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  چكيده
ها هستند كه در مقايسه با تنوع بالاي آنها در طبيعت، تنها باكتريها گروهي از ميكروارگانيسم :مقدمه

. باشنداستاندارد، قابل رشد و جدا سازي ميتعداد بسيار اندكي از آنها در محيطهاي آزمايشگاهي 
متاژنوميكس به عنوان يك رشته جديد پژوهشي است، كه در طول دهه گذشته به بررسي ژنومهاي 

محققان در مناطق مختلف جهان با مطالعه جدي اين گروه از  .پردازدميكروبي غير قابل كشت مي
هاي هاي جديد، تركيبات ضد سرطان، آنزيمكبيوتيباكتريها، بدنبال يافتن تركيباتي همچون آنتي

  . جديد و مولكولهاي زيستي هستند
كه با بررسي متون و جستجوي اينترنتي و دستي است  مروري مطالعه يك مقاله اين: روش بررسي

   و منابع  از آنزيم  بيوتكنولوژي، محيط زيست، ميكرو ارگانيسم و   متاژنوميكس،هاي  واژه  كليد
و  Google scholar  ،Pub med ،Science direct ،Sidعلمي ازجمله  معتبر هايسايت 

Scopus  ابزار گردآوري  .گرفت قرار مطالعه مورد و آوريجمع2013تا  2000در بين سالهاي
 .است متاژنوميكساطلاعات در اين پژوهش شامل همة متون چاپ شده در زمينة 

شود اما در حال حاضر به عنوان يك تكنيك امروزه براي غربالگري استفاده مياگرچه متانوژنوميك  :ها يافته
بيشترين ميزان كاربرد . كامل در كنار كاربرد محيط كشت و ديگر فنون سنتي موقعيت بهتري پيدا خواهد كرد

كشف كرد توان دلايل ميكروبي را هاي متداول، نميمتانوژنوميك در موارد باليني در جايي است كه با تكنيك
  .بنابراين براي انجام آزمايشات و آناليز اطلاعات به دانشمندان ماهر نياز است

متاژنوميكس تكيه  حاصل از دستاوردهاي جديدترين از برخي بر مروري مقاله اين :گيرينتيجه
ها، پتانسيل بيوتكنولوژي و محيط زيست مواد دارويي جديد، كشف آنزيمرا در دارد و كاربرد آن

 .كندي ميبررس

  
  متاژنوميكس، بيوتكنولوژي، محيط زيست، ميكروارگانيسم، آنزيم :هاي كليديواژه
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  مقدمه

هاي ژنوم مجموعه مطالعه به كه است دانشي متاژنومكيس،

پردازد مي ميكروارگانيزمها از مختلفي اجتماعات به متعلق

كشت  هايروش از استفاده بدون را ميكروبي يعني، اجتماعات

 دهدمي قرار بررسي مورد ژنتيكي ديدگاه از و آزمايشگاهي

 دارد، زيادي متاژنوميكس اهميت هايدر بررسي كه آنچه ).1(

موثر  و نوين دقيق، هايروش و هادستگاه به دسترسي امكان

 گاهي و DNA هايمولكول نوكلئوتيدي يابيتوالي براي

RNA   2(است(.   

 دانش با كمك پژوهشگران و دانشمندان حاضر، حال در

-پروژه انجام به اقدام اندتوانسته جديد متاژنومكيس و مدرن

 نيز آن تصور پيش، سال چند كه تا نمايند بزرگ بسيار هاي

  . بود ممكن غير

 دهدمي را امكان اين دانشمندان متاژنومكيس به جهت، هر به

نظر،  مورد هايمحيطدر  گوناگون هايژنوم آوريجمع با تا

 هايمحيط يا در و تشخيص  را آنها اجتماعات ميكروبي

             شناسايي  خاك و غيره آب، انسان، بدن از اعم طبيعي

  .)3(نمايند 

 كه پژوهشگراني دانش متاژنوميكس، گستردگي به توجه با 

 پزشكي شناسي ميكروب و عفوني هايزمينه بيماري در

 شناسايي به اقدام اند با اين دانش،توانسته كنند مي فعاليت

 بدن انسان جمله مختلف از هايمحيط در زابيماري عوامل

 كانديدا هايگونه مانند طلب فرصت چهاي قار نمايند، همچنين

، 5( كنند مشاهده ها رادرماتوفيت زا از جملهبيماري هايقارچ و

بدن  ميكروبي كه شناسايي اجتماعات رسدمي نظر به چنين .)4

 و پروتوزوئرها ها،قارچ ها، ها، آركيباكتري :شامل انسان

داشت كه  خواهد به همراه را انگيزيشگفت نتايج ها ويروس

 هايگونه مانند، محيطي شايع ساپروفيت چهاي قار ميان اين در

 آلترناريا را و كلادوسپوريوم فوزاريوم، پنيسيليوم، آسپرژيلوس،

   .)6، 7(برد  نام توانمي

مهاي ميكروارگانيز از جنس هر شده، انجام مطالعات اساس بر

دارد از جمله  گونه 1000 تا 800 بين روده انسان در موجود

باكتريهاي كليفرم كه در محيط زيست و روده حيوانات 

             متاژنوميكس توانسته كه دانش خونگرم و انسان قرار دارند

 تازگي شناسايي به را انسان روده ساكن هايباكتري از % 62 

  ). 8، 9(نمايد 

 قابل شده، غير كشف تازه هايباكتري از %80 جالبتر اينكه

 نگاه بتدريج حاصله، هايپيشرفت به توجه با .هستند كشت

 علوم و شناسي ميكروب هاي عفوني،بيماري متخصصين

  .)10(است  كرده آزمايشگاهي تغيير

  :شامل مراحل متاژنوميكس بترتيب

هاي كه با كيتنوكلئيك استخراج ژنوم و اسيد ،بردارينمونه )1

تجزيه  )3 ساخت كتابخانه ژنومي )2 گيرداختصاصي انجام مي

مراحل متاژنوميكس را نشان  2شكل  و تحليل كتابخانه ژنومي

 ).12(دهد مي

هاي زيست شود تا پاسخ كليدي پرسشمتاژنوميكس باعث مي

سازد تا پتانسيل نين دانشمندان را قادر ميمحيطي پيدا شود، همچ

-هاي مشخص در جوامع چند گونهارتباط توابع ميكروارگانيسم

  ). 12، 13(خاك را پيدا كند ) multispecies( اي

هاي هدف از اين مطالعه، توصيف روشهاي متاژنوميك و برنامه

ها، پتانسيل كاربردي آن در مواد دارويي جديد، كشف آنزيم

  .باشدبيوتكنولوژي و محيط زيست مي
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  ).11(آناليز متاژنوميكس در اجتماع ميكروبي محيطي بر اساس اسيدهاي نوكلئيك : 1شكل 

  
  

  
  

  )DNA  )9بافت ژنوميكي: 2شكل 
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  روش بررسي

 مطالب آن، انجام براي است كه مروري مطالعه يك مقاله اين

  كليد دستي و اينترنتي موضوع، جستجوي با مرتبط علمي

 زيست، محيط بيوتكنولوژي، هاي متاژنوميكس، واژه

 بر مشتمل فارسي اطلاعاتي هاي بانك آنزيم در و ميكروارگانيسم

 بهداشت، وزارت ،)SID(علمي اطلاعات پايگاه ،Googleمنابع

 ،)medlib.ir(ايران پزشكي علوم مقالات اطلاعات بانك

 بانك ،)Iran Doc(ايران  علمي مدارك و اطلاعات پژوهشگاه

 ،)Magiran( و) Iran medex( كشور نشريات اطلاعات

 بر مشتمل لاتين الكترونيكي هاي بانك ساير در جستجو همچنين

 Google Scholar، Scopus، PubMed ،Science منابع

direct و Sid مورد و آوريجمع2013تا  2000در بين سالهاي 

  .گرفت قرار مطالعه

  گيريبحث و نتيجه

 تمام% 99 از بيش يعني ها ميكروارگانيسم اتفاق به قريب اكثريت

. اندنشده داده رشد آزمايشگاهي هايكشت در تاكنون ها،گونه

 هايزيستگاه مولكولي هايبررسي اساس بر امر، اين تشخيص

 تفكيك براي را ايتازه هايروش ابداع كه باشدمي ميكروبي

 به آنهاست، جداسازي همان كه خاص ميكروبي هايگونه

 از يكي. است كرده تحريك خالص هاييكشت ايجاد منظور

 ميكروبي اجتماعات مولكولي مطالعه در هاروش ترينجامع

. شودمي ناميده نيز متاژنوميك كه است محيطي ژنوميك

 در ميكروبي هايژنوم تمام آناليز و يابيتوالي از متاژنوميك

 آن ژنتيكي محتواي كل كردن مشخص منظور به ويژه محيطي

-توالي تكنولوژي پيشرفت با متاژنوميك. كندمي استفاده محيط

 دوره از پيش. شد پذيرامكان DNA بالاي ده برون با يابي

 يك تنوع روي معمولا ميكروبي اجتماع آناليزهاي متاژنوميك،

 تمام محيطي، ژنوميك در مقابل، در. شدندمي متمركز ژن تك

 و شوند گيرينمونه توانندمي نظر، مورد ميكروبي اجتماع هايژن

 از تريعميق بسيار درك تواندمي آمده دست به اطلاعات

 تك آناليزهاي به نسبت را نظر مورد اجتماع عملكرد و ساختار

استفاده از متاژنوميك براي تشخيص  .نمايند فراهم ژني

مطالعه اخير . آزمايشگاهي پاتوژنها هنوز در مرحله ابتدايي است

هاي اسهال كه در آن با استفاده از متانوژنوميك به بررسي نمونه

، 15(درصد داراي اشرشياكلي بوده، پرداخته است  67حدود 

گزين اين موضوع اشاره به اين دارد كه اگر متاژنوميك جاي) 14

هاي قديمي مبتني بر محيط كشت و تشخيص مولكولي روش

با اين حال . هاي خوبي در آينده رخ خواهد دادشود پيشرفت

مطالعات مشابه متاژنوميك ثابت كرده است كه در آشكارسازي 

كشف يك پاتوژن . باشدهاي جديد مفيد ميميكروارگانيسم

در نمونه  هاهاي غيرمعمول ميكروارگانيسمجديد يا مجموعه

. كلينيكي، اولين مرحله فرايند تعيين نقش آنها در بيماري است

هاي ميكروبي از طريق ژنوم آنها به تنهايي علت و شناسايي گونه

زا در واقع بسياري از عوامل بيماري. كندمعلول را مشخص نمي

كه از طريق اين روش كشف شده است ممكن است به نوع 

  ).16(اشد محيط كشت ارتباطي نداشته ب

ها دانشمندان، نظريات متعددي را در مواجهه با اين چالش

فرودريچ و رلمن، پس از معرفي روش شناسايي . اندپيشنهاد داده

و روشهاي  PCR (Polymerase Chain Reaction)مبتني بر 

). 15(نظريه اصلاحي را پيشنهاد دادند  DNAشناسايي مبتني بر 

هاي پيچيده در موقعيكه تركيب اما حتي براي تشخيص بيماري

هاي چندگانه و يا فاكتورهاي محيطي براي بيماري ميكروب
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اي از اخيراً مجموعه. مورد نياز هستند ممكن است كافي نباشد

ها كه براي متاژنوميك پيشنهاد داده شده است قابل اجرا فرضيه

اما نياز به تلقيح به يك ميزبان را دارد كه ممكن ). 17(هستند 

شواهد ديگري مانند . ها فراهم نباشدت براي همه پاتوژناس

تجزيه و تحليل اپيدميولوژيكي و سرولوژيكي، يا توانايي براي 

ها يا داروهاي خاص بيوتيكها با آنتيتوقف بيماري

، 19، 20(ها، در فرضيه كخ استفاده شده است ميكروارگانيسم

ويروس هرپس مثل (براي ويروسهايي كه در همه جا هستند ). 18

هايي كه در آن متغيرهاي زيادي مانند يا براي بيماري) انساني

كند، ژنتيك ميزبان و عوامل محيطي نقش مهمي را بازي مي

در اين شرايط ). 21، 22(تواند بسيار دشوار باشد اثبات عليت مي

هاي جعلي بين عوامل عفوني و بيماري، نبايد براي ايجاد لينك

تواند منجر به چنين ارتباطات نادرستي مي. مراقبت صورت گيرد

تر درمان خطرناك شده و وضعيت را نسبت به حالت اول سخت

هاي همراه با دلايل چند ميكروبي، براي ديگر بيماري). 19(كند 

تواند يك اصل براي تجزيه و تحليل موارد متانوژنوميك مي

تواند اختلاف بين هاي بزرگتر باشد يعني ميهدف در گروه

هاي هاي ايجاد كننده بيماري و ميكروارگانيسمميكروارگانيسم

ها وقتي احتمالات اوليه يافته). 23(زا را فراهم سازد غيربيماري

) 24(باشد هاي پژوهش درست ميبالاست، به احتمال زياد يافته

بنابراين براي نتايج غيرمعمول متاژنوميك شواهد زيادي براي 

لا در يك مطالعه از سواب نازوفارنكس مث. تأييد، مورد نياز است

گرفته شد در  2009در سال  H1N1كه از افراد مبتلا به بيماري 

درصد هويت نوكلئوتيد مربوط به ويروس  97ابتدا دريافتند كه 

ها هاي بيشتر دريافتند كه اين يافتهابولا بوده اما پس از بررسي

شته نسبتا يك ر Shotgunمتانوژنوميك ). 25(اشتباه بوده است 

هاي ممكن آلودگي، شناخته جديدي است كه در آن همه علت

هاي آزمايشگاهي تواند شامل همه ريجنتشده نيست اما مي

، آلودگي متقاطع در طول فرايندهاي )DNA )27 ،26هاي ستون

. باشد) 28(اندازي توالي برداري و حمل اضافي در حين راهنمونه

اكتشافات جديد در ابتدا بايد  با وجود رعايت اين شرايط، تمام

اما بايستي با . منتظره بوجود آيدهاي جديد و غيراز يافته

  .ها كنترلي مناسب پيگيري شودآزمايشات و نمونه

بيوتيكها در كاربرد متاژنوميكس در ساخت داروها از جمله آنتي

ها بيوتيكها منبع بسياري از آنتيميكروارگانيسمتوان گفت، مي

در . شوندمي هاي عفوني استفادهبراي مديريت بيماري كه هستند

توليد  ،الكساندر فلمينگ اشاره كرد كه يك قارچ ،1920دهه

 رشد باكتريها را مهار تواندمي كهكند ي مييك ماده شيمياي

اين يافته منجر به تلاش  .شيميايي پني سيلين بود ماده. كند

براي استفاده بيوتيك آنتي كردن تجاري هماهنگ براي كشف و

ها، و بسياري از باكتري. )29(شد  در پزشكي و كشاورزي

اي هاي با طيف گستردهآنتي بيوتيك هاي خاص،همچنين قارچ

اي از مجموعه كه، كردهتوليد خاص  عملكرد بااز مواد شيميايي 

. كنندما قرار دارند را ارائه مي در دسترسكه امروزه  را داروها

 توليدها را آنتي بيوتيك هاها و قارچباكتريمعلوم نيست كه چرا 

دهد كه براي نشان مي آنها هاي گسترده، اما قابليتكنندمي

اين است كه  يك فرضيه مورد علاقه .ندزندگي ميكروب مهم

رشد رقباي  بيوتيك براي جلوگيري ازميكروارگانيسم از آنتي

فرضيه ). 30، 31(كنند مي مواد مغذي استفادهتامين خود براي 

هاي ها به عنوان مولكولبيوتيكاين است كه آنها از آنتي ديگر

به رويدادهاي مهم در جوامع  هشدار دهنده نسبت سيگنال

-نقش آنها در جوامع ميكروبي، آنتيجدا از  .كنندمي استفاده
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. ها اهميت دارندانسان در هاي عفونيدرمان بيماريها در بيوتيك

-كه در طي آن آنتي بود يجنگ جنگ جهاني دوم، اولين

بار در دسترس بيماران قرار گرفت و اولين براي ، هابيوتيك

هاي از بيماريي زخم افراد بيشتره كبود تاريخ در نگ اولين ج

 ).32، 33(ند عفوني درگذشت

. كاربرد متاژنوميك در محيط زيست اهميت خيلي زيادي دارد

تازگي توجه متاژنوميكس در ايران رونق چنداني نداشته و به 

اي كه پور مطالعهدر  .دانشمندان را به خود معطوف ساخته است

بررسي متاژنوميكسي با عنوان  1391مظاهري و همكاران در سال 

فلورباكتريايي دخيل در فرآيند كمپوستينگ ضايعات شهري 

انجام  براي اولين بار در كشور ريبوزوميي هامبتني بر توالي

ي مؤثر در فرايند توليد كمپوست با ، فلورباكتريايي بومگرديد

) غير مبتني بر كشت ميكروبي(استفاده از روش متاژنوميكسي 

بدين منظور، . هاي ريبوزومي شناسايي شدندبراساس توالي

و  GC-F341اي پليمراز با استفاده از آغازگر واكنش زنجيره

R518  جفت بازي در توالي ژن  566جهت تكثير قطعه

16SrDNA پس از الكتروفورز ژل . انجام گرديد هايباكتر

هاي تكثير شده و توالي يابي آنها، به توالي) DGGE(شيب دار 

 ,DNAstar, Bioeditها از نرم افزارهاي منظور شناسايي گونه

Chromas  وBlast هاي مولكولي نتايج بررسي. استفاده شد

. سويه ناشناخته بود 9و شناخته شده سويه  8حاكي از وجود 

سايي فلور ميكروبي مطلوب و استفاده از آنها تا حد امكان شنا

جهت سرعت بخشيدن به فرآيند، از طريق جداسازي آنها در 

دهنده محيط كشت اختصاصي و افزودن آنها به عنوان شتاب

تواند در تجزيه مواد آلي و توليد كمپوست با كيفيت مي) بوستر(

موده و گامي عالي و در مدت زمان كوتاه نقش مؤثري ايفا ن

- در مطالعه). 34( مؤثر در صنعت بازيافت كشور محسوب گردد

 مولكولي نشانگر اي كه توسط غلامي و امتيازي بر روي طراحي

ها باكتري در سنگين فلزات به مقاوم هايرديابي ژن در جديد

 دو محيطي هايژن تكثير در تنوع بررسي منظور انجام شد، به

 مقايسه با يكديگر نتايج و گرفت انجام آغازگر طراحي روش

 آر سي-پي اختصاصي آغازگر جفت يك اول روش در شد كه

 شد طراحي  zntA P-type ATPase ZntA ژن رديابي براي

 براي ناحيه را لغزشي آغازگر جفت يك دوم روش در و

-باكتري در P-type ATPaseژني  خانواده از ژن پنج مشترك

كوپرياويدوس  سودومالي، بورخلدريا يوتروفا رالستونيا هاي

 تايوانيس كوپرياويدوس و سيرنگي، سدوموناس نكاتور،

ژني  بانك در آن همولوژي بررسي از بعد .گرديد طراحي

NCBI تكثير در تواندمي لغزشي آغازگر اين كه شد مشخص 

-نمونه از ديگر باكتري چندين و فوق هايباكتري در ژن اين

 از استفاده و طراحي نتيجه در باشد كارآمد بسيار هاي محيطي

مولكولي  نشانگر عنوان به تواند مي لغزشي آغازگرهاي جفت

 هاباكتري در فلزات به مقاوم هايمكانيسم رديابي در جديد

جوامع  مدت دراز آناليز براي را نظيريبي ابزار همچنين باشد

 فراهم اند را گرفته قرار سنگين فلزات معرض در كه زيستي

 ).34، 35، 36(كند مي

هاي متانوژنوميك كامل شده و از نظر باليني همانطوريكه روش

هاي مبتني بر متانوژنوميكي ممكن است اند، روشمعتبر شده

هاي بهداشت هاي تشخيصي در زمينه عفونتمسير پيشرفت تست

هنگاميكه با يك بيماري عفوني پيچيده يا . عمومي را پديد آورد

هاي تشخيصي متداول شويم غالبا تستيناشناخته روبرو م

گيرند و بطور بالقوه، منجر به چندگانه مورد استفاده قرار مي
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در عوض . شوندهاي ناخواسته و تاخير در تشخيص ميهزينه

متانوژنوميك ممكن است به عنوان يك آزمايش جامع 

غربالگري براي پاتوژنهاي جديد و شناخته شده و علاوه بر اين، 

-همچنين تست. شودهاي تك استفاده مييابي ميكروببراي ارز

هاي توانند براي فهميدن بيماريهاي تشخيصي مورد هدف مي

باليني و تعيين عمليات مديريتي در آينده مورد استفاده قرار 

  ).21(گيرند 

با پديد آمدن تواليهاي ارزانتر و سريعتر ممكن است در آينده در 

اين . انساني مورد استفاده قرار گيردبررسي تغييرا ت ميكروييوم 

هاي تواند ژنوم ميزبان و ميكروبيوم را محاسبه و به درمانامر مي

هاي با طيف كم، جهت شخصي مانند كاربرد آنتي بيوتيك

هاي خاص به يك وضعيت بهداشتي نظمي پروبيوتيككاهش بي

تواند براي ميكروبيوم هاي مشابه ميروش). 29(منجر شود 

، 37( هاي مراقبت بهداشتي كاربرد داشته باشددر زمينهمحيطي 

هنگاميكه يك پاتوژن جالب شناخته شود روشهاي ). 36

متانوژنوميكي در حال حاضر نسبت به روشهاي گذشته از 

بنابراين اگرچه متانوژنوميك . حساسيت كمتري برخوردار هستند

ال شود اما در حها استفاده ميامروزه براي غربالگري نمونه

حاضر به عنوان يك تكنيك كامل در كنار كاربرد محيط كشت 

بيشترين . و ديگر فنون سنتي موقعيت بهتري پيدا خواهد كرد

ميزان كاربرد متانوژنوميك در موارد باليني در جايي است كه با 

لذا . توان دلايل ميكروبي را كشف كردهاي متداول، نميتكنيك

لاعات به دانشمندان ماهر براي انجام آزمايشات و آناليز اط
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Abstract 
 

Introduction: Bacteria are a group of microorganisms which in contrast to their diversity in nature, 
only very few of them can be grown and isolated in the current standard laboratories. Metagenomics 
as a new field of research, during the last decade has worked on clarification of the genomes of the 
non-cultured microbes and researchers around the world with serious study of this group of 
bacteria, looking for new compounds such as new antibiotics, anti-cancer agents, new enzymes and 
biomolecules. 
Methods: This article is reviews study which with study of Texts and Internet and handy browsing 
of key words from reliable scientific resources and sites amongst: Google Scholar, Pub med, 
Science direct, Sid and Scopus in the years 2000 to 2013 were collected and studied. 
Results: The data collection instrument in the study includes all printed metagenomics related texts. 
Although, nowadays metagenomics is used to screen samples but now as a perfect technique beside 
the medium application and other traditional techniques will have better position. The highest usage 
of metagenomics is in clinical cases where with conventional techniques can't be discovered 
microbial reasons. So for tests and analyze information need to skilled scientists. 
Conclusion: This paper focuses on some of the latest achievements of Metagenomics and its 
application in new drugs, detection of enzymes, potential of biotechnology and environment. 
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