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 کاربری اراضی روی فراوانی نسبی و ترکیب جوامع باکتریایی خاک تأثیر
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 (11/11/1931تاریخ پذیرش: 11/1/1931تاریخ دریافت:)

 

 چکیده

نقش محوری در  ،جوامع ریزجانداران خاکضمن اثرگذاری روی که  بودهین فاکتورهایی ترمهمتغییر کاربری اراضی یکی از 

زار به تغییر کاربری اراضی )از مراتع بوته تأثیر منظور بررسیکنند. بههای بیوژئوشیمیایی و اکولوژیکی ایفا میفرآینداکثر 

 یدر سه کاربر Real-time PCR با استفاده از روش یامطالعه، خاک اییباکتریکشاورزی( روی فراوانی نسبی و ترکیب جوامع 

 یمتریسانت 11از عمق  ینمونه خاک سطح 11 یهر کاربر رانجام شد. د رفتی( در دشت جزاربوتهو  یزراع ،)باغ یاراض

خاک  هاینمونه از DNA سازیخالص و استخراج. گیری شدنداندازه هاهای فیزیکی و شیمیایی آنو برخی از ویژگی آوریجمع

و طبق  Real-time PCRانجام شد. با استفاده از دستگاه  (NucleoSpin® Soil kit)با استفاده از کیت نوکلئواسپین سویل 

 برایترتیب باکتریایی خاک به 16S rDNAی غلظت نسبی و دمای ذوب قطعات روش منحنی استاندارد نسبی، مقایسه کمّ

کیفیت  و های اراضی مختلف انجام شد. نتایج بررسی غلظتبررسی فراوانی نسبی و ترکیب جوامع باکتریایی خاک در کاربری

DNA سازی ان داد که استخراج و خالصهای خاک نشهای استخراج شده از نمونهDNA  با استفاده از کیت نوکلئواسپین سویل

 یدرصد( نشان داد که کاربر پنج ی)در سطح آمار سیوال کروسکال کیناپارامترطرفه  کی انسیوار زیآنال جینتامطلوب بود. 

 جوامع ینسب یفراوان نیانگیم کهیطوربه ؛داشت داریمعن اثر خاک ییایباکتر جوامع بیترک و ینسب یفراوان یرو یاراض

 در خاک ییایباکتر جوامع بیترک چنینهم. داشت داریتفاوت معن گرید یبا دو کاربر و تربیشباغ  یکاربر در خاک ییایباکتر

 ازو  باغبه  زاربوتهاز  یاراض یکاربر رییتغ رفتیدر دشت ج یطورکلبه. داشت داریتفاوت معن گرید یبا دو کاربر زاربوته یکاربر

  است. شده خاک ییایجوامع باکتر بیترک داریمعن رییتغ و ینسب یفراوان شیافزا سبب بیترتبه یبه باغ و زراع زاربوته
 

 دشت جیرفت، Real-time PCRباکتریایی خاک،  16S rDNAژنومی خاک،  DNA کلیدی: هایواژه
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 مقدمه

 ترینپیچیده از یکی های آبزی، خاکدر مقایسه با سیستم

را در خود جای  بیوسفر ریزجانداران پویای هایمجموعه

 ذرات مختلف های. اندازه(Curtis et al., 2002)دهد می

 ایجاد یک منجر به هاو نحوه آرایش و قرارگیری آن خاک

ترکیب . و ناهمگن شده است متنوع بسیار فیزیکی محیط

نظیر  محیط خاک هایتنوع ویژگی با ریزجانداران و تنوع

است  ارتباط در زیستیهای شیمیایی، فیزیکی و ویژگی

(Ranjard et al., 2003). 

بسیاری از عوامل مانند اثر  ،های ذاتی خاکبر ویژگی علاوه

اراضی روی ترکیبب   های خاک و کاربری، آلاینده1ریزوسفر

 & Kennedy)و تنببوع ریزجانببداران خبباک نقببش دارنببد 

Gewin, 1997)اند کبه گران بسیاری گزارش کرده. پژوهش 

 هبای و شیوه کاربری اراضی تغییر نظیر انسانی هایتفعالیّ

درازمبدت روی   و توجبه  قاببل  اثبرات  تواننبد مبی  مدیریتی

 و های خاک نظیر عناصر غذایی، کبربن آلبی، بافبت   ویژگی

pH (Lauber et al., 2008)  ین روی ترکیبب و  نب چو هبم

 Marschner)جوامع ریزجانداران خاک داشته باشند  تنوع

et al., 2001; Webster et al., 2002; Miethling et al., 

2003; Jangid, et al., 2008) .هببای پببژوهش از طرفببی

 تأثیرهای کشاورزی مانند تفعالیّ که انددادهپیشینی نشان 

 Wang et)کاربردهای طولانی مدت کودهای آلی و غیرآلی 

al., 2008; Hu et al., 2011; Kamaa et al., 2011)  و

تنباوب  ، مدیریتی )ماننبد شبخم  های مدت روش بلند اثرات

 (Govaerts et al., 2007)گیاهی(  بقایای مدیریت و زراعی

 دهند.قرار می تأثیرباکتریایی خاک را تحت  جوامع ترکیب

ای مبتنی بر واکنش زنجیره 1متاژنومیک هایاخیراً روش

 جوامع مطالعه برای اییندهآفز طور، به(PCR) 9پلیمراز

 ,Kent & Triplett)اند شده استفادهریزجانداران خاک 

که  بودهبر پایه اسیدهای نوکلئیکی  ها. این روش(2002

ای از قبیل خاک جدا پیچیده هایسازگانبوماز  مستقیماً

 طورکل ریزجانداران به DNAها این روش . دراندشده

 و شده استخراج زیست محیطی هاینمونه از مستقیم

اطلاعات  .شودمیانجام  آن روی ژنتیکی هایارزیابی

تری از ترکیب و ها تصویر بسیار دقیقحاصله از این روش

دستیابی به این که امکان  دادهنقش ریزجانداران نشان 

فراهم های قدیمی کشت ریزجانداران اطلاعات با روش

                                                           
1-Rhizosphere 

2-Metagenomics 
3-Polymerase chain reaction (PCR) 

 & Peixoto et al., 2002; Tabatabaei)نبود

Pourmazaheri, 2013). 

های متاژنومیک یکی از روش( qPCR) 4یکمّ PCR روش

از  دست آمدهبه خاص موجودات زنده که PCRمبتنی بر 

 توسط مانند خاک مخلوط و پیچیده DNAالگوهای 

شوند. ی میکمّو  شناسایی PCRگیری توده محصول اندازه

qPCR یعنیتواند با استفاده از سه روش متفاوت، می 

 PCR و 1رقابتی 1 ،PCR(MPNین تعداد احتمالی )تربیش

در روش  . et al.,(Heid (1996 ، انجام شود7زمان واقعی

Real-time PCR های فلوروژنیک غیراختصاصی از رنگ

 ,Klein) 3سایبرگرین، از قبیل DNAبا  1پیوند شده

 با شده دارنشان هیبریداسیون کاوشگرهای، یا (2002

، 11توالی فلوروژنیک با تشخیص اختصاصی هایرنگ

(. Heid et al., 1996)شود استفاده می  TaqManمانند

افزایش نشان دهنده  PCR طیافزایش در فِلورسانس در 

و برای تخمین مقدار  بودهتولید شده  تازه DNA قطعات

DNA شودها استفاده میدر نمونه (Tevfik Dorak, 

2007). 

بببرای  Real-time PCRگببران بسببیاری از روش پببژوهش

هببای مببرتبط بببا خبباک و ژن هببایسببنجی ببباکترییکمّبب

طور مثال ایبن روش  اند. بهها استفاده نمودهکارکردهای آن

سببنجی کببل یآمیببزی در زمینببه کمّبب طببور موفقیببتبببه

نگبی و   . در ایبن راسبتا،  کار رفته استهای خاک بهباکتری

 Real-timeببا اسبتفاده از    (Nagy et al., 2005)همکاران 

PCR 16هبای  کپبی  دتعداS rDNA در پوسبته   یبایی باکتر

 چنینهمبررسی نمودند. را خاک در اراضی بیابانی  زیستی

هبای خباک   های خاص باکتریبررسی گروه برایاین روش 

 & Hermansson)هببای آمونیبباک ماننببد اکسببید کننببده

Lindgren, 2001)های متان ، اکسید کننده(Kolb et al., 

 (Foti et al., 2007)هبای گبوگرد   کننبده  ءو احیبا  (2003

استفاده  dsrAو  amoA ،pmoAهای ژنترتیب با بررسی به

 & Hermansson) هرمانسببون و لینببدگرینشببده اسببت. 

Lindgren, 2001)  بیان داشتند که روشReal-time PCR 

هبای خباک دارد.   سنجی بباکتری یپتانسیل بالای برای کمّ

                                                           
4-Quantitative PCR (qPCR) 
5-Most probable number (MPN)-PCR 

6-Competitive PCR 

7-Real-time PCR 
8-Non-specific DNA binding dyes as fluorescent reporters 

9-SYBER Green  

10-Sequence-specific, dual-labeled fluorogenic hybridization 
probes 
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ها حساسیت بالا، تکرارپذیری، نتبایج واقعبی و فرفیبت    آن

انجام تعداد زیاد نمونه در زمان کم را از مزایایی ایبن   بالای

ذکر نمودند.  PCRی های کمّروش در مقایسه با سایر روش

-Realبا استفاده از  (Fierer et al., 2005)فیرر و همکاران 

time PCR  هبای تاکسبنومیک اصبلی    فراوانی نسبی گبروه

یبن  بیان داشتند که ا و ها را در خاک بررسی کردندباکتری

روش درک جببامع و ارزیببابی دقیقببی از ترکیببب جوامببع   

 کند.  باکتریایی خاک فراهم می

و ترکیب جوامع  یدر مورد فراوان یاطلاعات کمّطورکلی به

 رانیاخشک و نیمهخاک در مناطق خشک  باکتریایی

کاربری اراضی روی فراوانی و . با فرض اینکه وجود دارد

باشد، این گذار میتأثیرباکتریایی خاک  جوامعترکیب 

 41تغییر کاربری اراضی )در  تأثیرهدف بررسی پژوهش با 

زار به کشاورزی( روی فراوانی سال اخیر از مراتع بوته

خشک و  هخاک در منطقباکتریایی  جوامعترکیب نسبی و 

 Real-timeنیمه خشک دشت جیرفت با استفاده از روش 

PCR انجام شد . 

 

 هامواد و روش

منطقه مورد مطالعه در دشت : مورد مطالعه معرفی منطقه

دشت ( قرار دارد. متر ارتفاع از سطح دریا 111جیرفت )

های داخلی ایران ترین دشتجیرفت از جمله کم ارتفاع

و  بوده. این دشت دارای آب و هوای خشک میباشدمی

های استان کرمان به لحاظ ین دشتترمهمیکی از 

 Geography Organization of) باشدمیکشاورزی 

Armed Forces, 2005). محدوده) مطالعه مورد منطقه 

 91' 4/13'' جغرافیایی موقعیت در( خاک یبردارنمونه

 تا 17˚ 11' 3/13'' و شمالی 11˚ 99' 3/93'' تا 11˚

بر اساس نقشه  .است شده واقع شرقی 17˚ 11' 1/11''

 هایرژیم ،مؤسسه تحقیقات خاک و آب 1:1111111

 ترتیببه منطقه مورد مطالعه خاک حرارتیرطوبتی و 

. (Banaei, 2001)باشند می 1و هایپرترمیک 1اریدیک

متر، میلی 141میانگین بارندگی سالیانه در این شهرستان 

درصد و بیشینه و  11میانگین رطوبت نسبی آن حدود 

گراد و یک درجه سانتی 41کمینه دمای آن به ترتیب، 

 باشند.می

                                                           
1-Aridic 
2-Hyperthermic 

بخش در منطقه دشت جیرفت ): برداری خاکنمونه

سازمان(،  آباد یعل یدهستان دولت آباد، روستا ،یمرکز

یک سطح ژئومرفولوژیک غالب )دشت آبرفتی( که دارای 

زارهای مجاور اراضی زار )بوتههای مراتع بوتهکاربری

دلیل محدودیت آب آبیاری تاکنون کشت کشاورزی که به

زمینی و سیبتحت کشت  )عمدتاً نشده بودند(، زراعی

(. هر سه 1پیاز( و باغ )مرکبات( بود، انتخاب شد )شکل 

کاربری مربوط به اراضی شرکت کشت و صنعت جیرفت 

های صورت گرفته از عدم تغییر و طبق بررسی هبود

 شد حاصل نانیاطم ریاخ سال 41کاربری مورد نظر در 

 یکاربر از یجزئ یفعل باغ و یزراع یهایکاربر واقع در)

 تحت اخیر سال 41 در حداقل که بوده زاربوته مراتع

 اند(. گرفته رقرا کار و کشت
ریزی شد. آزمایش در قالب طرح کاملاً تصادفی طرح

تیمارهای این آزمایش شامل سه نوع کاربری اراضی 

 نمونه 11زار، زراعی و باغ( و تکرارهای آن شامل )بوته

برداری نمونه برایمرکب خاک از هر کاربری اراضی، بودند. 

های لایه 9ArcGISافزار خاک، ابتدا با استفاده از نرم

اطلاعات مکانی )نقشه( و اطلاعات توصیفی )جداول( مانند 

. سپس با بازدیدهای شدمحدوده اراضی و توپوگرافی، تهیه 

های اراضی مورد نظر انتخاب و صحرایی، مکان کاربری

تعیین موقعیت نقاط  برایمتر  11بندی با فواصل شبکه

ایجاد شد. این نقاط  UTM4تصویربردای در سیستمنمونه

افزار دارای مختصات جغرافیایی بودند که از طریق نرم

Datatrac 1جهانی یابیموقعیت از کامپیوتر به سامانه 

(GPS) ًبا  1939 ماهدی در انتقال داده شدند. نهایتا

داری، برو مختصات جغرافیایی نقاط نمونه GPSاستفاده از 

)هر  متریسانت 11 تا صفرنمونه مرکب خاک از عمق  11

نمونه مرکب متشکل از ده نمونه فرعی( از هر کاربری 

 شد آوریاراضی جمع

. 

                                                           
3-Aeronautical Reconnaissance Coverage Geographic 

Information System (ArcGIS) 

4-Universal Transverse Mercator (UTM) coordinate system 
5-Global Positioning System (GPS) 
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 های اراضی انتخاب شده در دشت جیرفتموقعیت جغرافیایی کاربری -1شکل 

Figure 1. Geographical location of the selected land uses in Jiroft plain 

 

های فیزیکی و شیمیایی ویژگیالف(  -آنالیز آزمایشگاهی

در دمای  DNAها برای استخراج بخشی از نمونه: خاک

ها نمونه سایرگراد نگهداری شدند. درجه سانتی 11منفی 

گیری درصد وزنی رطوبت اولیه خاک، پس از اندازه

 با چکش پلاستیکی، شدن هبعد از کوبیدهواخشک شده و 

های شدند. برخی از ویژگیمتری عبور داده میلی دواز الک 

گذار خاک روی فراوانی و تأثیرفیزیکی و شیمیایی مهم و 

های معمول آزمایشگاهی ترکیب جوامع باکتریایی با روش

بافت خاک با روش  کهطوریمورد بررسی قرار گرفتند؛ به

 کربنات کلسیم، (Bouyoucos, 1962) 1هیدرومتری

 و تیتر کلریدریک اسید با سازیخنثیبه روش  1معادل

، نیتروژن کل (Loeppert & Suarez, 1996)سود  با کردن

(، کربن آلی کل به Bremner, 1960) 9به روش کجلدال

و  pH، (Walkley & Black, 1934)بلاک  -روش والکلی

 ,Thomasترتیب در گل اشباع )به 4هدایت الکتریکی

( )قرائت با Rhoades, 1996اشباع خاک )صاره ( و ع1996

فسفر قابل ، آلمان(، WTW 340i مدل مترمولتی دستگاه

و سامر )قرائت با  اولسن گیاه در خاک به روش جذب

( انگلستان، 5دستگاه اسپکتوفتومتری مدل نوااسپکت

(Olsen & Sommers, 1982 ،)گیاه در  پتاسیم قابل جذب

 با استات آمونیوم یک نرمال گیریخاک به روش عصاره

                                                           
1-Hydrometer 
2-Calcium carbonate equivalent (CCE) 

3-Kjeldahl  

4-Electrical conductivity of soil saturation extract (ECe) 
5-Phamacia LKB. Novaspect II 

، انگلستان( 111  1دستگاه فلیم فتومتر کورنینگ)قرائت با 

(Helmke & Sparks, 1996)آهن، مصرف )، و عناصر کم

منگنز و مس( قابل جذب گیاه در خاک )استخراج روی، 

 مدلو قرائت با دستگاه جذب اتمی  DTPAگیر با عصاره

AA3110گیری شدند ا( اندازهآمریک 7المر، کمپانی پرکین

(Lindsay & Norvell, 1978). 
های فیزیکی و شبیمیایی خباک در   مقادیر میانگین ویژگی

 ارائه شبده اسبت.   1سه کاربری اراضی مورد نظر در جدول 
در بافت لایه سبطحی  که بندی خاک نشان داد بررسی دانه

زار و در کاربری بوتبه  1لوم شنیکلاس کاربری باغ و زراعی 

طور خلاصه در کاربری کشاورزی )باغ و بود. به 3کلاس شن

زار، مقبادیر عناصبر غبذایی    زراعی( نسبت ببه مراتبع بوتبه   

پرمصرف )نیتروژن کل، فسفر قابل دسترس و پتاسیم قابل 

مصرف قابل دسترس )آهبن، روی، منگنبز و   دسترس( و کم

مس(، کربن آلی، سبیلت، رس، هبدایت الکتریکبی عصباره     

و رطوببت   (CCE)، کربنبات کلسبیم معبادل    (ECe)اشباع 

 بودند. ترکمو شن  pHو مقادیر  تربیشوزنی اولیه خاک 
 

                                                           
6-Corning 

7-PerkinElmer, Inc., USA 

8-Sandy loam 
9-Sand 
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 های اراضی مختلففیزیکی و شیمیایی خاک در کاربریهای مقادیر میانگین برخی ویژگی -1جدول 
Table 1. The mean values of some soil physicochemical properties in the different land uses 

Orchard land Farmland Shrubland Characteristic 

0.17 0.07 0.04 (%) Total organic carbon 

3.87 5.36 4.14 CCE (%) 

7.71 7.91 8.09 pH 

2.25 0.91 0.67 )1-(dS m ECe 

54.23 70.23 97.11 Sand (%) 

1.14 0.91 0.00 Clay (%) 

44.63 28.86 2.89 Silt (%) 

Sandy loam Sandy loam Sand Textural class 

12.24 6.78 1.85 Initial moisture content (%) 

105.14 57.10 31.58 Total N (%) 

13.25 11.79 1.23 )1-(mg kg Available P 

269.16 305.43 92.83 )1-(mg kg Available K 

3.97 3.62 1.21 )1-(mg kg Available Fe 

0.72 0.66 0.14 )1-(mg kg Available Zn 

2.43 2.28 1.19 )1-(mg kg Available Mn 

0.48 0.35 0.09 )1-(mg kg Available Cu 

 

 و استخراج برای: های خاکاز نمونه DNAاستخراج ب( 

خاک از کیت  هاینمونه از DNA سازیخالص

تولید  1دستورالعمل شرکت به توجه با 1نوکلئواسپین سویل

 های استخراجی از  DNAشد. غلظت آن استفاده کننده

اسپکتروفتومتر  دستگاهبا استفاده از  ،خاکهای نمونه

( و طول 2000c)مدل  4کمپانی ترمو ساینتیفیک 9نانودراپ

نانومتر، برحسب نانوگرم بر میکرولیتر تعیین  111موج 

های استخراجی،  DNAبررسی کیفیت  برای چنینهمشد. 

به  111های در طول موج DNAجذب نوری  هاینسبت

های میزان نانومتر )شاخص 191به  111نانومتر و  111

 .(Knauth et al., 2012)گیری شدند (، اندازه DNAخلوص
-Realی آنبالیز کمّب  : Real-time PCRی روش ج( آنالیز کمّ

time PCR توجبه  با و 1طبق روش منحنی استاندارد نسبی 

ببا   . et al.,(Bustin (2009 شد انجام 1MIQE استاندارد به

ی غلظت نسببی و دمبای   استفاده از این روش، مقایسه کمّ

 ببرای ترتیبب  باکتریایی خاک ببه  16S rDNAذوب قطعات 

مقایسه فراوانی نسبی و ترکیب جوامع باکتریایی خباک در  

-Realهای اراضی مختلبف ببا اسبتفاده از دسبتگاه     کاربری

time PCR  مبدل(7 ABI 7300  .انجبام شبد )  تکثیبر  ببرای 

 آغببازگر از جفببت باکتریببایی خبباک 16S rDNAقطعببات 

                                                           
1-NucleoSpin® Soil kit 

2-Macherey-Nagel, Duren, Germany 
3.NanoDrop spectrophotometer 

4-Thermo Scientific, Wilmington DE. USA 

5-Relative standard curve method 
6-Minimum Information for Publication of QuantitativeReal-

Time PCR Experiments 

7-Applied Biosystems 7300 Real-Time PCR System, Thermo 
Fisher Scientific corporation, USA 

 V3 3متغیبر  ( که منطقبه 341F/534R) 1همگانی باکتریایی

 16S rDNAهبای  ( توالی11جفت باز 139)به طول تقریبی 

 ،(Muyzer et al., 1993)کنببد را تکثیببر مببی باکتریببایی

 .استفاده شد
ابتبدا مقبادیر   ، (پنج نمونبه ) های استانداردتهیه نمونه برای

 11خاک ) DNAهای ( از همه نمونهمساوی )دو میکرولیتر

نمونبه( ببا هبم مخلبوط      91موعبا  نمونه از هر کاربری، مج

نببانوگرم بببر  11) مخلببوط DNAنمونببه و غلظببت  شببدند

میکرولیتر( با نبانودراپ تعیبین شبد. سبپس پبنج غلظبت       

هببای عنببوان نمونببهمخلببوط، بببه DNAمختلببف از نمونببه 

، 11در نظر گرفته شدند، کبه شبامل دو، شبش،    استاندارد 

کبه ببرای   طبوری نانوگرم بر میکرولیتر بودنبد. ببه   41و  91

و دو  1/1ترتیبببب ببببه 91و  41اسبببتاندارد  هببباینمونبببه

عنوان الگوی اولیه برای به 11میکرولیتر از نمونه استاندارد 

استفاده شبد. از نمونبه اسبتاندارد     Real-time PCRتکثیر 

دسبت  ، رقت یک سوم تهیه و نمونه استاندارد شش ببه 11

از نمونه شش، رقت یک سوم تهیه و نمونبه   چنینهمآمد. 

، شش 11دست آمد. از سه نمونه استاندارد استاندارد دو به

اسبتفاده شبد    Real-time PCRو دو، یک میکرولیتر ببرای  

(Bustin et al., 2009).  

 11 نهببایی حجببم در Real-time PCR هببایواکببنش

 انجبام  11چباهکی  31 پلیبت  در دوتایی صورتمیکرولیتر به

                                                           
8-Universal bacterial primers 

9-V3 hypervariable region  

10-Base pairs (bp) 
11-96 well plate 

https://en.wikipedia.org/wiki/Thermo_Fisher_Scientific
https://en.wikipedia.org/wiki/Thermo_Fisher_Scientific
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واکبنش شبامل مسبتر    انجبام   ببرای  نیباز مواد مورد  .شدند

میکرولیتر(، از آغازگرهبای رفبت    11) 1میکس سایبرگرین

(341F( و برگشت )534R  با غلظبت )11میکرومبولار )  11 

میکرولیتببر، آب  1/1پیکومببول بببر میکرولیتببر( هرکببدام   

الگو یک میکرولیتر بودنبد   DNAمیکرولیتر و  4/7دیونیزه 

 DNAهای استاندارد که مقبدار  )قابل ذکر است برای نمونه

الگو بیش از یک میکرولیتر بود مخلبوط واکبنش جداگانبه    

مستر مبیکس سبایبرگرین   تهیه شد(. اجزاء تشکیل دهنده 

،  TEMPase Hot Start DNA Polymeraseشببامل 

Optimized buffer system ،DNTPs ، SYBER Green و

2MgCl   .بودند 

صورت )تکثیر و ذوب( انجام واکنش به ایبرنامه دو مرحله

مدت پنج دقیقه به اولیه 1مرحله واسرشت ذیل تنظیم شد.

چرخه شامل:  41گراد، سپس درجه سانتی 34در دمای 

 91مدت گراد بهدرجه سانتی 34مرحله واسرشت در دمای 

مدت گراد بهدرجه سانتی 11در دمای  9، مرحله اتصالثانیه

درجه  71در دمای  4ثانیه و مرحله گسترش 91

گیری میزان فلورسنت ثانیه )اندازه 91مدت گراد بهسانتی

بلافاصله پس از اتمام  چنینهمدر این دما انجام شد(. 

مرحله تکثیر، الگوی ذوب قطعات تکثیر شده در شیب 

گیری تغییرات گراد )با اندازهدرجه سانتی 31تا  11دمایی 

ثانیه  11گراد و انتیدرجه س 1/1ها در هر فلورسنت نمونه

های ذوب توسط برنامه توقف در آن دما( بررسی و منحنی

 ترسیم شدند. Real-time PCRجانبی دستگاه 

تکثیر بررسی  هایمنحنی، Real-time PCRپس از پایان 

تنظیم شدند. هر دستگاه از  1و آستانه 1و حد مبنا

های مختلفی برای تعیین حد مبنا و آستانه الگوریتم

کند. در این پژوهش حد مبنا و آستانه استفاده می

صورت خودکار و با استفاده از تنظیمات پیش فرض به

که حد آستانه در ابتدای فاز طوریدستگاه تنظیم شدند. به

پایدار( در نظر گرفته شد.  تکثیر راندمانبا تکثیر ) 7نمایی

 ۀخط هم نیکند که ایعبور م یااز نقطهخط آستانه تنها 

 هانمونه ی همهپس برا، قطع کند نمایینمودارها را در فاز 

ای را که در آن خط آستانه یک آستانه انتخاب شد. چرخه

                                                           
1.RealQ Plus 2x master mix green, Ampliqon, Denmark 

2.Denaturation 

3.Annealing 
4.Extension 
5.Baseline 

6.Threshold line 
7.Exponential phase 

 Ctیا  1کند، چرخه آستانهمنحنی تکثیر را قطع می

ی است که مقدار فِلورسانس ادر واقع چرخه Ctنامند. می

با مقدار الگوی  Ctدر ابتدای فاز نمایی منحنی تکثیر است. 

تکثیر  برایاولیه رابطه عکس دارد یعنی هرچه مقدار الگو 

 .(Hoseini et al., 2014)است  ترکم Ctباشد مقدار  تربیش
فراوانی نسبی جوامع باکتریایی خاک،  سنجییکمّ منظوربه

محبور  ) DNAغلظبت   تمیلگبار  استاندارد بر اساس یمنحن

شبد. از   میترس ی(عمود محور( )Ct)آستانه  چرخهو ی( افق

واکبنش   رانبدمان  محاسببه  یاسبتاندارد ببرا   یمنحن بیش

 چنینهم. (Mamnoon et al., 2015) استفاده شدی ریتکث

خباک کبه    DNA آسبتانه ببرای هبر نمونبه     هبای از چرخه

صورت دوتایی بود، میانگین گرفته شد و سبپس ببا قبرار    به

دادن عببدد محاسبببه شببده در معادلببه منحنببی اسببتاندارد، 

هبای  مقادیر الگوی اولیه )مشابه با واحدی که ببرای نمونبه  

خباک   DNAهبای  استاندارد تعریف شده بود( برای نمونبه 

 دست آمد.به

 

 تایج و بحثن

 جینتبا : استتخراج شتده   DNAارزیابی غلظت و کیفیتت  

اسبتخراج  هبای   DNAو کیفیبت   بررسی غلظبت  حاصل از

 لهیوسب ببه  سبه کباربری اراضبی   هبای خباک   نمونه شده از

ارائبه شبده    1در جبدول   نبانودراپ  اسپکتروفتومتر دستگاه

در کاربری  DNA غلظت نیانگینشان داد که ماست. نتایج 

از کاربری زراعی  تربیش( نانوگرم بر میکرولیتر 11/91باغ )

نانوگرم ببر   11/7زار )( و بوتهنانوگرم بر میکرولیتر 91/11)

های  DNAنتایج بررسی کیفیت  چنینهم( بود. میکرولیتر

 DNAهبای جبذب نبوری    استخراج شده با محاسبه نسبت

(A260/A230  وA260/A280  نشببان داد کببه )نیانگیببم 

، بباغ  یکباربر خباک   یهبا نمونه یبرا A260/A230نسبت 

 نیب اببود.   11/1و  11/1، 19/1 ترتیبب زار ببه زراعی و بوته

باشبد، امبا تبا     دواز  تبر بیش دیخالص با DNA ینسبت برا

. (Knauth et al., 2012) قابببل قبببول اسببت 1/1حببدود 

و  ببوده  یاز ناخالصب  یداریمعنب  ریمقاد انگریب ترکم ریمقاد

از مقبدار محاسببه شبده اسبت.      ترکم DNA یغلظت واقع

 ن،یپبروتئ  د،یاسب  کیب ومیه یاز ناخالصب  ریب غببه  چنینهم

 نییپبا  ریدر مقباد  ندتوانمی هایناخالص گریو د دهایساکارو

 A260/A280. میبانگین نسببت   باشبند  لیب نسبت دخ نیا

                                                           
8-Threshold cycle (Ct) 
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ترتیب زار بههای خاک کاربری باغ، زراعی و بوتهبرای نمونه

بود. حد مطلوب این نسبت که بیانگر  14/1و  11/1، 11/1

بایسبتی باشبد. مقبادیر     1/1-3/1است، بین  DNAخلوص 

 تبر بیشبیانگر آلودگی پروتئین است و مقادیر  1/1از  ترکم

 ,Hoshino & Matsumoto)باشد می RNAبیانگر آلودگی 

2007). 

و  DNA (A260/A230های جذب نوری نسبت نیانگیم

A260/A280) در  هر سه کاربری اراضی های خاکنمونه

دارای مقدار های استخراجی  DNAلذا حد مطلوب بود. 

 .بودند نیو پروتئ دیاس کیومیه جمله از یناخالص یکمّ

 

 های اراضی مختلفهای خاک در کاربریاستخراج شده از نمونه DNAارزیابی غلظت و کیفیت  -2جدول 

Table 2. Assessing the concentration and quality of DNA extracted from soil samples in the different land uses 
Orchard land Farmland Shrubland Characteristic 

30.10 12.30 7.60 DNA concentration 

1.53 1.56 1.61 260/230 nm absorbance ratio 

1.86 1.88 1.84 260/280 nm absorbance ratio 

 
آنالیز کمی های تکثیر، استاندارد و ذوب بررسی منحنی

Real-time PCR-  )1در شکل های تکثیر: منحنیالف 

سه کاربری  خاک DNAهای های تکثیر نمونهمنحنی

های تکثیر ارائه شده است. این اراضی در طی چرخه

های تکثیر تغییرات فِلورسانس را در طی چرخه هامنحنی

Real-time PCR دهند. پیش از انجام آنالیزهای نشان می

طور که در بررسی شوند. همان هابعدی، باید این منحنی

خوبی ها تکثیر بهشود در همه نمونهمشاهده می 1شکل 

توان فازهای صورت گرفته و در منحنی تکثیر هر نمونه می

 تکثیر را مشخص کرد. 

 

 
 

 

 خاک سه کاربری اراضی DNAهای باکتریایی در نمونه 16S rDNAبرای قطعات Real-time PCR تکثیر حاصل از  هایمنحنی -2شکل 
 .(دهندمی نشان را( Rnفلورسنت نرمال شده ) یزانو م تعداد چرخه یبترتبه Yو  X محورهای)

Figure 2. The amplification curves obtained from the Real-time PCR for bacterial 16S rDNA amplicons in soil 

DNA samples of three land uses (X- and Y-axes represent cycle number and normalized reporter value (Rn), 

respectively). 

 

 یپارامترهببای مرببوط ببه منحنبب  منحنتی استتاندارد:   ب( 

پیشبنهاد   ریببا مقباد   2R( مانند شیب و 9)شکل  استاندارد

 ؛(Tevfik Dorak, 2007) مطابقت داشتشده و قابل قبول 

و پیوسبتگی   -44/9که این منحنبی دارای شبیب   طوریبه

)2(R  بود. میبزان   97/11برابر  أمبدو عرض از  37/1معادل
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بود. این معیارها نشان درصد  31تکثیر انجام شده  1کارایی

دهند که این منحنبی اسبتاندارد از دقبت و حساسبیت     می

 Real-time PCRی آنببالیز کمّبب بببرایلازم بببرای اسببتفاده 

 برخوردار بود.

هر نمونه  ذوب یمنحن لیبا تحل: 2ذوب یمنحنج( تحلیل 

را  9مریپرا مریو دا یراختصاصیغ یوجود باندها توانیم

 های ذوبمقایسه منحنیبا  چنینهم داد. صیتشخ

اساس این  .شوندها با هم موارد متفاوت مشخص مینمونه

 بر مبنای طول قطعه و درصد تست عمدتاً

باشد. با توجه به تفاوت در می )C+G( 4گوانین+سیتوزین

توان با دمای ذوب مورد نیاز برای ذوب هر نوکلئوتید می

ها های ژنتیکی نمونهاستفاده از تحلیل منحنی ذوب تفاوت

 .(Noori-Daloii & Faraji, 2016)بررسی نمود را 
 خاک ارائه DNAهای ذوب نمونه هایینحنم 4در شکل 

 1اوجذوب باید تنها یک  هایدر منحنیشده است. 

ای . وجود تنها یک پیک کشیده و با دامنهشودمشاهده 

خاک دلالت بر  DNAمحدود برای منحنی ذوب هر نمونه 

 یاختصاص ریمناسب برای تکث طیواکنش شرااین دارد که 

ا بوده و فقط قطعه اختصاصی مورد نظر ژن هدف را دار

باکتریایی به  16S rDNAهای توالی V3)منطقه متغیر 

 جفت باز( تکثیر یافته است.  139طول تقریبی 

های خاک در کنار ذوب نمونه هایهنگامی که منحنی

شود که پیک برخی از گیرند، مشاهده مییکدیگر قرار می

دهنده ها در دمای ذوب متفاوت رخ داده که نشاننمونه

قطعات تکثیر یافته در این  G+Cتفاوت در طول و درصد 

که  . لذا فرض شد(Soni & Goel, 2010)ها است نمونه

 16S rDNA تحلیل دمای ذوب قطعات تکثیر شده

برای تعیین تغییرات  1گریعنوان یک ابزار غربالتواند بهمی

های خاک در ترکیب جوامع باکتریایی بین نمونه

های اراضی مختلف استفاده شود. این فرضیه با کاربری

های استفاده از بررسی ترکیب جوامع باکتریایی بین نمونه

خاک سه کاربری مورد نظر با استفاده از تحلیل دمای 

 بررسی شد. 16S rDNAذوب قطعات تکثیر شده 

                                                           
1-Efficiency= (10^(-1/slope)-1)*100  

2-Melting curve analysis 
3-Primer dimer 

4-Guanine plus Cytosine (G+C) 

5-Peak 
6-Screening 

 Real-timeهای بررستی شتده بتا    یز واریانس ویژگیآنال

PCR :بررسبی   ببرای  7اسمیرنوف-کولموگروف نتایج آزمون

های دو ویژگی مورد نظر )غلظت نسبی و توزیع نرمال داده

باکتریایی خاک( نشان داد  16S rDNAدمای ذوب قطعات 

 .کنندهای هر دو ویژگی از توزیع نرمال تبعیت نمیکه داده

ببرای آنبالیز    1لذا از آزمون ناپارامتریک کروسبکال والبیس  

. نتبایج آنبالیز   (Mohammadi, 2006)واریانس استفاده شد 

درصد( نشان داد که کاربری  پنجواریانس )در سطح آماری 

 16Sاراضببی روی غلظببت نسبببی و دمببای ذوب قطعببات 

rDNA  (، 9دار داشبت )جبدول   معنی تأثیرباکتریایی خاک

هبای  ها با یکی از آزمبون ادامه مقایسه میانگین بنابراین در

 ( انجام شد.3هاول-)جیمز مربوطه

نتبایج  : باکتریتایی  16S rDNAالف( غلظت نسبی قطعات 

ها نشان داد که بین میانگین غلظت نسبی مقایسه میانگین

باکتریببایی خبباک در کبباربری ببباغ   16S rDNAقطعببات 

دار وجود داشبت  ( تفاوت معنی11/11زار )( و بوته11/11)

زراعببی و  ببباغ یکبباربر نیببب (، امببا ایببن ویژگببی1)شببکل 

اخبتلاف  زار کباربری زراعبی ببا بوتبه     چنینهم( و 99/11)

   .نداشتدار یمعن

باکتریبایی   16S rDNAنسبی قطعبات   غلظتبررسی نتایج 

اراضبی نشبان دهنبده     های خاک سه کاربریدر بین نمونه

این ببود کبه فراوانبی نسببی جوامبع باکتریبایی خباک در        

از دلایبل  از دو کباربری دیگبر اسبت.     تبر ببیش کاربری باغ 

 توان به شرایط مساعد رطوببت خباک  می آنبودن  تربیش

سال در کاربری باغ )در مقایسه با دو کاربری دیگر در تمام 

ایبن   اشاره کرد، کبه  خاک از رطوبت کافی برخوردار است(

های خباک شبده و   شرایط باعث رشد و تکثیر بهتر باکتری

  شده بود. تربیشها فراوانی نسبی آندر نتیجه 

                                                           
7-Kolmogorov–Smirnov test 

8-Kruskal-Wallis nonparametric ANOVA 
9-Games-Howell post-hoc test 
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وسیله ترسیم مقادیر . منحنی بهReal-time PCRباکتریایی خاک با  16S rDNAسازی نسبی قطعات یمنحنی استاندارد برای کمّ -3 شکل

 تریکرولیم بر نانوگرم 45 و 36، 11ژنومیک خاک پنج نمونه استاندارد دو، شش،  DNAدر مقابل لگاریتم غلظت مشخص  Ctمیانگین 

  .(نمود ارائه را  = R-Y) 23.44X+25.37 (0.97 =معادله  یخط ونیرگرس زیآنال) آمد دستبه
Figure 3. Standard curve for relative quantification of soil bacterial 16S rDNA amplicons by real-time PCR. The 

curve was generated by plotting the means of the Ct values against the logarithm of a known concentration of 

genomic DNA from soil of five standard samples of 2, 6, 18, 36 and 45 ng/µl (Linear regression analysis 

rendered the equation Y = -3.44X+25.37 (R2 = 0.97)).  

 

 

 
 

 

 محورهای)  Real-time PCRبا  خاک سه کاربری اراضی DNAهای در نمونه ییایباکتر 16S rDNAقطعات ذوب  هایمنحنی -4 شکل

X و Y شده  یردر هر نمونه متناسب با مقدار قطعات تکث یک. شدت پدهندیرا نشان م ینسب فِلورسانس ییراتو مشتق تغ دما یبترتبه

 .(است
Figure 4. The melting curves related to bacterial 16S rDNA amplicons of soil DNA samples in three land uses 

(X- and Y-axes represent temperature (°C) and derivative of relative fluorescence units [-d (RFU)/dT], 

respectively. The intensity of the peak in each sample is proportional to the amount of amplicons).

 
 Real-time PCRگیری شده با های اندازهوالیس ویژگی-واریانس یک طرفه ناپارامتریک کروسکال آنالیز -3جدول 

Table 3. The Kruskal-Wallis nonparametric ANOVA of the properties measured by Real-time PCR 

Monte Carlo 

significance testing 

Degrees of 

freedom Chi-square Characteristic 

0.008 2 9.04 The relative concentration of 16S rDNA amplicons 

0.000 2 15.81 The melting temperature of 16S rDNA amplicons 
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R² = 0.97
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سببازگان بببومایببن پببژوهش، در یببک   در راسببتای نتببایج

 تبأثیر  (Ding et al., 2013) دینگ و همکاران ،خشکنیمه

ببر   ( رامزارع کشباورزی به اراضی بیابانی تغییر کاربری )از 

 خاک مبورد بررسبی قبرار دادنبد.     جوامع باکتریایی فراوانی

ها نشان داد که فراوانی جوامع باکتریایی خاک در نتایج آن

 چنبین هبم ببود.  اراضی بیاببانی  از  تربیشاراضی کشاورزی 

 (Koberl et al., 20011)نتایج پژوهش کوبرل و همکباران  

هبای تحبت   نشان داد که فراوانی جوامبع باکتریبایی خباک   

هبای  از خباک  تبر بیشداری طور معنیکاربری کشاورزی به

ها دلیبل ایبن تغییبر را آبیباری     کشت نشده بیابانی بود. آن

هبای  خاک، عملیات pHپیوسته اراضی کشاورزی، تغییرات 

 چنبین هبم مدیریتی کشاورزی از قبیل کاربرد کمپوست و 

 اثر ریزوسفر گیاه عنوان کردند.  

جوامبع   یوانب تفباوت در فرا  ایشباهت باید توجه داشت که 

 نیب اه بب  ی مختلبف اراضب  یهایکاربر نیخاک ب یاییباکتر

یا ها مشابه یکاربراین حاضر در  یهاکه گونه ستین یمعن

. (Ahmad Suleiman et al., 2017)باشبند  متفباوت مبی  

 Ahmad Suleiman et)و همکباران   مانیاحمبد سبل   جینتا

al., 2017) خباک را   ییایب باکترجوامع  یفراوان راتییکه تغ

 Real-timeاز جنگل به مرتع با  یاراض یکاربر رییدر اثر تغ

PCR فراوانبی جوامبع   کرده بودنبد، نشبان داد کبه     یبررس

تفباوت   جنگبل و مرتبع   یدو کباربر  نیخباک بب   ییایباکتر

کبه ببا   خاک  ییایباکترترکیب جوامع اما  نداشت، داریمعن

. نشبان داد  داریشده بود، تفاوت معنب  یسبرر 1RISAروش

 ورس و همکبباران نتببایج پببژوهش کریسببتوف چنببینهببم

(Kristof Verthe et al., 2003) فراوانبببی و ترکیبببب(

و  Real-time PCRترتیب ببا اسبتفاده از   ها را بهمتانوتروف

ببین   (DGGE) 1شبیمیایی  شبیب  ببا  الکتروفورز روش ژل

کبش بررسبی کبرده بودنبد(     اراضی با و بدون کاربرد علبف 

هبا ببین دو تیمبار تفباوت     نشان داد که فراوانی متبانوتورف 

 DGGEهبا کبه ببا    دار نداشت اما ترکیب این باکتریمعنی

دار نشان داد. از طرفی نتبایج  بررسی شده بود، تفاوت معنی

 (Hussain et al., 2012)پببژوهش حسببین و همکبباران  

ترتیب ببا اسبتفاده   )فراوانی و ترکیب جوامع باکتریایی را به

در ریزوسبفر ببرنج و خباک     DGGEو  Real-time PCRاز 

ببر  غیرریزوسفری بررسی کرده بودند( نشان داد کبه عبلاوه  

                                                           
1-Ribosomal Intergenic Spacer Analysis (RISA) 

2-Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) 

هبا نیبز ببین خباک     ترکیب جوامع باکتریبایی، فراوانبی آن  

 داشت.دار ریزوسفری و خاک غیرریزوسفری تفاوت معنی

نتببایج باکتریتتایی:  16S rDNAب( دمتتای ذوب قطعتتات 

ها نشان داد که بین میبانگین دمبای ذوب   مقایسه میانگین

زار ببا  باکتریایی خاک در کاربری بوتبه  16S rDNAقطعات 

 (.1دار وجود داشت )شکل دو کاربری دیگر تفاوت معنی

 16Sدمای ذوب قطعات های پژوهش حاضر بر اساس یافته

rDNA  تغییر کاربری اراضبی   نشان داد کهباکتریایی خاک

زار به کشاورزی )بباغ و زراعبی( سببب تغییبر     از مراتع بوته

دار در ترکیب جوامبع باکتریبایی خباک شبده اسبت.      معنی

هرچند بین میانگین این ویژگی در کباربری بباغ و زراعبی    

 31اطمینبان  تفاوت وجود داشت ولی این تفاوت در سطح 

هبای  توان نتیجه گرفت نمونبه ر نبود. لذا میدامعنی درصد

زار دارای خاک کاربری باغ و زراعی نسبت به کاربری بوتبه 

 باشند.  ی میتربیشهای مشابه باکتری

ترکیب جوامع  (Hjelms et al., 2014)هلمز و همکاران 

کش و کود( باکتریایی خاک را بین شش تیمار )علف

مختلف با استفاده از سه روش تحلیل منحنی ذوب، 

DGGE 16قطعات ژن 9یابیو توالیS rRNA   بررسی

طور ها نشان داد که هر سه روش بهنمودند. نتایج آن

تیمارهای ای توانستند میزان شباهت یا تفاوت بین مشابه

گیری ها نتیجهآن چنینهممورد نظر را نشان دهند. 

دلیل سریع بودن و دقت تحلیل منحنی ذوب به نمودند که

های ثر برای روشؤعنوان یک جایگزین متواند بهکافی، می

بر و که زمان DGGEمبتنی بر الکتروفورز ژل مانند 

 Soni)سونی و گل  چنینهمکار رود. باشند، بهبر میهزینه

& Goel, 2010)  از سه روشReal-time PCR،DGGE   و

برای بررسی ترکیب جوامع  16S rRNAژن  4کلونینگ

های مختلف خاک در غرب هند باکتریایی در سیستم

های بین ها نشان داد که اختلافاستفاده نمودند. نتایج آن

 یک میزان نشان دادند.  های خاک را هر سه روش بهنمونه

کشاورزی  تفاوت ترکیب جوامع باکتریایی خاک در اراضی

عوامل بسیاری است که در تعامل با  تأثیربا مرتعی تحت 

 هایها در کاربریباشند. برای مثال خاکیکدیگر می

باشند اراضی مختلف تحت پوشش گیاهی متفاوتی می

(Lauber et al., 2013; Bevivino et al., 2014)و  . واید

بیان کردند که نوع پوشش  (Waid et al., 1999) همکاران

                                                           
3-454-based 16S rRNA gene amplicon sequencing 
4-Cloning of 16S rRNA gene 



    1931بهار ، 1، شماره 7جلد                                                                                          ی خاک                 اربردتحقیقات ک

 11 

عنوان بهتوانند گیاهی، مقدار و نوع ترکیبات شیمیایی می

 فاکتورهای مهم، روی ترکیب جوامع باکتریایی خاک

های اراضی مختلف بین کاربری چنینهماثرگذار باشند. 

ت مواد آلی آزاد شده از ریشه گیاه در خاک کیفیت و کمیّ

ا های باکتریایی که بتواند متفاوت باشد، در نتیجه گونهمی

 ,.Xue et al)های دارند اند تفاوتها سازگار شدهاین محیط

اند که کاربرد های بسیاری نشان داده. حتی پژوهش(2006

تواند میهای مدیریتی مختلف در یک کاربری عملیات

قرار دهد  تأثیرخاک را تحت  ترکیب جوامع باکتریایی

(Dong et al., 2008; Lauber et al., 2013) برای مثال .

نشان  (Tebbe & Schloter, 2007)تبه و اسکلاتر نتایج 

 باکتریایی جوامع داد تغییرات قابل توجهی در ترکیب

تحت  مزارع مرسوم، مدیریت تحت مزارع بینخاک 

.داشت وجودت ت و بلندمدّمدّکوتاه یآل یکشاورز
 

 
 (SL)زار ( و بوتهFL(، زراعی )OLباکتریایی خاک در اراضی باغ ) 16S rDNAمقادیر میانگین غلظت نسبی قطعات  -5شکل 

 .ندارند (>11/1p) داریمعنی اختلاف هاول-جیمز آزمون اساس بر مشترک حروف دارای هایمیانگین

Figure 5. The mean values of relative concentration of soil bacterial 16S rDNA amplicons in orchard land (OL), 

farmland (FL) and shrubland (SL) 
Means with common letters have no significant difference according to Games-Howell post-hoc test (p<0.05). 

 

 

 

 
 (SL)زار ( و بوتهFL(، زراعی )OLدر اراضی باغ ) خاک باکتریایی 16S rDNAمقادیر میانگین دمای ذوب قطعات  -6شکل 

 .ندارند (>11/1p)داری معنی اختلاف هاول-جیمز آزمون اساس بر مشترک حروف دارای هایمیانگین

Figure 6. The mean values of melting temperature of soil bacterial 16S rDNA amplicons in orchard land (OL), 

farmland (FL) and shrubland (SL) 
Means with common letters have no significant difference according to Games-Howell post-hoc test (p<0.05). 
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 گیری کلینتیجه

خشک دشت جیرفت، تغییر در منطقه خشک و نیمه

زار به باغ سبب افزایش فراوانی بوتهمراتع کاربری اراضی از 

 از جمله. عواملی استنسبی جوامع باکتریایی خاک شده 

فراهمی رطوبت خاک در اثر آبیاری و افزایش نسبی 

حاصلخیزی خاک )در اثر عوامل متعدد از جمله مصرف 

رشد و تکثیر بهتر  منجر بهکودهای آلی و شیمیایی( 

بین دار تفاوت معنی . عدم وجوداندهای خاک شدهباکتری

زار و کاربری بوته درفراوانی نسبی جوامع باکتریایی خاک 

دلیل زراعی )اراضی کاربری زراعی در چند سال اخیر به

کمبود آب آبیاری در منطقه مورد نظر، حداقل در نیمی از 

که  نشان دادباشند( سال، بهار و تابستان، تحت کشت نمی

عوامل  از تربیش شخصهماین  روی شرایط رطوبتی تأثیر

خاک در اراضی باغ و  تربیشدیگر از جمله حاصلخیزی 

نتایج نشان داد که  از طرفی، بود. زارزراعی نسبت به بوته

زار به کشاورزی سبب تغییر کاربری اراضی از مراتع بوته

دار در ترکیب جوامع باکتریایی خاک در هر دو تغییر معنی

نشان داد  هایافته چنینهم .استکاربری باغ و زراعی شده 

که شباهت یا تفاوت بین فراوانی جوامع باکتریایی خاک در 

تواند بازگوکننده های اراضی مختلف نمیبین کاربری

که فراوانی طوریترکیب جوامع باکتریایی خاک باشد. به

زار نسبی جوامع باکتریایی خاک در کاربری زراعی و بوته

ترکیب جوامع باکتریایی بین دار نداشت ولی تفاوت معنی

بر اساس دار داشت. لذا این دو کاربری تفاوت معنی

ترکیب جوامع باکتریایی خاک  های پژوهش حاضر،یافته

 باشد.شاخص حساسی نسبت به تغییر کاربری اراضی می
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Abstract  

Land-use change is one of the most important factors influencing soil microbial communities, which 

play a pivotal role in most biogeochemical and ecological processes. In order to determine the effect 

of land use on the relative abundance and composition of soil bacterial communities by using Real-

time PCR, a study was carried out in three different land uses (orchard land, farmland and shrubland) 

in Jiroft plain, Iran. Number of 12 surface soil samples were collected from each land use and some 

soil physicochemical properties were measured. The NucleoSpin® Soil kit was used for extraction and 

purification of DNA from soil samples. Quantitative comparison of the concentration and melting 

temperature of 16S rDNA amplicons, respectively, for assessment of the relative abundance and 

composition of soil bacterial communities in different land uses were performed by using Real-time 

PCR system and based on the relative standard curve method. The results related to the concentration 

and quality of soil DNA indicated that extraction of DNA from soil samples by using NucleoSpin® 

Soil kit was favorable. As the results of Kruskal-Wallis nonparametric ANOVA, land use had 

significant effect on the relative abundance and composition of soil bacterial communities at the level 

of 5%. Means comparison showed that the relative abundance of soil bacterial communities in orchard 

land use was higher than that of two other land uses. Furthermore, the composition of soil bacterial 

communities in orchard and farm land uses was significantly different from shrub one. It can be 

concluded that land-use changes in Jiroft plain from shrubland to orchard land, and from shrubland to 

orchard land and farmland have caused an increase in the relative abundance as well as a significant 

change in the composition of soil bacterial communities, respectively. 
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