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Abstract 

Objective 

During the last decade, about 20-30% of the Zagros forests have faced a problem called oak 

decline. The aim of present study was to investigate the bacterial diversity in the healthy and 

declined forest areas by comparing two methods culture-dependent and culture-independent 

methods. 

Materials and methods 

Sampling was done from different tissue and soil of oak trees in the forests of Ilam province. In 

the culture-based method, using microbiological and molecular methods the bacteria in the 

samples were isolated and identified to the genus and species level. In order to study 

metagenomics in culture-independent method, total microbial DNA was extracted directly from 
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the samples and prepared metagenomic library using conventional and index primer, the diversity 

of bacterial was examined using Illumina's Miseq platform and then the results of the two methods 

were compared. 

Results 

Based on the culture-based method, only 3 phylum were identified, while in the metagenomics 

method, 9416 OTUs were obtained, that were divided into 12 phylum. In both methods, 3 families 

of Bacillaceae, Enterobacteriacea and Xanthomonadaceae were observed as the dominant 

families. The species diversity within a sample (Alpha diversity) was higher in the rhizosphere 

sample and in the Eyvan and Gale jar areas than other samples. The species diversity between 

samples (Beta diversity) was in Eyvan, Gale jar, Chavar, Tangedalab and Arghavan appear more 

similar to each other than the sites samples. Bacterial community of stems and leaves were more 

similar and also bulk and rhizosphere were more similar in bacterial species composition. 

Conclusions 

In the metagenomics method, very few species are identified, while in the culture method, the 

probability of this is low. Also, in the culture-independent method, alpha and beta diversity can 

be studied more comprehensively. In the culture-based method, the bacterial population can be 

identified up to the species level, while in the culture-independent method, it is usually identified 

up to the genus level. Therefore, it is suggested to use a combination of two methods 

simultaneously in studies of microbial communities. 
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 ینم نه بردا  لاکیمن طق مختلف ا جججت ن ا ه یجنگل د  ش مختلف د خت ن بل ط و خ ک اطراف آنه ی   ب وتا :هاروشمواد و 

دد. د   وش مبتن شت ب  ا یان  ک  و  جدا   ی ه م ج د د  نم نه ه ییب کتر ،و م لک لی ی ل ژیکروبیم ه ی تف ده ا   وشبر ک

به ط    یکروبیم DNAد   وش مستقل ا  کشت،  کسیددند. به منظ   مط لعه مت ژن م ییگ نه دن    جنس و  طحت   ییدن   

ب  ا تف ده  یی یو نش نگر، تن ع ب کتر یوم م ی ده ا  آغ  گره ب  ا تف یکت بخ نه مت ژن م    ی آم ده ب  و ا تخراج ه ا  نم نه میمستق

 .قرا  گروت سهیدو  وش م  د مق  جیقرا  گروت و د  ادامه نت  ی  م  د بر Illumina یکمپ ن Miseqا  پلتفرک 

بد ت  OTU 9416تعداد  ،یکسید   وش مت ژن م کهیدد، د  ص  ت ییدن    ل کیو 3بر کشت، تنش   یبر ا  س  وش مبتن :نتایج

و  Bacillaceae ،Enterobacteriaceaخجج ن اده  3دججججدنججد. د  هر دو  وش  یبنججد میتقسججج ل کیو 12آمججد کججه بججه 

Xanthomonadaceae ددند. تن ع  ه یبه ون ان خ ن اده ش هده  و  زو فرینم نه )تن ع آلف ( د  نم نه  ا کید   اییگ نهغ لب م

سبت به     انید  من طق ا شت ن یب د که د   وش مبتن شتربی ه نم نه ریو گله ج   ن  شتریب ایدو منطقه ا  تن ع گ نه نیا زیبر ک

 ایگ نه بترکی نظر ا  ا غ ان و دالابتنگ ا ،چ  ج  ،گله  ان،ای من طق د ( بت  تن ع) ه نم نه نید  ب اییبرخ  دا  ب دند. تن ع گ نه

 بیترک نظرهم ا   زو فریدادتند و ب لک و  ا یشتربی دب هت ه نم نه ریت به     قه و برگ نسب یی ی. ام  ج معه ب کترب دند مش به

 .دادتند گریکدیب   یشتریدب هت ب ایگ نه

بر کشججت  ید   وش مبتن کهید  صجج  ت دجج دیم ییکم هم دججن  جج  یلیب  تن ع خ ه یجنس کسید   وش مت ژن م گیری:نتیجه

کرد. د   وش  یبر   تریتن ع آلف  و بت   ا به دکل ج مع ت انیتقل ا  کشت ما ت. ضمن  د   وش مس فیم ض ع ضع نیاحتم ل ا

شت م یمبتن دن    یی یب کتر تیجمع ت انیبر ک ص  ت یی ا ت   طح گ نه  شت معم لا ت   طح  کهیکرد د   ستقل ا  ک د   وش م

تقل ا  کشت همزم ن و مس یدو  وش مبتن بیترک یکروبیج امع م ید  مط لع ت بر   د دیم شنش دی. لذا پد دیم ییجنس دن   

 .ا تف ده د د

  .ن کمت ژ، ویل ژنی،  وال بل ط، تن ع  یستی، ب کتری ک: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 یش یب کتر تیتن ع جمع سهیمق  (1401) غلامرض ، ت حیدور مسع د ص لحی ج  انی،  مژگ ن ک ثری، داود آ ادور، الشه احمدی استناد:

(، 1)14، م له بی تکن ل ژی کش و  ی. (کسیبر کشت و مستقل ا  کشت )مت ژن م یمبتن یید  دو  وش دن    یرانیه بل ط اهمرا

21-46. 
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 مقدمه

 د د،یو هر  و  بر و عت آن اوزوده م   تهی اگرس به وق ع پ ه ید  جنگل ریاخ ه یکه د    ل یتلخ یا   خداده  یکی

 ه یهکت   ا   ویشگ ه 1130000ا ت ن کش  ، حدود  11بل ط  ه یو  ضه جنگل نیا د دیبل ط ا ت. گفته م یدگیخشک  ی وال 

و اثر  یاحتم ل ی جج  م ن جنگلش  و مراتع کشجج  (. و کت  ه  1392ا ججفند م ه  جج ل  ا شقرا  داده ا ججت )گز رتأثی تحت  ا  اگر ججی

 زگرده ،یو ه  ک   د پییپ ه یس لیم نند خشک محیطی یست طیدرا رییتغ ت انی ا م د دیمتق بل آنش  که من ر به  وال بل ط م

 و چ بخ ا ه ) آوت حشجججرات و ه انگل مهین لیقبا   یسجججتیحمله و امل   ،یطیمح یه د خت د  اثر تنش کی ل ژیزیضجججعف و

 ;Pourhashemi et al. 1399; Bedrood et al. 1400د )( بردججمریی یب کتر  ی ی)ق  چ  ایم  بی و امل و( پ  ججتخ ا ه 

Delfan et al. 2021  ؛Ahmadi et al. 2018; Alidadi et al. 2019 س ریت ث یستی  یو کت  ه  نیب (. ا مشم و مل    یب

 .Zhou et al. 2015; Penton et al. 2014; Denman et al) ا ت دهی وال بل ط به اثب ت    دهید  برو  پد یی یب کتر

2016.) 

 یه ( و  وشی ل ژیکروبیم کیکلا  ه یوابسته به کشت ) وش یه به دو د ته  وش یکروبیج امع م ییدن    یه  وش

دن   (. Rosselli and Squartini 2015) د ندیم می( تقسکسی)مت ژن م مستقل ا  کشت  یکروبیج امع م ییبه ط   معم ل 

 .Ahmadi et al. 2018; Brady et al) به کشت ص  ت گروته ا ت ستهمر  ک واب یه د   وال بل ط ب  ا تف ده  وش لیدخ

2010; Denman et al. 2014.)  یه اند که نم نهمستقل ا  کشت نش ن داده یه  ده ا   وشب  ا تف نیمحقق ریاخ ید    لش 

 قیهسججتند که قبلاا ا  طر ییه ی کترا  ب یج امع متن و یح و  ید   ججطح دن  وتهیولائم و بدون ولائم د خت ن بل ط  وال  یدا ا

دن    یمبتن یه  وش شت  شده ب دند ییبر ک  .Fadiji and Babalola 2020; Citlali et al. 2018; Nahid et al) ن

2012; Doonan et al. 2019; Denman et al. 2018; Lin et al. 2014.) به  ت انیمت ژن ک م زیآن ل جیا  نت  نیهمچن

آلف  و بت   یکیبرده و  ط ح مختلف تن ع ژنت یپ یم  د بر   ه یغ لب د  نم نه تیو جمع یکروبیم ش یتیو پراکنش جمع یوراوان

 .Delmont et al. 2011; Zhou et alد )م  د مط لعه قرا  دا یاسجججهیبه ط   همزم ن و مق  یکروبیج معه م نی ا د  چند

د  ت  ججعه و  ی تیام  آنش  هن   جزء ح کنند،یم ی بیا  تن ع  ا ب   یبخش ک چک م اوابسججته به کشججت وم  یه اگرچه  وش (.2015

د   هیو خ اص جدا ی ل ژیزیو ی بیامک ن ا   یکروبیم یا ججج  جد (.Stefani et al. 2015) هسجججتند یکروبیج امع م ق تیتحق

س یبرا ییو مبن  کندی ا وراهم م یشگ هیآ م  طیدرا دن    ی ژن ممت یه م م وه داده ریتف  ت انندیکه م ییه ژن ییو کمک به 

 . کندیو  وال بل ط م ثر ب دند، وراهم م  ید  اح

 سهیمق  یج امع ب کتر ییبه منظ   دن    کسی   وش مستقل ا  کشت مت ژن ممط لعه  وش مر  ک وابسته به کشت ب نید  ا

ضر مق  قیدد. هدف تحق دن    یرانیبل ط ا یش یب کتر تیتن ع جمع سهیح  شت و  یمبتن یید  دو  وش  ستقل ا  ک شت و م بر ک

 کسیمت ژن م یه  وش -1ب د:  اصجل ا جت ا  3 نیمط لعه بر ا نیا هیب د. ورضج کیهر تکن یه تینق ط ق ت و محدود ییدجن  ج 

شت ب کتر سته به ک سبت به  وش واب شت ب  نت  ی وش مبتن جینت   -2کند  دن   یی ه د  نم نه یشتریب ه یین  وش  جیبر ک



   (1401 بهار، 1، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

26 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 یی یکشت ب کتر جینت  کس،ی ممت ژن قیا  طر ددهییدن    یکروبیخ ص ج امع م یه یژگیو -3دا د  یمستقل ا  کشت همبستگ

 .کندیم ینیبشی ا پ

 

 هامواد و روش

قرا   ریمنطقه  ا تحت ت ث میغرب کشجج   اقل ه یبل ط د  جنگل یدگیخشججک  ی وال  :یبردارو نمونه شیآزما یطراح

 نید  ا نی. بن براانددهیو خسجج  ت  ا د ریت ث زانیم نیشججتریب لاکیبل ط ا ججت ن ا ه یجنگل ،یا ججت ن  اگر جج 11  نیداده ا ججت. ا  م

دد. ب    کیب کتر یبر   یبرا کلایا ت ن ا ق،یتحق شه پشنه ت جهد خت ن د  نظر گروته  شک بندیبه نق  8 لاکید  ا ت ن ا یدگیخ

ددند. ا  هر د خت ا    بردا یدشر ت ن به ون ان من طق نم نه   قه و برگ( و خ ک اطراف  شه،ی)  ل  فریو زو فر،یانتخ ب 

پژوهشججگ ه  یکروبیم ی تکن ل ژیبخش ب شججگ هیدا  به آ م  خچ لی  نک می ب  ه صجج  ت گروت. نم نه ید خت ن بل ط نم نه بردا 

ش و   ی تکن ل ژیب س -20 یمنتقل و د  دم  یک ه ،  شهیا    یددند. به منظ   نم نه بردا  ینگشدا  زیت   م ن آن ل  سید جه  ل

  قه و  یبردا دد. به منظ   نم نه ی هر د خت جدا   رام نیدده پ   دیمتر ا  حفره ا ی  نت 10-15به ط ل  شهیچش   قطعه  

 هیخ ک ا  دو ن ح یه دد. نم نه یانتخ ب و جدا    متری  نت 5/1-5/3و قطر  20-30برگ ا  هر د خت  ه قطعه د خه به ط ل 

و  لچهیب ،یب غب ن یچقی ا  ا ججتف ده ب  ه دججدند. نم نه هیتش (Bulk) ( و خ ک اطراف د ختزو ججفری) ا شججهیدجج مل خ ک اطراف  

 ددند. لیا تر لچهیو ب یب غب ن یچیق گریبه د خت د یا  د خت یبردا ددند. نم نه یجدا    لید تکش ا تر

ستفاده از تکن یباکتر کیولوژیکروبیم لیو تحل هیتجز شت یمبتن کیها با ا د خت به  3منطقه  8د  هر  :بر ک

( و 72=  3×  24 جج قه و برگ ) شججه،ینم نه ا  ب وت   120دججد. تعداد  ید خت نم نه بردا  24انتخ ب و م م و  ا   یط   تصجج دو

 غهیت کیدججده ب  ا ججتف ده  آو یب وت جمع ه یدججد. نم نه ی( من طق م  د مط لعه جدا جج  48=  2×  24) زو ججفریخ ک ب لک و  ا

 می د تیپ کلریف ده ا  هو  پس ب  ا ت هیث ن 15به مدت  %80دده و ب  ا تف ده ا  ات ن ل  میتقس متریی  نت کیبه قطع ت  لیا تر

ش  ب  آب مقطر ا تر  نیو د  پ  قهیدق 2ت   1به مدت  2% ست د ا   ی هیگ ه یا  ب وت ه هی   یددند. جشت جدا    لیب  دو ب   

دد و به منظ   جدا    Schaad et al.  (2001) وش   Mahon etا   وش  زو فریخ ک و  ا ه یا  نم نه یب کتر یا تف ده 

al.  (2011)دد. پل س 30 ید  دم  ه تیا تف ده  د  72ت   24و به مدت   سید جه  ل ددند.  ذکر ا ت که   نی  وت انک به 

دد ه یچند مرحله و د   م ن ید  ط    یخ لص شت ان  ک  دم    نکهیب  ت جه به ا (.Schaad et al. 2001) مختلف پس ا  ک

 ،یکی ل ژب کتری - یی یمی دیب ه یآنش  ب  ا تف ده ا  آ م ن هیاول یب  غرب لگرب د، لا ک ب د ت    دی    یدده بس یجدا    ه ییب کتر

ص داق دیا  د یم لک ل ید ت نییپ  ندیو هم د  ورا دیآنش     یپیون ت ه ییژگید ب  ه و یبندد ته کیهم به   ه ید  آ م ن یت

و  م  گریو امل ب ی وا ه یپ ت ب  وتنیم   ا د   ت انندیم یم  د بر  ججج یه یب کتر یپیون ت ه ییژگیکرد. و ج ییصجججروه یم لک ل

دن   ندینم  ی  یبشتر آنش   بندید ته و خ لص  یجدا    ی ل ژیکروبیکه ب  ا تف ده ا   وش م ییه هیجدا یم لک ل یی. به منظ   
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دد. جشت ا تخراج  هیکل هر جدا DNAددند،  ی     .Zhou et al وش  ا  ،یم  د بر   ه یهیجدا یژن م DNAا تخراج 

دن    (1996) دد. به منظ    ص یو بر   یم لک ل ییا تف ده  ص   یو ت ال ریا   وش تکث یی یب کتر ه یهیجدا یکیل ژنتیو  تیخ

 27F یآغجج  گرهجج  بیجج، ا  ترک 16S rRNAژن هیججر نجج حیدججججد. بججه منظ   تکث ا جججتفجج ده  16S rRNAژن  ی بیجج

(AGAGTTTGATCCTGGCTCAG)  1541به همراهR (AAGGAGGTGATCCAGCCGCA)  به ون ان

. برن مه و پروتکل واکنش (White et al. 1990)  جججتف ده دجججدا  (Reverse) و معک س (Forward) میمسجججتق ه یآغ  گر

د کلی  40هم د   یمرا پل یارهی ن  صل به منظ   ت ال PCRمحص ل  (.Saito et al. 1987) داجرا   یو مط لع ت  و ی بییح 

 ه جنس و گ نه ییبه منظ   دن    ،یریقطع ت تکث ی بییا   ل دد و پس ا  ت ال یم کروژن کره جن ب ی بییز ت البه مرک ه ،یت ال

ه ، ب  هی جج  یت ال BLAST ا  پس .دججد ا ججتف ده Blastو  Vector NTIو  Pro ver. 1.7.6 Chromas اوزا ه ی نرک ا 

م  د  ه یهیمتعلق به جدا یدین کلئ ت یه یت ال ی بیا   یدججدند. برا سججهیمق ( 1NCBIه داد گ هیپ ) م ج د د  ب نک ژن یه یت ال

 Molecular Evolutionary)آنش ، ا  نرک اوزا   یکیل ژنتیو ه یدجج ره میتر ججاخذ دججده ا  ب نک ژن  یه یو ت ال یبر  جج

Genetics Analysis, ver.7.0) MEGA 6.0   ا تف ده دد ندو یو مل و ستمیتحت (Tamura et al. 2007.) ه ییت ال 

 نسخه BioEditو  پس د  برن مه  بندیصفClustalW (Thompson et al. 1994 )به د ت آمده و مرجع ب  کمک برن مه 

 یاوتب    ججن  لیو تحل هیح صججل، ت ز ه یم ج د د  دجج ره ه یا  ثب ت دجج خه ن نیاطم یبرا(. Hall 1999) دیگرد میتنظ 7

(Bootstrap)   دین  ک گردتکرا  ا 1000ب (Felsenstein 1985.)  

شتتجزیه و تحلیل مولکولی باکتری ستقل از ک ستفاده از تکنیک م مت ژن ک د   ه مرحله ان  ک  زیآن ل :ها با ا

( 2ب  ا تف ده ا  ن ن د اپ و ژل الکتروو    آگ    ) DNA تیفیک یمختلف و بر   ه یا  نم نه یمت ژن م DNA( ا تخراج 1دد: )

ص یوم م یمره یب  ا تف ده ا  پرا یکت بخ نه مت ژن م یآم ده     ص   یم  ن یل میا ستمیه  بر ا  س   یت ال زی( آن ل3و ) یو اخت

ا   وش  یمت ژن م DNAبه منظ   ا ججتخراج  قیتحق نید  ا(. 2QIIME 2) 2ن چ یم یلا پیو پ  (Illumina MiSeq)  ججک

Ahmadi et al. (2018ا تف ده ) شکل ا  دو مرحله  یخ نه مت ژن مدد. مراحل   خت کت ب ب   ریا ت. مرحله اول تکث PCRمت

اتص ل  یب  ن ک آداپت  ه  مریبه همراه دو پرا( 16S rRNAژن  V1-V3 هین ح) یب کتر یید  دن    یوم م یمره یا تف ده ا  پرا

رحله دوک ب  ا تف ده ا  ص  ت گروت و م (P5 grafting, P7 grafting PCR primer/flowcell capture site) به ول  ل

ش ندا   یمره ی)پرا ندکسیا یت ال یح و یمره یپرا  PCRمحص ل  یبه ول  ل بر  و ص لات یمره ی( همراه ب  پرایدین کلئ ت 8ن

ص  ت گروت دده ا   یه DNAمرحله اول، ا   PCRد   (.O’Donnell et al. 2016) اول   شه،ینم نه برگ،    40ا تخراج 

 16Sژن  V1-V3 هین ح 534Rو  27F یوم م یمره یالگ  ا تف ده دد و ب  ا تف ده ا  پرا DNAون ان    قه و خ ک بل ط به

rRNA  صجج  ت گروت یب کتر ج معه ییدججن  جج (Balint et al. 2016; Jaric et al. 2013 .)  دPCR   ،کیمرحله دوک 

                                                      
1 National center for Biotechnology Information 
2 Quantitative Insights into Microbial Ecology 
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 Frank) رحله دوک د   ه تکرا  ص  ت گروتم PCRالگ  ا تف ده دد.  DNAمرحله اول به ون ان  PCRا  محص ل  تریم کرول

et al. 2008.)  ص ل واکنش د  دم ی س -20مح دد.   سید جه  ل ( به منظ   یدده )کت بخ نه مت ژن م ریتکث قطع تنگشدا ی 

درکت  ( بهIllumina, Inc. San Diego, CA, USA) Miseq ی بی یب  ا تف ده ا  پلت ورک ت ال  Paried-end ی بی یت ال

 ا   ل دد. یژن کره جن بم کرو

ح صل ب   ه تکرا ، ب  ا تف ده ا   یه داده یآم   لیو تحل هیت ز :هادر بررسی باکتریآنالیزهای آماری و مولکولی 

تهیمیتعم یمدل خط  ,SPSS (SPSS 20, IBM North Americaد  نرک اوزا   (Generalized Linear Model)  و

New York, USA )یاا  آ م ن چند دامنه ه نی نگی وج م سهیان  ک مق  یبرا ن،یقرا  گروت. همچن یآم   لیو تحل هیم  د ت ز 

 یه یت ال ی بیبه منظ   ا  (. Denman et al. 2016) ا جججتف ده دجججد  p < 0.05 یدا ید   جججطح معن (Duncan) دانکن

و مل  ستمیتحت   MEGA 6.0، ا  نرک اوزا   آنش  یکیل ژنتیو ه ید ره میو تر  یم  د بر   ه یهیمتعلق به جدا یدین کلئ ت

 ا جججتف ده دجججد Qiime2 اوزا نرک جیمت ژن ک ا  پک ه یداده زیبه منظ   آن ل (.Tamura et al. 2007) ا جججتف ده دجججد ندو یو

(2010 Caporaso et al..)   2د  نرک اوزاQiime ف ده ا  الگ   ه یت ال  دججج د یم یفیکنترل ک 23DADA  تمیب  ا جججت

(2016ahan et al. Call .)4دجججده  یفیکنترل ک یه  یبه ت الASVs یتکرا  ه ی. به منظ   ک هش خ انشدججج دیگفته م 

ASVs هر گروه  یه ، براASVs  5 ندهینم  یت ال نیدجج د. ا یانتخ ب م ندهینم  یت ال کی ،یتکرا  یهOTU د دجج  یم دهین م

(Callahan et al. 2016.) OTU مرجع   یهداده گ هیه  بر ا جج س پGreengenes Blast دجج ندیم (DeSantis et al. 

  د "estimate_richness"ن دجج ن ن ب  ا ججتف ده ا  و نکشجج یغن  یریگنم نه( ب  اندا ه کید   ییاتن ع آلف  )تن ع گ نه (.2006

دد پرمآن ا  ی رهیچند متغ  نسیوا  زین لو ا  آ Rنرک اوزا   phyloseq v. 1.22.3 جیپک . به منظ   (Anderson 2001) مح  به 

 یه به م لفه هیت ز) ه م لفه یهمبسججتگ یبه منظ   بر  جج یبنده ( ا  پلات   ججتهنم نه نید  ب ییاتن ع بت  )تن ع گ نه یبر  جج

صل ا تف ده  Rوگ ن د  نرک اوزا   جیمح  ، ب  ا تف ده ا  پک هد    Unweighted UniFracبر ا  س  ،ه ان اع نم نه نید  ب( 6یا

تن ع بت  ب  ا ججتف ده ا   یبر  جج یمختلف برا ه ینم نه نیب دا یاختلاف معن (.Dixon 2003; Oksanen et al. 2016) دججد

د   یی یج معه ب کتر کیت کسججج ن م عیتن ع و ت   ب،ی. ترکدججج دیم ی بیا   (Kruskal-Wallis) سوالی –آ م ن کرو جججک ل 

شه حرا تو کت  نیو اثر متق بل ا یم  د بر   یو کت  ه  شن قیا  طر ی ه ، ب  ا تف ده ا  نق  جید  پک " plot_heatmap"  و نک

phyloseq v. 1.22.3  دد. میتر 

  

                                                      
3 Divisive Amplicon Denoising Algorithm 2 
4 Amplicon Sequence Variants 
5 Operational Taxonomic Unit 
6 Principal Coordinates Analysis 
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 نتایج و بحث

های باکتری در روش مبتنی بر یلوژنی جدایهف یزو آنال شااناسااایی مولکولی سااازی،خالصی، جداساااز

شت  %3حدود  یکشججت ه هر دججد. بعد ا  جدا جج   طیمح ی و بر یا  ب کتر یمتن و ه ییه  کلنهیجدا ید  مرحله جدا جج   :ک

د   یکروبید  ب نک م ید  اثر نگشدا   ی وتند  نیا  ب ی جج  جشت خ لص یمت ال ه یمراحل واکشججت ید  ط  ی یب کتر یه یکلن

س 80 یمنف یدم  دد نکردند. ا گرید  سید جه  ل ددند. بن ب شیو ادامه  وند آ م  زیا  آن ل ه ین کلنی   یکلن 948تعداد  نیراحذف 

و  کیم  و ل ژ ه ییژگیب  د  نظر گروتن و یبه ط   تصججج دو یکلن 386 ،یکلن 948 نیخ لص دجججده م  د مط لعه قرا  گروت. ا  ب

 یدجده برا لیتشجک کیم  و ل ژ یگروهش  سبرا ج  یکلن 143تعداد  یکلن 386 نیدجدند. ا  ب بندیگروه یی یمی دجیب ه یتسجت

 143متعلق به  یدین کلئ ت یه یب  ا ججتف ده ا  ت ال یکیل ژنتیو یتب  نم  میانتخ ب دججدند. تر جج یم لک ل یتد جج نییپ  یزه یآن ل

الف و ب(. بر  1 صجج  ت گروت )دججکل NCBIداده  گ هیا ججتخراج دججده ا  پ  یه یمط لعه و ت ال نید  ا یم  د بر  جج ه یهیجدا

متعلق به  ه هی(. جدا1گ نه مختلف قرا  گروتند )جدول  25جنس دجج مل  10م  د مط لعه، د   یه هیجدا یکیل ژنتیا جج س  وابط و

و  Bacillales  8متعلق به  ا ججته ه هیجدا Firmicutes 7ب دند. د  دجج خه Proteobacteriaو  Firmicutes  یه دجج خه

Colestridiales  ب دند. د   ا تهBacillales یه د مل خ ن اده  9دو کلاد Bacillaceae  وnibacillaceaePae  و  ا ته

Colestridiales کلاد د مل خ ن اده  کی یدا اClostridiaceae الف(.  ا ته 1)دکل  ب ددیمColestridiales کی یدا ا 

د مل خ ن اده  د خ یه هیالف(. جدا 1)دکل  ب ددیم Clostridiaceaeکلاد  د مل  Proteobacteria همتعلق به  د   ه  ده 

Gamaprotobacteria ،Betaprotobacteria  وEpsilonproteobacteria  تنججد )دجججکججل و گر  ده  د  ب(. 1قرا  

Gamaprotobacteria ا ججته دجج مل  4د   ه هیجدا Pseudomonadales ،Enterobacterales  وLysobacterales 

 ب(.  1ددند )دکل  کیتفک

                                                      
7 Branch 
8 Order 
9 Clade 
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افزار در نرم neighbor-joiningو به روش  16S-rRNAنمای ترسیم شده براساس توالی ناحیه . تبار1شکل 

MEGA ver. 6.0  الف: شاخهFirmicutes  ب: ردهProteobacteria  تکرار انجام  1000آزمون اعتبارسنجی با

 شده است.

Figure 1. Phylogenetic tree derived from the neighbour‐joining model in MEGA software 

(Version 6.0) based on the 16S rRNA gene sequences of the Firmicutes (a) and 

Proteobacteria (b) strains. The bootstrap analysis with 1,000 replicate data sets was 

performed. 



 1401و همکاران، احمدی 

31 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 . 1شکل ادامه 

Figure 1. Continued 
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 . 1شکل ادامه 

Figure 1. Continued 

 

 

، Bacillaceae ،Clostridiaceaeخجج ن اده   8مطجج لعججه متعلق بججه  نیدججججده د  ا ییدجججنجج  جججج  یهجج گ نججه 25

Enterobacteriaceae ،Moraxellaceae ،Paenibacilliaceae ،Pseudomonadaceae ،Pectobacteriaceae 

د صد  Enterobacteriacea 62/21د صد،  Bacillaceae 24/32خ ن اده  ،یا  نظر وراوان ب دند. Xanthomonadaceaeو 

 لیتشججک یخ ن اده  تیجمع نیشججتریدادند که ب لی ا تشججک ه هیکل جدا د صججد تعداد Xanthomonadaceae 13/10و خ ن اده 
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ند نده ب د جدول  ده نه نی(. مشمتر1) له  م  گریب یب کتر یه گ   .Sو  B. goodwinii  ،D. chrysanthemiبل ط ا  جم

marcescens ،B. pumilus  وS. maltophilia یجدا جج   زیلعه نمط  نیگزا ش دججده ب دند، د  ا گرید ق تیکه قبلاا د  تحق 

عه ب دند. ب نای د  ه گ نه نتریمذک   جزء وراوان یه دجججدند. گ نه بل ط  ه ید  گ نه یی یب کتر ه یگ نه نیا  ایییم  یمط ل

-Ahmadi et al. 2019; Moradi-Amirabad et al. 2019; Poza) ا ججت دهیبه اثب ت   جج یرانیو بل ط ا یاترانهیمد

Carrion et al. 2008; Brady et al. 2014.) دده ا ت  وتهی وال  ش ی ه گ نه قبلاا د  ب وت نیا  Brown) بل ط گزا ش 

et al. 2013; Denman et al. 2012; Denman et al. 2014.) بل ط م نند  ریغ م  گریب یش یا  ب کتر یبرخ ن،یولاوه بر ا

P. agglomerans  وP. granadensis دده ضر جدا  م نند  ید خت ه یگ نه ری   م  گریقبلاا به ون ان باند که د  مط لعه ح 

  (.Li et al. 2009; He et al. 2016; Arbuzova et al. 2014; Cruz et al. 2007) و ک ج دن خته دده ب دند یگلاب

دجججده خ ن اده  ییدجججن  ججج  ه یخ ن اده نی. ا  بدهدی ا د  من طق مختلف نشججج ن م یب کتر ه یخ ن اده یوراوان 2دجججکل 

Bacillaceae ه یخ ن اده زانید  همه من طق مشججج هده دجججد. م Bacillaceae  وEnterobacteriaceae  منطقه  8د  هر

د   Enterobacteriaceaeد  منطقه ا غ ان و خ ن اده  Bacillaceae هدادت. خ ن اد دا معنی اختلاف ه خ ن اده ریبه   نسبت 

 یوقط د  منطقه ملکش ه Pseudomonadaceaeمن طق دادتند.  گریخ ن اده د  د رینسبت به    یشتریب یمنطقه چق  بز وراوان

 (.  2)دکل  مش هده دد

 

 

 منطقه مورد مطالعه 8های باکتریایی در ش خانواده.  پراکن2شکل 

Figure 2. Bacterial family distribution in eight sites 
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 ممنطقه از استان ایلا 8های  باکتریایی مختلف جدا شده از اندامهای مختلف درختان بلوط در گونه .1جدول 

Table 1. Species of bacteria isolated from different samples of oak tree in eight site from 

Ilam province 

Species (Family) 

 

Number of isolates in 

*different sample 

 

**Number of isolates in different sites 

Le Ro St Rh Bu G A E S C O T M 

Acinentobacter calcoacelticus 

(Moraxellaceae) 
2 5 0 1 0 0 5 2 0 1 0 0 0 

Bacillus cereus (Bacillaceae) 2 0 2 0 0 2 1 0 0 1 0 0 0 

Bacillus endophyticus (Bacillaceae) 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 

Bacillus megaterium (Bacillaceae) 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 

Bacillus methylotrophicus (Bacillaceae) 0 0 0 0 2 1 1 0 0 0 0 0 0 

Bacillus mojavensis (Bacillaceae) 2 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 

Bacillus mycoides (Bacillaceae) 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 

Bacillus pumilus (Bacillaceae) 1 2 2 0 0 0 0 0 0 0 1 2 2 

Bacillus safensis (Bacillaceae) 1 1 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 

Bacillus simplex (Bacillaceae) 0 0 3 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 

Bacillus subtilis (Bacillaceae) 1 1 2 0 0 2 0 1 0 1 0 0 0 

Bacillus thuringiensis (Bacillaceae) 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 

Bacillus toyonensis (Bacillaceae) 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 

Bacillus vallismortis (Bacillaceae) 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 

Bacillus velezensis (Bacillaceae) 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 

Brenneria goodwinii (Pectobacteriaceae) 2 0 4 0 0 0 0 4 0 0 0 2 0 

Clostridium Sp (Clostridiaceae) 2 1 0 0 5 5 2 0 0 0 0 1 0 

Dickeya chrysanthemi 

(Enterobacteriaceae) 
1 2 4 0 2 0 0 3 0 2 3 1 0 

Lysinibacillus fusiformis (Bacillaceae) 1 1 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 

Lysinibacillus xylanilyticus (Bacillaceae) 1 1 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 

Paenibacillus apiarius (Paenibacillaceae) 0 1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 

Pantoea agglomerans 

(Enterobacteriaceae) 
0 4 6 0 4 0 0 0 4 0 5 0 5 

Pseudomonas granadensis 

(Pseudomonadaceae) 
0 0 0 3 4 0 0 0 0 0 0 0 7 

Serratia marecescence 

(Enterobacteriaceae) 
2 0 0 3 4 0 0 0 3 0 3 3 0 

Stenotrophomonas maltophilia 

( Xanthomonadaceae) 
9 6 0 0 0 0 0 0 0 4 2 5 4 

*Le: Leaf; Ro: Root; St: Stem; Rh: Rhizosphere, Bu: Bulk **G: Gale jar; A: Arghavan; E: Eyvan; S: Sale abad; C: 

Chavar; O: Chogha sabz; T: Tange dalab; M: Malek shahi 

 

https://www.google.com/search?sxsrf=ACYBGNTwOw2NIZA1f2HOVFtnl_36o6-L8g:1568384091347&q=Moraxellaceae&stick=H4sIAAAAAAAAAONgVuLUz9U3MIm3ME1fxMrrm1-UWJGak5OYnJqYCgDWqpQcHQAAAA&sa=X&ved=2ahUKEwiG-oqF_s3kAhUS6aQKHe0MA_QQmxMoATAWegQIERAZ&sxsrf=ACYBGNTwOw2NIZA1f2HOVFtnl_36o6-L8g:1568384091347
https://en.wikipedia.org/wiki/Enterobacteriaceae
https://www.google.com/search?sxsrf=ACYBGNRp4tVJ1ngkjXXg8spq12NYrO2lhA:1568384761770&q=Bacillaceae&stick=H4sIAAAAAAAAAONgVuLUz9U3sCzKys1ZxMrtlJicmZOTmJyamAoAEp6qhRsAAAA&sa=X&ved=2ahUKEwi7m-LEgM7kAhUC6KQKHf3jC6QQmxMoATAXegQIDRAU&sxsrf=ACYBGNRp4tVJ1ngkjXXg8spq12NYrO2lhA:1568384761770
https://www.google.com/search?sxsrf=ACYBGNRp4tVJ1ngkjXXg8spq12NYrO2lhA:1568384761770&q=Bacillaceae&stick=H4sIAAAAAAAAAONgVuLUz9U3sCzKys1ZxMrtlJicmZOTmJyamAoAEp6qhRsAAAA&sa=X&ved=2ahUKEwi7m-LEgM7kAhUC6KQKHf3jC6QQmxMoATAXegQIDRAU&sxsrf=ACYBGNRp4tVJ1ngkjXXg8spq12NYrO2lhA:1568384761770
https://www.google.com/search?sxsrf=ACYBGNSotHgwvger2jSxiRZps2cA8C5bzA:1568384982032&q=Xanthomonadaceae&stick=H4sIAAAAAAAAAONgVuLUz9U3MIk3TTNcxCoQkZhXkpGfm5-XmJKYnJqYCgD129y0IAAAAA&sa=X&ved=2ahUKEwi6jOatgc7kAhUPMuwKHRbQCB8QmxMoATAdegQIEBAH&sxsrf=ACYBGNSotHgwvger2jSxiRZps2cA8C5bzA:1568384982032
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شت ستقل از ک خ ک ت  ط پلت  ه ییمط لعه ت ال نید  ا :نتایج آنالیز بیوانفورماتیک جوامع باکتری در روش م

 یبه واحده  یفیبعد ا  کنترل ک ه یت ال نیبد ت آمد که ا 9416 ه یت ال یددند. تعداد کل وراوان پلکسیدم لت ن یل میا سکیورک م 

ب   Greengenesمرجع  ه یداده گ هیبر ا جج س پ  یهر گروه ت ال ندهینم  یه OTUدججدند.  بندیگروه یت کسجج ن م یوملکرد

داده  گ هید  پ  ه یت ال یهمه FASTA ه یلیانتخ ب ددند. و  Fast treeب  ا تف ده ا   ه یبلست کردن و بر ا  س دب هت ت ال

  ی ل کیگروه )و 12د   ندهینم  یت ال 346ا  هر خ دججه انتخ ب دججد.  (OTU) ندهینم  یت ال کیدججد.  بندیدججب هت خ دججه %97ب  

 دد. یکی ن مت کس بندیکلاس( طبقه

  قه،  شه، ی برگ،) ه نم نه نی  د  بو تن ع بت طیمح کی  ینم نه  کید   ه سمیکروا گ نیمت ژن ک تن ع آلف  تن ع م زید  آن ل

 فیه ( تعرOTU) ه گ نه ینسججب ی( بر ا جج س تعداد و وراوانیمنطقه نم نه بردا  8مختلف ) ه یطیمح نیو ب لک(  و ب زو ججفری ا

دن ن بر    عمط لعه تن نی. د  اد دیم د خص تن ع  دکل  یآلف  ب  ا تف ده ا     ج امع غن  و تن ع، اختلاف د یزه یآن ل 3دد. 

تن ع آلف  د   ی. د  بر  دهندیمختلف(  ا نش ن م ی)نم نه ه  ستگ هیبرگروته ا  دو و کت   منطقه و   ینم نه ه  نی ا د  ب یی یب کتر

 نیو د  ب( P < 2.05= RhizosphereH ,0.05) خ  دا  ب دبر یشججتریا  تن ع ب  نهنم رینسججبت به  جج  زو ججفریو کت   ن ع نم نه  ا

ش هده کم ب دن تن ع د  نم نه دا یی  قه، برگ و خ ک اختلاف معن شه،ی  ه ینم نه شد. م ش هده ن سبت به  ل  فریو ه یم ن

ض نیبه ا ت انی ا م شهیو   زو فری ا ستق  هیگ ل  فریو یه یداد که ب کتر حیولت ت  دعه م یم ، اختلاف UV ه ید  معرض ا

م  ن برا یطیمح یه یو آل دگ یید ند ب ندت یم نیقرا  دا  گذا د ریت ث یب کتر تیجمع ی و ا  ;Bulgarelli et al. 2013) ب

Czajkowski et al. 2010.) اطراف  طیو مح زو فری  گرید ی. ا    د دیم ل  فریولتش  ب وث ک هش تن ع د  و نیهمه ا

ا ت که اثر متق بل  ایطهوا  طیکه مح رای  (.Gans et al. 2005) ا ت نیکره  م ی و ه یستمیاک   نترییا  غن یکی شهی 

 Populus deltoids یگ نه د خت یکه بر  و یامشجج به قید  تحق (.Hardoim et al. 2011) اوتدیاتف ق م  هیخ ک و گ نیب

ص  ت شتریب زو فریو  ا شهید    یی یج معه ب کتر  عکه تن دندی    هینت نیص  ت گروت به ا تن ع  کهیا    قه و برگ ب د، د  

دت قیتحق جیب د که ب  نت  شترید    قه و خ ک ب یج معه ق  چ ش بشت دا ضر م  جینت  نیهمچن(. Cregger et al. 2018) ح 

  (.Jin et al. 2014) به د ت آمد نیز  Stellera chamaejasmeگ نه  یبر  و یمش بش

P2.08= GaleJarH , ج   )، گله (P < 2= EyvanH ,0.001ای ان )من طق  ،یبردا من طق نم نه نیتن ع آلف  د  ب سهید  مق 

سبت به    یشتریا  تن ع ب )P < 2.34= ChoghaSabzH ,0.001 (و چق   بز(  >0.001  یقیمن طق برخ  دا  ب د. د  دو تحق رین

 نیبه ا زیصجج  ت گروت ن یرانیبل ط ا ی( بر  وی)ق  چ و ب کتر یکروبیتن ع م یبر کشججت به بر  جج یمبتن کیکه ب  ا ججتف ده ا  تکن

 (Alidadi et al. 2019; Ahmadi et al. 2020د )برخ  دا  هستن ییکه من طق چق  بز و گله ج   ا  تن ع ب لا دندی    هینت

 (.4)دکل 
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 در انواع مختلف نمونه  OTU. تنوع آلفا جامعه باکتریایی بر اساس 3شکل 

 Figure 3. Comparison of alpha-diversity indices of the sample type 

 

 

 در مناطق مختلف نمونه برداری  OTU. تنوع آلفا جامعه باکتریایی بر اساس 4شکل 

Figure 4. Comparison of alpha-diversity indices of the site sampled 

 

کنند. د   سججهی ا مق  مشجج به کیچند مک ن ب  صججف ت اک ل ژ  یدو  ایگ نه تن ع ه ،گ نه یوراوان سججهیمق  ید  تن ع بت  به ج 

دا  ب  هم یهستند که به ط   معن ه ییدهنده گروهنش ن  P valueت. ا  ینم نه انفراد کیدهنده ر نقطه نش نه  PCoA پلات

 نیصفر به ا کینزد R value دا ند.چقد  اختلاف  گرهمدی به نسبت ه ا ت که گروه نیدهنده انش ن R value ختلاف دا ند وا

ش ن کی کینزد R value یکهوج د ندا د د ح ل یتف وت چیهه  بین گروه ا ت که یمعن  ه گروه نیا ت که تف وت ب نیدهنده ان
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(. من طق 5دد )دکل  یبندد ته بردا ینم نهن ع نم نه و من طق مختلف  لهیبه و  PCoA unweighted ر پلاته دا د. وج د

  ,adjusted R2 = 0.442, F = 20.2د )مثبت دادتن ریت ث یی ی   ج معه ب کتر  خت یبر  و دا یبه ط   معن یبردا مختلف نم نه

P = 0.005.) مش به هستند ایگ نه بیا  نظر ترک ه ج  ، چ ا ، تنگ دالاب و ا غ انگل  ان،یا نیب بردا ید  من طق مختلف نم نه 

د هو  ص لح آب د، ملک  دکل من طق  ریب     اینهگ  بترکی نظر ا  ه گروه ریو چق  بز ب     یمن طق  دتند ) الف(.  5اختلاف دا

ع ت قبل ط ل ندگزا ش داده یم ت ن د  ا ه یب کتری که ا ب  د خ به و نیهمراه  ن طق،  ش  ژهیم خ ن اده ییآن به   ه یکه مرب ط 

Enterobacteriaceae  و Xanthomonadaceae ت ن که د خ کندیم دییتأ یدانیهسججتند و مشجج هدات م  ایم  یهسججتند، ب

ت دادجج ی جج خت   ج معه ب کتر یبر  و دا ییمعن یبر  و یکم ریب دند. ن ع نم نه ت ث یمن طق تنگ دالاب و چغ   ججبز مح   آل دگ

(adjusted R2 = 0.0255, F = 1.93, P = 0.0411 .)ه  دجب هت نم نه ری ج قه و برگ نسجبت به  ج  یی یج معه ب کتر  ام

 .ب(5دادتند )دکل  گریکدیب   یشتریدب هت ب ایگ نه بیم ا  نظر ترکه زو فریدادتند و ب لک و  ا یشتریب

د   رییو تغ یهمپ دجج ن زانیو م یم  د بر  جج ید  و کت  ه  کیت کسجج ن م عیو ت    کیکروبیو تن ع م بیلعه ترکمط  نید  ا

که  ه یییب کتر ه ی(. گ نه6نشجج ن داده دججد )دججکل  یاثر متق بل و کت  ه  ب  ا ججتف ده ا  نقشججه حرا ت یی یج معه ب کتر بیترک

. دهدی ا نش ن م زب نید  گ نه د خت م یی یب کتر ه ییکلن یکل ین دادتند، الگ د خت   کیکروبیم ی ا د  بر   تیجمع نیوراوانتر

دن    ی بییت ال یی یا  ج امع ب کتر یمیا  ن شیب بر ا  س حض   و   کیکروبیم ه یداده کسیددند. م تر ییدده د   طح جنس 

ض   گ نه  شک  یودک ح س ن ت س نکل ت  عدادا  ت ایم م وه ریکه   د دیم لیت ک ش ن دهنده وراوان یب کتر ه یک  یا ت که ن

اکثر  کسید  م تر رایا ججت   رهیت آبی  نگ به ه ت کسجج ن ینم دا  حرا ت ه یغ لب ب کس نی. بن براب دججدمی ه ت کسجج ن ینسججب

س ن ض   ندا ند. خ ن اده  ی یکم یوراوان دا ای ه ت ک صلا ح ستند به  یشتریب تیجمع یکه دا ا یی یب کتر ه یا دن  ی نگ آبه  و

ک ل یگرک مثبت ب د. و ه ییا  تعداد ب کتر شججتریب یگرک منف ه ییدججده تعداد ب کتر ییدججن  جج  ه ییب کتر نی. ا  بدجج ندیم دهید

Proteobacteria  ل کیدده ب د.  پس و ییدن    یه یب کتر نیب ل کیو نتریوراوان Firmicutes  وActinobacteria  زین 

ا    قه و برگ ب د.  شتریب زو فریو  پس   شهیتن ع ج معه   6و دکل  ی بییت ال ه یادتند. ب  ت جه به دادهحض   د یرد  حد کمت

)برگ و  جج قه(  ل  ججفریهمراه ب  و یج معه ب کتر (.Wang et al. 2016) ب دند دهی  جج  هینت نیبه ا زین یگرید قیکه د  تحق

 ه نم نه ریا   جج  شججترید  برگ ب Xanthomonadalesم نند  Enterobacteriaceae ،Proteobacteriaخ ن اده  یاوضجج 

 یقیتحق جید  نت  (.Haas et al. 2018) د  برگ دا ند ستگ هش نید    ییبه د ترس ب دن م اد غذا لتم ی دهنده نش ن که ب دند

 (.Vorholt et al. 2012) دندکر دایمشججج به د جججت پ  هیبه نت زی  ت گروت ن( صجججPicea abies) د خت ن ن ئل یکه بر  و

Proteobacteria  وFirmicutes مشجج به  قید  خ ک ب لک مشجج هده دججد که د  تحقProteobacteria و  کیا گ ن هید  لا

Firmicutes خجج ک بججلجج ط وججراونججتججر بجج دنججد یمججعججدنجج هیججد  لا (Lladó et al. 2017.) Alphaproteobacteria  و

Gammaproteobacteria اد  ه کردند  هینت نیهم به هم گرید ق تیتحق هستند که د  لبغ  ل  فرید  و (Whipps et al. 
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2008 .)Cyanobacteria د ا ت و وت  ججنتز  ا دا ن یکنندگ تیقد ت ثب ل کیو نی جج قه مشجج هده دججدند که ا اغلب د  برگ و

(Singh 2014.) 

 
 )الف(

 
 )ب(

 در مناطق مختلف )الف( و نوع نمونه )ب( PCoA. آنالیز تنوع بتا میان گروهها پلات 5شکل 

Figure 5. PCoA plots of beta diversity analysis of different site (A) sample type (B) 

 

ص  ت گروت ب ه یکه د  جنگل یقید  تحق و خ ک  شهی  ه ینم نه ه  د  Cyanobacteria تیکردند که جمع  نین ئل 

 ید  بر  جج (.Haas et al. 2018)  وتیبه دججدت ک هش  یجنس ا  ب کتر نی دججد ا یبرا نهیبش طین مسجج ود ب دن دججرا لیبدل

دد که د  تم ملاکیدشر ت ن ا 8) یمن طق مختلف نم نه بردا  نیب  کیکروبیم ش هده   ه ییدده ب کتر یمن طق نم نه بردا  ی( م

د   بیوج د دادججتند ام  به ترت Pseudomonadaceaو  Enterobacteriaceae ،Xanthomonadalesا  جمله  یمنف رکگ

د ه ص لح آب د و تنگ دالاب ا  جمع ،یمن طق ملک  دکل  یشتریب تیچق  بز،  ش ن دهنده ا8برخ  دا  ب دند ) ا ت که  نی( که ن

دکل  بردا ید  من طق مختلف نم نه  کیکروبیبه تن ع مب دند. ب  ت جه  طو  وال بل  یدگیمعضل خشکد  معرض  شتریمن طق ب نیا

  هینت نیبرخ  دا  ب دند. ا یشججتریب یی یا  تن ع ب کتر  انیم نند گله ج   و ا یدججم ل ه یمشجج هده کرد که دججشر ججت ن ت انیم 8
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 یشتریند و خ ک ا   ط بت بهست یجن ب ه یت نمس ودتر ا  ا  ییآب و ه ا طدرای ه ا ت ن نیولت ب دد که د  ا نیبه ا ت اندیم

 .Brockett et al) بردی ا ب لا م یی یمسجج ود ب دججد تن ع ب کتر یکه خ ک منطقه ا  لح ظ  ط بت یطیبرخ  دا  ا ججت و د  دججرا

که د  ا تف ع ا   یب د که د  من طق نیمشجج هده دججد ا ینم نه بردا من طق مختلف  کیکروبیم یکه د  بر  جج یگرید  هینت (.2012

دتند تن ع ج معه ب کتر یب لاتر ی ی طح د  د ه یب د. من طق  وتهیک هش  یی یدا و منطقه  یمتر 2600که د  ا تف ع  یم نند ملک 

سبت به    یکمتر یکروبیقرا دا ند تن ع م یمتر 2740چق  بز د  ا تف ع  دتند. د  تحق رین   کیکروبیم یکه به بر   یقیمن طق دا

وج د لادبرگ د  کف  لیبرگ به دل یجنگل    ن یمتر 1000که د  ا تف ع  دندی    هینت نیاپرداخته و به  ختلفم ه ید  ا تف ع

 یکه ا  بر   یگرینکته د (.Ping et al. 2017) ا ت  وتهین ع ک هش تا تف ع  شیام  ب  اوزا  وتهی شیاوزا یکروبیجنگل تن ع م

 یدا ا یخ ن اده به ط   کل نیا یمن طق ب د. اوضجج  ید  همه Bacillaceaeحضجج   جنس  خ  د،یمن طق به چشججم م  کیکروبیم

سترش و  درا یعیگ ستند ام  د  تحق طیا     هینت نیان  ک دادند به ا لاکیمنطقه ا نی( د  هم2019) .Ahmadi et alکه  یقیه

وج د دا د  یم  یکه گسترش ب ید  من طق نکهیهست احتم ل ا  ایم  یب هین ح نید خت ن ا یبر  و B. pumillusکه گ نه  دندی  

 یی یج معه ب کتر بید  ترک رییو تغ یهمپ د ن زانیا ت. م  دیهستند    ایم  یوج د دادته ب دند که ب Bacillaceaeا   ه ییگ نه

 ه یم ج د د  نم نه یی یب کتر ه ی(. خ ن اده6نشجج ن داده دججد )دججکل  سججتگ هیو   بردا ینم نه مختلف من طق د  ه نم نه نید  ب

د همن ط ص لح آب د، ملک  سبت به    یق تنگ دالاب،  ستند و ا  ب یشتریب یوراوان یمن طق دا ا ریو چق  بز ن  ه یخ ن اده نیه

من طق به خ د اختص ص  نی ا د  ا یوراوان نیشتریب شهیبرگ،   قه و   ه ید  نم نه  Enterobacteriaceaeخ ن اده  یی یب کتر

و  Clostiridum  ،Cyanobacteria ه یمن طق خ ن اده نیمشججج هده دجججدند و د  هم زو جججفریب لک و   ه ینم نه د داد و 

Hymenobacter  کم ب دند. خ ن اده    یبس یوراوان یدا ا  یاصلا وج د ندادتند   یBacillaceae من طق مش هده دد  ید  تم م

من طق  یبرگ د  تم م ه ید  نم نه Actinobacteriaمن طق ب د. خ ن اده  ری    ا شتریآن د  من طق ا غ ان و چ ا  ب یام  وراوان

  Xanthomonaceae ،Enterobacteriaceae ه یخ ن اده هم خ ن اده نیب د. وراونتر یکم   یبس یوراوان یدا ا  یوج د ندادت 

 دد. داده  قه د  من طق تنگ دالاب، ص لح آب د  نش ن  ه ید  نم نه Psuedmonaceaeو  

  کشججت د  من طق آل ده به  وال بر کشججت و مسججتقل ا یمبتن ه ی وش سججهیمق  نتریمط لعه ج مع نیت  به امرو ، ا :گیرینتیجه

بر کشججت به منظ    یمبتن ه ی. ا ججتف ده ا   وشکندیم ی ا به صجج  ت ج مع بر  جج یا ججت که ج امع ب کتر یم  د نیبل ط و اول

سبت وراوان م ا ت. ا یضرو  یکروبیوملکرد و خ اص ج معه م یبر   بر  یدده ت  ط  وش مبتن ییدن    یکروبیج امع م ین

م  نش ن داد که  وش مستقل ا  کشت نه تنش   جین مشخص ا ت. نت   وتهیمختلف د خت ن من طق   لم و  وال  ه یهکشت د  نم ن

 نیا  وراوانتر ی  یبلکه بسجج دهدیدججده ت  ججط  وش ق بل کشججت  ا نشجج ن م ییدججن  جج  یکروبیا  ج امع م یآن بخش ک چک

 ییکشت دن    قیکه ا  طر ییه یکه ب کتر دهدینش ن م جینت  نی. اکند ییت اند دن   یق بل کشت  ا م ریغ یه سمیکروا گ نیم

 .ستندین یم  د بر   طیم ج د د  مح یی یکل ج معه ب کتر  نگرینم  د ند،یم
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 را ایرانی بلوط گونه میکروبیوم اصلی یهسته که هاییخانواده فراوانترین از تا 11 رتیحرا نقشه. 6 شکل

 فاکتور هاینمونه از تکرار سه از شده گیریمیانگین نسبی فراوانی دهندهنشان ستون هر. دهندمی تشکیل

 نمونه نوع و مناطق

Figure 6. Heat map depicting differences in estimated bacterial family abundance between 

sample type and sampling site. Bacterial families are shown vertically, with colored bars 

corresponding to the classes shown in Figures 6 a, b. 

 

بر کشت محدود ب د. بر  یمنحصر به ورد، د   وش مبتن ه یکشت تعداد گ نه طیمح نیمط لعه ب  وج د ا تف ده ا  چند نید  ا

ص  ت ایتن ع گ نه %2دده تنش   ییدن    ه ینهگ  جیا  س نت  ش ن داد د   ستقل ا  کشت  کهی ا ن  ا  ایتن ع گ نه %95 وش م

 یی یب کتر یه OTUا   یبخش بز گ  دد ام ییمن طق آل ده به  وال و   لم دن    یی یمط لعه تن ع ب کتر نینش ن داد. اگرچه د  ا

ا  و امل  یبرخ کسیمت ژن م جینت  ینشدند. ب  بر   ی بیق بل کشت ب   ه ی وش دد د  ییدن    کسی وش مت ژن م قیکه ا  طر

دکل م یکروبیم یکه وراوان یکیو اک ل ژ یطیمح ستقل ا  کشت ب  وج د  یق بل بر   دهند،ی ا  هستند. به ط   خلاصه،  وش م

 یخ ب م  د بر  جج تیفیب  ک یه یا  ت ال یمت  ججطدجج ند و تعداد یم تیفیه  کنترل ک یه  ت الپردا ش داده هینکه د  مراحل اولیا

(. ب  6)دکل دم  ه  دهدی ا نش ن م یی یب کتر ه یا  خ ن اده یشتریب ینسبت به  وش وابسته به کشت تعداد و غن  رند،یگیقرا  م
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ستقل ا  کشت خ ن اده نش ن داده دده ا   وش م جینت  6بر کشت و دکل  ینش ن داده دده ا   وش مبتن جی،  نت 1ت جه به جدول 

دو  وش  بیترک یکروبیج امع م ید  مط لع ت بر   د دیم شنش دیدده د  هر دو  وش مش به ب دند. لذا پ ییدن    یی یب کتر یه 

 و مستقل ا  کشت همزم ن ا تف ده مط لعه د د. یمبتن

پژوهشججگ ه بی تکن ل ژی /  گرگ نول ک کشجج و  ی و من بع طبیعی دانشججگ ه  یا  مع ونت محترک پژوهشجج :سااساسااگزاری

  .د دیم یپژوهش ح ضر  پ  گزا  ید  اجرا یهمک   /یم ل یتبه خ طر حم  کش و  ی
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