایسه با کاربرد تنهاي کودهاي شیمیایی 

، تنوع و DGGEنگاري  بررسی شد. بر اساس انگشت
تر از  هاي داراي بیوچار بیش اي در خاك غناي گونه

ود. بنابراین بیوچار توانست هاي فاقد بیوچار ب خاك
حاصلخیزي خاك را بهبود بخشد. اثرهاي مثبت 

زمان بیوچار و کودهاي شیمیایی بر  کاربرد هم
خصوصیات خاك و ساختار جامعه میکروبی نیز 

. در مقابل، در یک پژوهش )52(مشاهده گردید 
مشخص شد اضافه نمودن  DGGEگلدانی با کمک 

اي باعث کاهش  بیوچار کاه ذرت به خاك تا اندازه
صورت انتخابی سبب تقویت  ها شد اما به تنوع باکتري

شدن به  هاي مفید براي تبدیل و تسهیل رشد باکتري
بیان نمودند این مسأله  جامعه غالب گردید. نویسندگان

را افزایش داده باکتریایی   دهی جامعه واند سازمانت می
باکتریایی پایدارتري گردد که نسبت   و منجر به جامعه

  .)79(ها و تغییرات محیطی مقاوم است  به آشفتگی
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جهت بررسی اثر کودها و  DGGEگاه از 
هاي  هاي آلی و معدنی بر وقوع بیماري کننده اصلاح

  ی پژوهشمثال در  عنوان گیاهی استفاده شده است؛ به
  ، )34(که در بخش فوق به آن اشاره گردید 

  استفاده از کود آلی حاوي باکتري آنتاگونیست 
B. amyloliquefaciens NJN-6  علاوه بر مزایاي

توجه بروز بیماري  ذکر شده، سبب کاهش قابل
شده نیز  پژمردگی فوزاریومی موز در اراضی تازه کشت

در تأییدکننده مطالعاتی است که و  )34(گردیده است 
ها ذکر شده بین تنوع میکروبی و بازدارندگی از  آن

و  37، 14(ها در خاك رابطه مثبتی وجود دارد  بیماري
در یک آزمایش دیگر اثرهاي کاربرد کمپوست  .)128

کننده  کنی به عنوان یک اصلاح پاك ضایعات ماشین پنبه
کننده مصنوعی روي  آلی نسبت به کاربرد اصلاح

بررسی شد.  DGGEجامعه میکروبی توسط 
بیماري پوسیدگی  تنها باعث کاهش کننده آلی نه اصلاح
) گردید، Sclerotium rolfsiiاي (ناشی از  سختینه

توجهی در  طور قابل باکتریایی را به  بلکه تنوع جامعه
کننده مصنوعی بالاتر نگه داشت.  مقایسه با اصلاح

داري بین شیوع  که همبستگی منفی معنی جالب آن
وجود  DGGEاي و شاخص تنوع  پوسیدگی سختینه

   .)78(داشت 
هاي  جهت مطالعه اثر مایه DGGEکاربرد روش 

هاي  تلقیح مایه زیستی بر جوامع میکروبی خاك:
طورکلی با هدف بهبود  زیستی یا میکروبی به خاك به

، بهبود رشد گیاه )116(وري خاك  حاصلخیزي و بهره
شود.  انجام می )1(هاي گیاهی  و یا مقابله با بیماري
خوبی  هاي زیستی روي گیاه به گرچه تأثیر مثبت مایه

ها به خاك چه  حال واردسازي آن شده، بااینتصدیق 
از طریق تلقیح بذر و چه کاربرد مستقیم، ممکن است 
سبب مداخله در تعادل بیولوژیکی ریزوسفر گردیده و 
تغییرات ناچیز تا شدیدي در ترکیب جوامع میکروبی 

. بنابراین لازم است )116(وجود آورد  ساکن خاك به

ها، اثرهاي غیر هدفمندشان  قبل از کاربرد گسترده آن
یکی از  DGGEروي این جوامع بررسی شود. 

هایی است که در این زمینه به پژوهشگران یاري  روش
مثال در یک آزمایش، پس از  عنوان رسانده است. به

 Pseudomonas fluorescensتلقیح سویه وحشی 
هاي پیتیومی و یک  نترلی علیه آلودگیداراي قابیلت بیوک

سویه اصلاح ژنتیکی شده آن، تغییرات حاصل در جوامع 
گندم  باکتریایی و قارچی ریزوسفر گیاهان نخودفرنگی،

و چغندرقند توسط این روش بررسی شد. نتایج نشان 
داد تلقیح هر دو سویه، تأثیر ناچیزي بر تنوع این 

. در پژوهش دیگري، )124(جوامع داشته است 
هاي  هاي مقاوم به ریفامپیسین باکتري یافته جهش

و  Pseudomonas putida QC14-3-8آنتاگونیست 
Serratia grimesii L16-3-3  که در شرایط آزمایشگاه

 .Erwinia carotovora sspترتیب علیه باکتري  به

atroseptica  و قارچVerticillium dahliae  فعالیت
آنتاگونیستی نشان داده بودند، به ریزوسفر و اطراف 

  ها بر جامعه وارد شده و اثر آن 1زمینی هاي سیب غده
یک از  بررسی شد. در هیچ DGGE باکتریایی توسط

داري میان ترکیب  معنی برداري، تفاوت هاي نمونه زمان
هاي  باکتریایی ریزوسفر و اطراف غده  کل جامعه

زنی نشده مشاهده  زنی شده و مایه زمینی مایه سیب
هاي باکتریایی  کدام از سویه نگردید. علاوه بر این هیچ

  کتریایی با  ارد شده به اعضاي غالب در جامعهو
گروهی از  ، وقتی. در مقابل)82(نشدند تبدیل 

هاي  ، اثرهاي تلقیح دوگانه جدایه)60(پژوهشگران 
Bacillus subtilis  وTrichoderma harzianum 

با پتانسیل آنتاگونیستی علیه پژمردگی فوزاریومی را 
فرنگی بررسی  وامع باکتریایی ریزوسفر گوجهروي ج

تغییرات مشخصی در  نمودند دریافتند تلقیح دوگانه،
باکتریایی ساکن نسبت به شاهد تلقیح   ساختار جامعه

نشده به وجود آورده است. علاوه بر این، در مقایسه با 
                                                
1- Geocaulosphere 
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هاي  ها، بالاترین مقادیر شاخص تلقیح منفرد این جدایه
ی این دو عامل مشاهده شد که تنوع در تیمار ترکیب

امل بیوکنترل روي دهنده اثر مثبت این دو ع نشان
باکتریایی ریزوسفر گیاه میزبان بود.   فراوانی جامعه

 دست به DGGEوتحلیل فیلوژنتیکی باندهاي  تجزیه
هاي خاك ریزوسفر گیاهانی که تحت  آمده از نمونه 

هاي  نهتیمار تلقیح دوگانه قرار گرفته بودند، وجود گو
هاي  مهم اکولوژیکی که مربوط به میکروارگانیسم

وضوح نمایانگر  بالقوه مفید بودند را آشکار نمود و به
صورت تغییر مثبت  تأثیر خوب این عوامل بیوکنترلی به

هاي مفید و بهبود سلامت خاك  در فراوانی باکتري
  .)60(پژمردگی فوزاریومی بود دلیل کاهش  به

هاي  جهت بررسی دلایل اثربخشی مایه DGGEاز 
مثال گزارش  عنوان زیستی نیز استفاده شده است. به

هاي باکتریایی مانند  شده ترکیب برخی سویه
Streptomyces rubrogriseus HDZ-9-47 )64( 

با  )Pseudomonas reinekei SN21 )77و یا 
برخی گیاهان، باعث حاصل از بقایاي  1تدخین زیستی

زاي  ها در برابر نماتود بیماري افزایش اثربخشی آن
Meloidogyne incognita جهت پی )64(شود  می .

بردن به دلیل اثربخشی و کارایی بهتر ترکیب این 
ر ترکیب عوامل مذکور بر جوامع میکروبی موارد، تأثی

بررسی  DGGEخاك و نماتودها در مزرعه توسط 
  شد. نتایج نشان داد کاربرد ترکیبی موارد فوق، 

کاري جوامع میکروبی و غنی نمودن  با دست
هاي مفید خاك، سبب کاهش برخی از  میکروارگانیسم

 M. incognitaبیمارگرهاي گیاهی خاکزاد ازجمله 
  .)63( شده است

جهت مطالعه اثر سموم و  DGGEکاربرد روش 
اگرچه استفاده  ها بر جوامع میکروبی خاك: کش آفت

از سموم و ترکیبات مختلف در کنترل آفات، 
هاي هرز مؤثر بوده است،  هاي گیاهی و علف بیماري

                                                
1- Biofumigation 

این ترکیبات در کشاورزي، اما با افزایش کاربرد 
ها با اثرهاي  جود دارد که آنهمواره این نگرانی و

هدفمند خود علاوه بر آفات هدف، جوامع غیر
میکروبی مفید که وظایف و کارکردهاي مهمی در 

تأثیر قرار داده و در نهایت به  خاك دارند را نیز تحت
عملکردهاي مهم خاك و سلامت و کیفیت آن آسیب 

. به همین دلیل برخی مطالعات )137و  19(برسانند 
به بررسی اثرهاي غیر هدفمند سموم  DGGEتوسط 

مثال، اثر  عنوان اند. به بر جوامع میکروبی خاك پرداخته
کاربرد دو سم شیمیایی پرکاربرد کلرپیریفوس و 

کش بیولوژیکی (آزادیراکتین)  سایپرمترین و یک آفت
با دوزهاي متفاوت روي جوامع میکروبی توسط 

DGGE  وq-PCR  ،بررسی شد. طبق نتایج حاصل
شده، سه ترکیب مورد  حتی در دوزهاي توصیه

  فراوانی و ساختار جامعه وبی رويآزمایش، اثر نامطل
باکتریایی داشتند. تغییرات کیفی و کمی مشاهده شده 

باکتریایی ساکن و فعال ریزوسفر گذرا در جوامع 
نبوده و در سراسر بلوغ گیاه ادامه داشت. نکته مهم 
این بود که اگرچه آزادیراکتین با توجه به منشأ 

محیطی ترکیبی ایمن  اش از نظر زیست بیولوژیکی
اما این مطالعه اثرهاي مضر و شود،  وب میمحس
هدفمند آن بر ساختار جامعه میکروبی ریزوسفر را غیر

آشکار کرد و بر لزوم انجام آنالیزهاي مناسب ارزیابی 
کار رفته در کشاورزي قبل از انتشار  ریسک ترکیبات به

. در مقابل، در )119(زیست تأکید نمود  ها به محیط آن
کش سیستمیک  ر دو آفتدیگري بررسی اث پژوهش

متالاکسیل و ایمیداکلوپرید روي جوامع قارچی و 
و کلونینگ نشان  DGGEفیت از طریق  باکتریایی اپی

داد این سموم باعث ایجاد تغییرات خفیفی در ساختار 
  .)96(شوند  جوامع قارچی و باکتریایی می

چنین گزارش شده تنوع قارچی حاصل از آنالیز  هم
DGGE تواند براي ارزیابی تأثیر کنترلی تیمارهاي  می

دیگر، روش  عبارت کش در خاك مفید باشد. به قارچ
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تواند کارایی استفاده از  می DGGEتشخیصی 
  .)125(ها را مقدور سازد  کش قارچ

 DGGEها از  علاوه بر این، در برخی پژوهش
جهت بررسی اثر کاربرد مقادیر مختلف سموم بر 

لاً در یک جوامع میکروبی خاك استفاده شده است. مث
روزه اثر تیمار خاك با دو دوز مختلف  42پژوهش 

قارچی و   کش اندوسولفان، بر ساختار جامعه آفت
کیب باکتریایی بررسی گردید. پس از کاربرد این تر

هر دو دوز باکتریایی در   تغییر مهمی در ساختار جامعه
قارچی در تیمار با دوز بالاتر   و تغییر ساختار جامعه

چنین غلظت بالاتر اندوسولفان اثر  هم مشاهده شد.
. )137(ي باکتریایی خاك داشت  تري روي جامعه بیش
ر و کش استوکل نیز اثر علف )2010یو و همکاران ( ژین

قارچی را در مقیاس   هاي مختلف آن بر جامعه غلظت
کش  ند. این علفبررسی نمود DGGEکوچک توسط 

قارچی   توجهی در ساختار جامعه تنها تغییر قابل نه
پدید آورد، بلکه زمان و میزان کاربرد استوکلر در 

اي  گونه تأثیر قرار داد، به خاك نیز این جامعه را تحت
تري روي جوامع  هاي بالاتر اثرهاي بیش که غلظت

چنین این مطالعه نشان داد  هاي خاك داشتند. هم قارچ
هاي  مدتی بر ساختار قارچ ستوکلر اثرهاي طولانیا

کندي صورت  موجود در خاك داشته که جبران آن به
  .)134(گیرد  می

دهی  جهت مطالعه اثر آفتاب DGGEکاربرد روش 
در میان راهبردهاي موجود  بر جوامع میکروبی خاك:

دهی در بسیاري از  براي ضدعفونی خاك، آفتاب
هاي مدیریت آفات،  کشورها رویکرد مهمی در برنامه

شود  هاي هرز محسوب می هاي خاکزاد و علف بیماري
چنین این روش ممکن است تغییراتی در  . هم)40(

فعالیت و تراکم جوامع میکروبی خاك به وجود آورد 
توانند در نهایت منجر به  و برخی از این تغییرات می

. براي پی بردن )4(گی در خاك گردند ایجاد بازدارند
بر بیمارگرهاي گیاهی و یا اثرهاي دهی  به اثر آفتاب

دهی روي میکروفلور غیر بیماریزاي  انبی آفتابج
استفاده شده و  DGGE ازها  خاك در برخی پژوهش

به عنوان فاکتور اصلی و دهی  آفتابها  در برخی از آن
در برخی دیگر به عنوان عامل فرعی ایجاد تغییر در 

مثال در  عنوان جوامع میکروبی شناخته شده است. به
دهی خاك  فتابروزه، اثرهاي آ 72یک تیمار 

صورت تنها یا ترکیب با کود دامی به عنوان  به
هاي  کننده آلی بررسی شد. بر اساس پروفایل اصلاح

DGGE نشده یا  هاي اصلاح مشخص گردید در خاك
دهی عامل اصلی  شده با ماده آلی، آفتاب اصلاح

ها،  توجه در ساختار جامعه یوباکتري تغییرات قابل
هاي بومی خاك  تینومیستها و اک بتاپروتئوباکتري

صورت وابسته به زمان بوده است. غناي باکتریایی  به
روزه افزایش یافته و به  36و  16هاي  برداري در نمونه

  روزه کاهش یافت.  72برداري  دنبال آن در نمونه
  بیان کردند دلیل این امر غیر از  پژوهشگراناین 

تأثیر مستقیم دما بر میکروفلور خاك، ممکن است 
دهی بر خصوصیات  القاشده توسط آفتابتغییرات 

هاي میکروبی خاك یا سایر  زیستگاه فیزیکوشیمیایی
هاي  پذیري گونه تکاهش رقاب مانندعوامل اکولوژیکی 

کننده، کاهش فشار تغذیه شکارگرهاي  باکتریایی غلبه
میکروفون یا افزایش دسترسی به مواد غذایی باشد 

انجام  DGGEکه بر پایه  دیگري پژوهش. در )40(
تنهایی  به دهی خاك گردید، افزودن کمپوست و آفتاب

  صورت ترکیبی سبب کاهش فراوانی بیمارگر  و به
R. solanacearum دهنده اثر مثبت  شد که نشان

کاربرد تیمارهاي مذکور روي این بیمارگر خاکزاد بود. 
چنین در تیمارهاي ذکرشده تغییراتی در ساختار  هم

ها و  جوامع باکتریایی بومی خاك (بتاپروتئوباکتري
. اما اثر مشاهده شده روي مشاهده شدها)  یوباکتري

وضوح به حضور کمپوست بستگی داشت.  بیمارگر به
توانسته به دلیل تغییرات حاصل  چنین این تأثیر می هم

از تیمارهاي مذکور روي ساختار و افزایش جامعه 
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زا  میکروبی خاك، که منجر به سرکوب عوامل بیماري
  .)113(شوند، باشد  می

 هاي یکی از تکنیک DGGE: DGGEهاي  محدودیت
پرکاربرد براي مطالعه جامعه میکروبی خاك است 

کار رفته براي این  هاي به اما مانند سایر روش )63(
هایی است که هنگام استفاده  منظور، داراي محدودیت

  و تفسیر نتایج حاصل از آن باید در نظر گرفته شوند.
این است که با  DGGEیکی از مشکلات ذاتی 

ها قابل  نها تعداد محدودي از نمونهیک ژل واحد، ت
توان روي یک ژل  ها را نمی اند و همه نمونه بررسی

هاي  بارگذاري کرد. بنابراین، وجود اختلاف بین ژل
 )31(شود  مختلف باعث کاهش تکرارپذیري نتایج می

هاي  و دستورالعمل قابل اطمینانی براي مقایسه ژل
ست. از سوي دیگر، مختلف با هم در دسترس نی

همیشه تعداد و شدت باندهاي مشاهده شده در یک 
توان به عنوان تعداد و  را نمی DGGEپروفایل 

هاي یک جامعه تعبیر کرد،  وضعیت دقیق جمعیت
چون یک میکروارگانیسم ممکن است با داشتن چند 

، )81(بیش از یک باند تولید کند  rDNAاوپرون ژنی 
یا یک باند منفرد نمایانگر یک سویه میکروبی واحد 

که  )114و  99(نبوده بلکه نماینده چند جمعیت باشد 
هاي  زمان مولکول این موضوع به دلیل حرکت هم

ها  هاي مختلف و قرار گرفتن آن اي داراي توالی ان دي
. به دلایل ذکر شده، )48(در یک موقعیت است 

 DGGEنگاري  پارامترهاي محاسبه شده با انگشت
ن نماینده جامعه میکروبی و نه سنجش عنوا باید به

 DGGEچنین  . هم)81(قطعی آن تفسیر شوند 
خود در جداسازي قطعات نسبتاً کوچک  خودي به

اي و حساسیت در ردیابی اعضاي نادر جامعه  ان دي
. به گفته برخی دانشمندان )34(هایی دارد  محدودیت

اي گونه هدف کمتر از یک درصد کل  ان اگر دي )97(
نمونه مورد نظر باشد، ممکن است توسط این روش 
قابل شناسایی نباشد. به همین دلیل باید در نظر داشت 

نماینده موجودات غالب یک جامعه  DGGEپروفایل 
هاي بسیار متنوع، احتمال  است و هنگام بررسی محیط

طور  هایی که بهدارد همیشه باندهاي مجزا در الگو
. )48(اند، قابل تشخیص نباشند  ضعیف تفکیک شده

علاوه بر این، در برخی موارد قدرت وضوح پایین و 
که  )63(ها وجود دارد  زمینه در ژل هاي پس شلوغی

چنین چون این  . همنماید شوار میتفسیر نتایج را د
است، خطاهاي مرتبط با تکثیر  PCRروش مبتنی بر 

PCR  نیز ممکن است وارد آنالیزDGGE  شوند
البته براي غلبه بر این مشکل و مشکلات  .)32(

به عنوان  DGGEاحتمالی دیگر، مهارت استفاده از 
ابزاري جهت آنالیز جوامع میکروبی افزایش یافته 

ها  ایر روشمثال، ترکیب این روش با س عنوان است. به
ها  یابی باندها یا هیبریداسیون با پروب مانند توالی

. )99(تواند ابهام شناسایی باندها را کاهش دهد  می
 1دار شده با فلوئوروفور استفاده از آغازگرهاي نشان

بین  را در داخل و DGGEهاي  سازي پروفایل نرمال
 Pfu. کاربرد آنزیم )101(کند  ها تسهیل می ژل
تواند خطاهاي مربوط به تکثیر  اي پلیمراز نیز می ان دي

را تا حد بسیار زیادي کاهش دهد  PCRدر حین 
افزاري براي  . در دسترس بودن چندین گزینه نرم)20(

اي نیز  براي آنالیز خوشه DGGEهاي  مقایسه پروفایل
را  DGGEهاي  نگاري هاي ممکن براي انگشت قیاس

قوت بخشیده و باعث افزایش قابلیت تلفیق 
  .)48(شود  ها می با مجموعه داده DGGEهاي  ایلپروف

  
  گیري نتیجه

هاي کشاورزي، تأمین امنیت  هدف اصلی سیستم
هاي زراعی و  غذایی و استفاده کارآمد از زمین

دلیل نقش مهم جوامع  اي است. به هاي مزرعه نهاده
ها و  نظام میکروبی موجود در خاك در در ثبات بوم

هاي زراعی، یکی از راهبردهاي اساسی  بازده سیستم
                                                
1- Fluorophore 
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در کشاورزي پایدار، احیا و حفظ جوامع میکروبی 
زنده، فعال و متنوع در خاك است. رعایت اصول 

هاي  زراعی صحیح و استفاده معقول و مدبرانه از نهاده
ورزي، روشی مکمل براي تقویت خاك و مختلف کشا

حمایت از جوامع مفید آن جهت رسیدن به تولید 
پایدار محصولات زراعی است. براي دانستن 

هاي کشاورزي که  شیوه ترین اصولیترین و  صحیح
شوند  موجب حفظ تنوع و تقویت جوامع میکروبی می

و پرهیز از اقداماتی که نابودي و کاهش تنوع 
هاي آن را به دنبال دارند، کسب دانش  میکروارگانیسم

ها بر  صحیح در مورد تأثیر این گونه فعالیت
هاي خاك و حاصلخیزي و کیفیت آن  میکروارگانیسم

ضروري است. براي رسیدن به چنین آگاهی، دستیابی 
هاي نسبتاً دقیق و  هایی که قادر باشند دانسته به روش

کروبی جامعی در مورد تنوع و ساختار جوامع خاك می
هاي تحت تیمارهاي مختلف کشاورزي ارائه  خاك

هزینه،  هایی که نسبتاً کم دهند، اهمیت زیادي دارد. روش
اعتماد، توانمند، حساس، تکرارپذیر و  ساده، سریع، قابل

شت ک ان بررسی بخش غیر قابلاختصاصی بوده و امک
چنان که از  جامعه میکروبی را نیز فراهم کنند. هم

در این مقاله مروري مشخص گردید،  مطالب ذکر شده
DGGE نگاري است  هاي بسیار رایج انگشت از تکنیک

دلیل داشتن خصوصیات مذکور، بیش از دو دهه  که به
هاي  است که با موفقیت جهت بررسی اثر فعالیت

شت و هاي مختلف ک سیستم مانندمختلف زراعی 
 ورزي و خاك، هاي گیاهی ارقام یا ژنوتیپتناوب، 

هاي آلی و  کننده کودها و اصلاح، اي مختلف آنه شیوه

بر  ها و ... کش هاي زیستی، سموم و آفت مایه  معدنی،
ساختار، تنوع و فراوانی و پویایی جوامع میکروبی 

  خاك به کار رفته است.
هاي  رغم برخی محدودیت در حال حاضر علی

DGGE یابی  هاي توالی آوري و توسعه نسل جدید فن
در مطالعه جوامع میکروبی خاك، داراي توان بالا 

هاي ذکرشده در این نوشته و نیاز به  دلیل مزیت به
هاي  تر نسبت به روش زحمت، هزینه و زمان کم

ها به دو صورت کیفی و  یابی و ارائه فوري مؤلفه توالی
هاي مبتنی بر  نگاري کمی و مقایسه مستقیم انگشت نیمه
اي براي مقایسه اعضاي فعال و غالب  اي و آران ان دي

چنان روشی مهم براي غربال  هم DGGEجامعه، 
ها، مقایسه سریع و  ابتدایی جهت ارزیابی اولیه نمونه

هاي  هاي مختلف و تعیین تکنیک اقتصادي نمونه
ها بر پایه  تر نمونه هاي کامل وتحلیل مناسب براي تجزیه

 هاي پژوهشچنان  آید. هرساله هم لی به شمار میتوا
شوند که بخش عمده فعالیت خود  بسیاري منتشر می

هاي مختلف  را در زمینه تأثیر اقدامات و مدیریت
کشاورزي بر جوامع میکروبی مختلف و توصیف 

هاي میکروبی کمپلکس موجود در خاك با  جمعیت
ز آن به تکیه بر این تکنیک انجام داده و با استفاده ا

واسطه  یابند که به هاي ارزشمندي دست می دانسته
هاي مدیریتی ممکن را در  توان بهترین روش ها می آن

کشاورزي انتخاب نموده و به این وسیله راه را براي 
تحقق اهداف کشاورزي پایدار و امنیت تأمین مواد 

  غذایی موردنیاز جمعیت فزاینده بشر هموارتر نمود.
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Abstract1 
Intensive agriculture has reduced soil fertility and has had harmful effects on human health 

and the environment. Therefore, the use of low-input and environmentally-friendly agricultural 
methods such as sustainable agriculture is necessary to achieve the required sustainability in 
food supply. Preservation and revitalization of beneficial microbial communities in the soil, is 
one of the important strategies of sustainable agriculture. These microorganisms with diverse 
activities (such as residue decomposition, mineralization and fixation of nutrients for plant 
growth, production of plant hormones, decomposition of pollutants, plant growth and biological 
control of plant pathogens), play very important roles in the function and sustainability of 
terrestrial ecosystems. Understanding the factors affecting these communities particularly the 
different methods of managing agricultural lands helps to manage them towards improving soil 
fertility, optimal plant growth and health, and increasing the productivity and stability of 
agricultural ecosystems. For selecting the best cultivation methods that preserve the diversity 
and strengthen microbial communities as well as avoiding activities that lead to the destruction 
and reduction of its diversity of microorganisms, fast, reliable, sensitive and specific methods 
are needed that provide comprehensive knowledge about the effect of different agricultural 
activities on the structure and diversity of these communities, including its unculturable part. 
Among molecular techniques, polymerase chain reaction-based methods have been widely  
used to study the diversity and structure of soil microorganisms, and polymerase chain reaction-
denaturing gradient gel electrophoresis (PCR-DGGE) is one of the most well-known and widely 
used methods. PCR-DGGE has been used successfully for more than two decades to investigate 
the effect of different crop managements on the diversity and structure of microorganisms in 
different soils or in a soil under different crop managements. Despite the availability of new 
generation of high-throughput sequencing technologies in the study of soil microbial 
communities, PCR-DGGE method due to various advantages with less hassle, cost and time and 
immediate presentation of components in both qualitative and semi-quantitative form is still an 
important way to study the impact of various agricultural practices and managements on 
microbial communities. With the help of the findings of this technique, the best management 
methods in agriculture could be selected and the way can be paved for the realization of 
sustainable agriculture and stable food supply. In this review, some researches and references 
that have used the efficacy of PCR-DGGE in studying the impact of various agricultural 
managements and activities on the composition and diversity of soil microbial communities and 
some of their results have been mentioned. The features, advantages, limitations, and principles 
of this method have also been outlined. 
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