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et al., 2020( که باید در نظر گرفته شود:
الف( خودفرایندهای طبیعی )مهندسی خاک، تبدیل بستر و مشارکت شبکه 

مواد غذایی خرد(،
ب( تأثیر مدیریت بر این فرایندها

و ج( اثر ترکیبی دو مورد ذکر شده بر عملکرد گیاه.
کشور ایران با قرار گرفتن در محدوده خشک و نیمه خشک جهان و 
نیز با توجه به شرایط زمین  شناسی و توپوگرافی، محدودیت  های متنوع 
و گسترده ای در منابع خاک در زیست بوم  های جنگلی و مرتعی دارد. 
این محدودیت  ها، با بهره  برداری  های غیراصولی و فشرده طی چند دهه 
گذشته، موجب ایجاد چالش  های فراوانی برای این منابع پایه و در نتیجه 
به خطر افتادن امنیت غذایی و سلامت جامعه شده است. از این  رو، با 
مدیریت چرخه عناصر غذایی و چرخه  های مهم حیات مانند چرخه 
کربن و نیتروژن، به  واسطه مدیریت درست منابع و شناخت اکولوژی 
دقیق میکروارگانیسم  های خاک، می  توان بر خیلی از این چالش  ها 

فائق آمد.

ضرورت و جنبه نوآوری 
ریزموجودات خاک به  روش های مختلف کشت و مولکولی با 
رویکرد های متفاوت علمی و کاربردی در زیست بوم های زمینی 
ارزیابی شده اند. هدف این مقاله معرفی فناوری متاژنومیکس 
خاک  میکروبیوم  شناسایی  برای  جدید  رویکردی  به عنوان 
تغییر  بوم شناختی،  دیدگاه های  از  خاک  میکروبیوم  است. 
کاربری ها، تولید محصول، سلامت زیست بوم ها، کیفیت خاک 
بوده  توجه  مورد  همواره  جهانی  گرمایش  دیدگاه  از  نیز  و 
و  تولید  مرتعی  و  جنگلی  بوم نظام  در  از آنجایی که  است. 
پوشش درختان بر خلاف کاربری های کشاورزی، مدت زمان 
را  میکروبی  اجتماعات  و  خاک  مشخصه های  طولانی تری 
تحت تأثیر قرار می دهند، مطالعه دقیق آنها به عنوان عوامل 
تجزیه با استفاده از ابزار های مولکولی، تحت تأثیر عوامل 

اهمیت زیست خاک و نحوه مطالعه جوامع میکروبی آن
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مقدمه 
بیولوژی خاک، علم بررسی موجودات زنده خاک، نقش و کارکرد آنها، 
همچنین تعامل و ارتباط این موجودات در خاک است. بیولوژی خاک، 
یکی از ویژگی  های اصلی خاک و شاخصی برای سلامت، حفظ کیفیت 
Klad� )و بهره  وری خاک است که برای تعادل اکولوژیکی، حیاتی است 

.)ivko & Clapperton, 2011
پروتوزوآ،  جلبک ها،  قارچ ها،  باکتری ها،  از  اعم  میکروارگانیسم ها 
ویروس ها و فون خاک، در مجموع، زیست خاک را تشکیل می  دهند 

.)Bardgett, 2005(
باکتری  ها و قارچ  ها به  عنوان پرتعدادترین، تأثیرگذارترین و مهم ترین 
موجودات زنده خاک، باید در خاک حضور داشته باشند تا مواد   آلی 
با ارزش را تجزیه کنند و آنها را به شکلی تبدیل کنند که گیاهان بتوانند 

.)Paul, 2024( آن را از طریق ریشه جذب کنند
فرایند تبدیل بقایای گیاهی به هوموس، توسط آنزیم  هایی تسهیل 
می  شود. آنزیم  ها، یا در موجودات موجود در خاک وجود دارند، یا 
 Xing et al.,( توسط ارگانیسم  های زنده یا مرده ترشح می  شوند
2024(. به  عنوان مثال، برخی از رایج  ترین آنزیم  های موجود در خاک 
نظیر سلولاز )تبدیل سلولز به زیر واحدهای گلوکز(، پروتئاز )تبدیل 
پروتئین به اسیدهای آمینه(، لیگناز )تجزیه زنجیره لیگنین(، اوره آز 
)تبدیل اوره به آمونیاک و دی اکسید کربن( و گلوکوزیداز )تبدیل 
نشاسته به گلوکز( را می  توان نام برد )Šnajdr et al., 2013؛ 

.)Bayranvand et al., 2021
تنوع در بیولوژی خاک، باعث مقاومت و انعطاف  پذیری گیاهان 
که  شد  خواهند  پردازش  حدی  تا  موادآلی  درنهایت،  می  شود. 
به  عنوان مواد هیومیک )اسیدهای هیومیک و فولویک( نسبتاً پایدار 

.)Liang et al., 2024( درآیند
فرایندهایی که توسط بیولوژی خاک انجام می  شود، با اصلاح 
محیط فیزیکی، شیمیایی و بیولوژیکی خاک ادامه می  یابند و بر 
.)Burgers, 2012( سیستم  های تولید گیاهی تأثیر می  گذارند

 Wołejko( سه مؤلفه زیستی، برای مدیریت خاک وجود دارد
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تجزیه مواد آلی به  حساب می  آیند، بسیار ضروری و کارآمد است.
تنوع میکروبیوم زیست  بوم  های خاکی، تحت تأثیر متغیرهای محیطی 
 Xing et al., ؛Miyauchi et al., 2020( و تعاملات بیولوژیکی است
2024(. در این بین، زیست  بوم  های جنگلی و مرتعی، در بسیاری از 
نقاط زمین یافت می  شوند و پناه  بخش بزرگی از تنوع جهانی هستند 
اهمیت  بیوم  ها،  این  در  موجود  فرایندهای   .)Wu et al., 2018(
بسیار  آنها  میکروبیوم  عملکرد  و  ترکیب  شناسایی  و  دارند  جهانی 
.)Tedersoo et al., 2020 ؛Lladó et al., 2017( ضروری است

پوشش گیاهی و درختی، به  طور وسیعی به ناهمگونی زیست  بوم  های 
خاکی از جمله نفوذ در خاک توسط ریشه  ها، زادآوری و تولید چوب 
زیست  بوم  ها،  بوم  شناسی  تغییرات  و  تحول  به  و لاش برگ،    پوسیده 
می  توانند  خود،  به   نوبه  عوامل  این  همه  به  طوری که  می  کنند،  کمک 
Hiiesa� باشند  تأثیرگذار  خاک  ریزموجود  های  فعالیت  های  )بر 

به  عنوان مثال،   .)Bayranvand et al., 2021 lu et al., 2017؛ 
لاش برگی،  کیفیت  و  کمیت  بودن  پایین  به  واسطه  آلی  مواد  کاهش 
موجب کاهش زی  توده میکروبی و فعالیت آنزیم  های خارج سلولی 
می  شود که می  تواند نشان  دهنده تأثیر اکولوژیکی پوشش گیاهی بر 

پاسخ  می رسد.  نظر  به  الزامی  و  ضروری  بسیار  آنها  بر  مؤثر 
جوامع میکروبی خاک و رابطه آنها با دیگر عوامل بوم شناختی 
در رابطه با پوشش متفاوت گیاهی و درختی به خوبی شناخته 
روش های  معرفی  به دنبال  مقاله  این  بنابراین،  است.  نشده 
در  قارچی  و  باکتریایی  فلور  بررسی  برای  نوین  عملکردی 
زیست بوم های خاکی با استفاده از روش متاژنومیکس برای به 

دست آوردن رمز و راز های اکولوژی میکروب ها است.

زیست  بوم  های خاکی و اکولوژی میکروبی آنها
از  را  خاک  میکروبیوم  دنیا،  نقاط  اقصی  در  مختلفی  پژوهشگران 
کشاورزی،  تولیدات  کاربری  ها،  تغییر  اکولوژیکی،  دیدگاه های 
ارزیابی  جهانی،  گرمایش  و  خاک  بهره  وری  زیست  بوم  ها،  سلامت 

کرده اند.
و  جنگلی  اکوسیستم  های  مانند  طبیعی  محیط  های  در  از آنجایی که 
طولانی  تری  مدت زمان  زراعی،  اکوسیستم  های  برخلاف  مرتعی 
خصوصیات خاک و اجتماعات میکروبی تحت تأثیر قرار می  گیرند، 
عوامل  به  عنوان  که  خاک  میکروبیوم  فعالیت  های  از  درست  درک 

شکل 1- تصویر شماتیک برای درک بهتر زیست خاک و ریز موجودات داخل آن
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.)2018 ,.Anslan et al ؛Cobo�Díaz et al., 2017( خاک دارند

روش  های مطالعه میکروارگانیسم   های خاک
به  دستیابی  برای  بیوتکنولوژی  مداوم  تقاضای  امروز،  دنیای  در 
مطالعه  به  طوری که  است.  شده  شناخته  به  خوبی  جدید،  ژن  های 
است  بوده  جدید  شناسایی  های  برای  منبع  بهترین  تاکنون  ژنتیکی، 

.)Lombard et al., 2011(
قارچی،  و  باکتریایی  جوامع  ساختار  و  تنوع  مطالعات  پیش ازاین، 
شده  محدود  مرفولوژیکی،  شناسایی  و  کشت  محیط  های  به 
جدید  توالی   یابی  روش  های  اخیر،  سال  های  در  درحالی  که  بود، 
متاژنومیکس )Metagenomics(، دیدگاه جدیدی برای مطالعه و 
 Szoboszlay( طبقه  بندی دقیق ریزموجودات فراهم آورده است

.)Hiiesalu et al., 2017 ؛et al., 2017
متاژنومیکس، دانشی است که به مطالعه مجموعه ژنوم  های متعلق 
ژنتیکی  دیدگاه  از  میکروارگانیسم  ها  از  مختلفی  اجتماعات  به 
جدید  رویکرد   .)Schmeisser et al., 2007( می  پردازد 
به  دست آوردن  برای  کاربردی  و  مهم  راه   حل  یک  متاژنومیکس، 
اطلاعات در مورد جوامع میکروبی موجود در محیط  های پیچیده 
 Szoboszlay )Lombard et al., 2011؛  است  خاک  مانند 
et al., 2017(. در بررسی  های متاژنومیکی، امکان دسترسی به 
دستگاه  ها و روش  های دقیق و جدید برای توالی  یابی نوکلئوتیدی 
Szobosz�( بسیار ضروری است RNA و DNA  مولکول  های

.)Hiiesalu et al., 2017 ؛lay et al., 2017
مراحل متاژنومیکس به  ترتیب شامل:

- نمونه  برداری از محیط،
اختصاصی  کیت  های  با  )که  اسید نوکلئیک  و  ژنوم  استخراج   -

انجام می  شود(،
- ساخت کتابخانه ژنومی

و – تجزیه و تحلیل کتابخانه ژنومی است.
کلیدی  سؤالات  به  پاسخ  امکان  همچنین  متاژنومیکس، 
توابع  بتوانند  دانشمندان  تا  می  سازد  فراهم  را  زیست  محیطی 
بالقوه را به میکروارگانیسم  های خاص در میان جوامع چندگانه 
Lom� Schmeisser et al., 2007؛  مرتبط سازند  )خاک، 

.)bard et al., 2011
به  میکروارگانیسم  ها  تنوع  زمینه  در  اخیر  پژوهش های 
با  مختلف جهان  نقاط  در  ژنوم(  و  )کشت  مختلف  روش  های 
است.  شده  انجام  مختلف  زیست  بوم  های  در  متفاوت  اهداف 
میکروبیوم  تنوع  زمینه  در  انجام شده  جامع  مطالعات  از جمله 
خاک، می توان به پژوهش Szoboszlay و همکاران )2017( 
اشاره کرد. در این مطالعه، تأثیر تغییرات کاربری زمین از جمله 
تنوع  روی  خاک،  کربن   آلی  و  مرتع  و  کشاورزی  جنگل، 
میکروبی خاک به روش متاژنومیکس از 19 منطقه در سراسر 
اروپا بررسی شد. گزارش  های مرتبط، بیان می  کند که فراوانی 
باکتری  ها و قارچ  ها با تغییر کاربری  ها، واکنش نشان می  دهند 

Li� ؛Lladó et al., 2017 باشد  )میکروبیوم زیست  بوم  های خاکی 
.)ang et al., 2024

پاسخ  و  زیست  بوم  های جنگلی  فرایندهای  در خصوص  پژوهش  ها 
 Lladó( آنها به تغییرات جهانی در رابطه با تنوع باکتری  های خاک
et al., 2017(، دلالت بر تأثیر فراوان باکتری  ها در چرخه عناصر 
غذایی دارد. میزان دقیق مشارکت باکتری  ها در فرایندهای زیست  بوم 
خاک  میکروبی  جامعه  اعضای  تمام  فعالیت  های  که  زمانی  جنگل، 

به  طور هم زمان بررسی شود، می  تواند به  خوبی شناخته شود.
با بررسی تأثیر خصوصیات خاک در طول گرادیان ارتفاعی بر تنوع 
 Faoro( برزیل  جنوبي  آتلانتیک  جنگل  های  در  باکتري هاي خاک 
اسیدوباکتریا  خانواده  از  باکتری  های  شد،  گزارش   )et al., 2010
فراوانی  تنوع و  بیشترین  با 25درصد،  پروتئوباکتریا  با 63درصد و 
باکتریایی را شامل می  شوند. در این ارتباط، ارزیابی تنوع قارچ  های 
و  گیاهان  ریشه  با   )Ectomycorrhizal )اکتومیکوریز/  همزیست 
ساختار و توزیع جوامع میکروبی خاک در طول گرادیان ارتفاعی در 
رویشگاه  های جنگلی شمال ایران )Bahram et al., 2012( نشان 
ارتفاع،  افزایش  با  اکتومیکوریزا  قارچی  غنای  میزان  کاهش  داد، 
از  ارتفاع  افزایش  با  ماکروارگانیسم  ها  کلی  غنای  الگوی  با  مطابق 
جنگل  های  خاک  میکروبیوم  مطالعه  با  همچنین  است.  دریا  سطح 
می  شود  گزارش   ،)Bayranvand et al., 2021( مرکزی  هیرکانی 
که مهم ترین عوامل تأثیرگذار بر پراکنش، ترکیب و تنوع باکتری  ها 
درختان  ریشه  نوع  و  خاک  شیمیایی  عناصر  خاک،  قارچ  های  و 

جنگلی است.

دسته  بندی کلی ریزموجودات خاک
ریزموجودهای خاک، معمولًا کمتر از یک درصد از حجم خاک را 
به   خود اختصاص می  دهند، در حالی که تعداد و تأثیرگذاری آنها در 

.)Tedersoo et al., 2014( خاک بسیار زیاد است
و  پروکاریوت  ها  سلسله  دو  در  به  طور کلی  خاک،  ریزموجودات 
سلسله  در  خاک  موجودات  از جمله  گرفته  اند.  جا  یوکاریوت  ها 
یوکاریوت  ها )موجودات که دارای هسته حقیقی(، می  توان جلبک  ها، 
پروکاریوت  ریزموجودات  از  و  برد  نام  را  پروتوز  ها  و  قارچ  ها 
)موجودات فاقد هسته حقیقی(، می  توان آرکی  باکتری  ها و باکتری  ها 
.)Miyauchi et al., 2020 ؛Szoboszlay et al., 2017( را نام برد

نقش  می  توانند  خاک  ریزموجودات  خاکی،  زیست  بوم  های  در 
 Saitta et al.,( کنند  ایفا  خاک  بیوژئوشیمیایی  چرخه  در  مؤثری 
2017؛ Anslan et al., 2018(. به  عنوان مثال، ریزموجودات، باعث 
تعادل  اثر تجزیه صخره  ها، استحکام خاک و حفظ  ایجاد خاک در 
 Tedersoo( اکولوژیک خاک در زیست  بوم  های خاک زی می  شوند
et al., 2020(. به  طور کلی، زی توده و فراوانی قارچ  ها و باکتری  ها 
اقلیم،  مانند  عواملی  با  می  توانند  آنها  تنوع  و  پراکنش  الگوی  و 
تغییر کاربری و پوشش گیاهی، منعکس  توپوگرافی، عناصر خاک، 
شود )Tedersoo et al., 2014؛ Chen et al., 2018( و جوامع 
بهره  وری  افزایش  و  سلامت  در  مهمی  سهم  خاک،  میکروبی  فلور 
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و بیشترین فراوانی و تنوع میکروبی، در کاربری جنگل مشاهده 
می  شود. همچنین، تغییرات تاکسونومیکی و عملکردی میکروبیوم 
از تکثیر و توالی ژن  با استفاده  ریزوسفری گونه درختی راش 
)Colin et al., 2017( نشان داد، صرف  نظر از   S rRNA 16
شرایط خاکی، گونه  های درختی دارای غنای مختلفی از جوامع 
باکتریایی برای حفظ عملکرد لازم جهت چرخش عناصر غذایی 

در زیست  بوم خود هستند.
میکروارگانیسم  ها،  متاژنومیکی  مطالعه  نحوه  به  ادامه،  در  از این رو، 
جهت شناسایی، یافتن ترکیب و تنوع میکروبیوم زیست  بوم  های خاکی 

پرداخته شده است.
برای این منظور، ابتدا باید از خاک نمونه  برداری شود. نمونه خاک در 
برداشته شود  یا ریزوسفر  بالک  از خاک  مطالعات محیطی، می  تواند 
)Bayranvand et al., 2021(. نمونه  برداری از خاک با استفاده از آگر 
با قطر 5 سانتی  متری ترجیحاً در لوله  های پلی  وینیل کلراید )PVC با قطر 
Teder�( خواهد بود و در شرایط سرد نگهداری می  شود )5 سانتی  متر

soo et al., 2014(. نمونه خاک در جعبه  های حاوی یخ به آزمایشگاه 
منتقل می  شوند و برای آنالیزهای میکروبی خاک در فریزر با دمای80- 
.)Chen et al., 2018( شد  خواهند  نگهداری  سلسیوس  درجه 

پس از برداشت نمونه  های خاک، فلور میکروبی آنها باید اندازه  گیری 
با  می   تواند  نمونه  ها،  از  متاژنوم   DNA استخراج  به این  منظور،  شود. 
انجام شود.  تجاری  کیت  های  و  آزمایشگاهی  از روش  های  استفاده 
کیفیت DNA  متازنومی استخراجی، با استفاده از دستگاه نانودراپ 
شناسایی  و  تکثیر  برای  می  شود.  بررسی  آگارز  الکتروفورز  ژل  و 
مولکولی، قطعه  ای ژن 16SrDNA )جهت شناسایی فلور باکتریایی( و 
ITS )جهت شناسایی فلور قارچی( که طولی مناسب برای توالی  یابی 
 Miseq از سیستم  استفاده  با  و  نظر گرفته می شود  باشد، در  داشته 
 Miseq سیستم  از  نمونه  ها،  متاژنوم  آنالیز  جهت  می شود.  بررسی 

.)www.illumina.com( کمپانی ایلومینا استفاده می  شود
واکنش زنجیره ای پلیمراز )PCR( با استفاده از پرایمر  های فوروارد 
در ترکیب با پرایمر ریورس انجام می  شود. محصول PCR از روی 
Qiaquick gel ex� تجاری  کیت  های  به کمک  و  )ژل، جداسازی 
Qu� خالص سازی و با استفاده از روش ،))Qiagen(  traction kit

bit Fluorometer کمپانی Invitrogen، کمیت  سنجی می شود.
مقدار30 میکرولیتر از محصولات PCR تخلیص شده از ژل در قالب 
یک flowcell کامل Miseq به شرکت ماکروژن کره   جنوبی یا انستیتو 

BGI چین برای توالی  یابی ارسال می  شود.

شکل 2- نحوه نمونه  برداری، عوامل تأثیرگذار و روند کلی مطالعه میکروبیوم خاک
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شکل 3- نحوه و نمای کلی مطالعه میکروبیوم خاک در ریزوسفر گونه  های درختی و زیست  بوم  های جنگلی )تهیه شده توسط نویسنده(

با  پایتون  تحت  نرم افزارهای  از  به  دست آمده،  توالی  های  آنالیز  برای 
 Caporaso et al.,( می  شود  استفاده   MOTHUR و   QIIME نام 

.)2010
 OTU (Operational Taxonomic توالی  های  بعد،  مرحله  در 
و   de novo روش  پایه  بر  97درصد  از  بیش  شباهت  با   )Units
با نرم  افزار QIIME  دسته  بندی و شناسایی می  شوند. توالی  هایی که 
97درصد یا بیشتر شباهت داشته باشند در یک گروه، قرار گرفته و 
نشان  دهنده سویه  های یک گونه هستند. درحقیقت، در این مرحله، هر 
توالی OTU، به یک باکتری یا قارچ نسبت داده می  شود. برای این 

اطلاعات  بانک  در  موجود  توالی  های  اطلاعات  از  می  توان  منظور، 
استفاده   RDP classifier الگوریتم  از  استفاده  با   Greengenes

کرد. 
درنهایت، جدول OTU که نشان  دهنده فراوانی هر OTU در هرنمونه 
است، تهیه می  شود. این جدول، علاوه بر اینکه نشان دهنده فراوانی هر 
OTU  است، اطلاعات تاکسونومی آنها را نیز نشان می  دهد. درآخر، 

توالی  های خام در بایگانی NCBI ثبت می  شوند.
جدول  از  حاصل  نتایج  از  نمونه  ای  مثال،  برای  ارتباط،  این  در 
متاژنومیکس  روش  به  خاک  میکروبیوم  مطالعه  از  حاصل     OUT

شکل 4- نحوه و نمای کلی یک نمونه مطالعه میکروبیوم خاک در زیست  بوم  های مرتعی )تهیه شده توسط نویسنده(
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در جنگل  های هیرکانی، در شکل 5 ارائه شده است. بر مبنای 
مطالعات، فراوان  ترین فیلوم باکتریایی در سطح شیب ارتفاعی 
Actino� اکتینوباکتر  ها  به  ترتیب  مرکزی،  هیرکانی  )جنگل  های 
و   29/9(  )Proteobacteria( پروتئو  باکتر  ها  و   )bacteria
Verrucomi�( و پس از آن وروکومیکروب  ها )25/2 درصد
کلروفلکسی  ها   ،)Acidobacteria( اسیدوباکترها   ،)crobia
)به  ترتیب   )Planctomycetes( پلانکتومیست  ها  و   )Chloroflexi(
 ،)Firmicutes( و فیرمیکوت ها )3/44، 12/3، 6/2 و 5/5 درصد
Gemma�( گماتیمونادتس  ها  و   )Nitrospirae )نیترواسپنس  ها 
خاک  باکتریایی  کل  فراوانی  درصد   1 تا   5 بین   )timonadetes
باکتری  های  فیلوم  همچنین،  بودند.  داده  اختصاص  به  خود  را  جنگل 
Cyanobac�( و سیانوباکتری  ها )Bacteroidetes )باکتریودست  ها 

tria( فراوانی کمتر از یک درصد را نشان داده  اند. فراوان  ترین فیلوم 
)60/8درصد(،   )Ascomycota( آسکومیکوتاها  به  مربوط  قارچي 
و  )37/3درصد(   )Basidiomycota( پسازآنباسیدومیکوتاها 
Bayran�( بود  )2/1درصد(   )Mucoromycota )موکورومیکوتا  ها 

.)vand et al., 2021

نتیجه  گیری کلی
مشخصه  های  با  خاکی،  زیست  بوم  های  در  خاک  میکروبیوم  تغییرات 
خاک و ریشه درختان همزیست مرتبط هستند و می  توانند از عوامل 
خاک  ریزموجودات  باشند.  میکروبی  جامعه  ترکیب  در  تغییر  اصلی 

 Bayranvand( به  دست آمده مربوط به فراوانی نسبی باکتری  ها و قارچ  های خاک در سطح فیلوم در جنگل  های هیرکانی مرکزی OTU شکل 5- نتایج حاصل از جدول
)et al., 2021

از جمله باکتری  ها و قارچ  ها، نقش کلیدی در تولید آنزیم  های خاک و 
تجزیه موادآلی ایفا می  کنند. از این  رو، شناسایی آنها با روش  های نوین و 
دقیق مولکولی مانند روش  های مبتنی بر متاژنومیکس، می  تواند درک ما 
را از مطالعه بوم  شناسی خاک رویشگاه  های جنگلی و مرتعی بالا ببرد.

مناسب  ترکیب  به  می  توان  مولکولی،  جدید  روش  های  از  استفاده  با 
ریزموجودات خاک زی پی   برد و رابطه آنها را با چرخه  های عناصر 
دقیق  به  طور  توپوگرافی،  و  اقلیمی  عوامل  گیاهی،  پوشش  غذایی، 
بررسی کرد. درنهایت، با شناخت روابط دقیق میکروبی زیست  بوم  های 
جنگلی و مرتعی که از عوامل اصلی تولید آنزیم و تجزیه مواد هستند، 
الگوی مناسبی را از کیفیت خاک ارائه داد. این امر، همچنین می  تواند 
به تولیدکنندگان کود  های زیستی و میکروبی، این امکان را بدهد که 
بهترین ترکیب باکتری  ها و قارچ  های هر منطقه را همگام با الگو گرفتن 
از طبیعت شناسایی کنند و به ساخت کودهای زیستی با کیفیت اهتمام 

ورزند. 
برهمین  اساس 

- شناسایی سویه  های قارچی و باکتریایی مفید در رابطه با چرخه  های 
مواد غذایی جهت بالا بردن کیفیت خاک،

- مطالعه قارچی و باکتریایی ریزوسفر گونه  های درختی بومی به  منظور 
شناخت همزیستی میکروبی آنها،

- بررسی فعالیت میکروبیوم نواحی چندگانه رویشی جهت درک روابط 
اکولوژی میکروب  ها

و – مطالعه تنوع و ترکیب میکروبیوم کاربری  های مختلف خاک زی و 
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شناسایی سویه   های غالب برای هر کاربری،
باید در دستور کار بخش  های تحقیقاتی و آموزشی قرار گیرد.
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