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 خلاصه گزارشات اجرایی 

ب‌‌شودی‌م‌‌برآورد به‌غذا‌‌تجمعی‌‌از‌‌درصد‌‌‌11٫7از‌‌‌‌شیکه‌ ‌‌ی‌دسترس‌‌‌یکاف‌‌‌یجهان‌

رنج‌‌‌‌ی‌قد‌و‌کوتاه‌‌‌یخونمانند‌کم‌‌‌ی‌و‌مشکلات‌‌ی‌از‌کمبود‌مواد‌مغذ‌‌‌جه‌یندارند‌و‌در‌نت‌

‌‌10٫4به‌حدود‌‌‌‌2080جهان‌در‌دهه‌‌‌‌تیجمع‌‌شودی‌م‌‌‌ینیبش‌یپ‌‌ن،‌یعلاوه‌بر‌ا‌‌.برند‌ی‌م

‌‌های‌زمغذ‌یو‌ر‌‌نیحاصل‌از‌نشخوارکنندگان‌سرشار‌از‌پروتئ‌‌محصولات‌‌‌.نفر‌برسد‌‌‌ارد‌یلمی

‌‌1(‌CH₄ن‌)از‌منابع‌مهم‌انتشار‌متا‌‌ی‌کینشخوارکننده‌‌‌‌یهادام‌‌‌د‌یحال،‌تول‌‌نیبا‌ا‌‌.هستند‌

م به‌عنوان‌‌‌‌رود‌ی‌به‌شمار‌ )اگلخانه‌‌‌ی‌گازو‌ پتانسقلمداد‌می‌شود‌‌‌‌GHG‌)2ی‌ ‌‌لیکه‌

 .‌(‌استCO₂کربن‌)‌د‌یاکسی‌برابر‌د‌‌30تا‌‌‌27نیآن‌ب‌3(‌GWP)‌یجهان‌شیگرما

بیوشیمیایی‌‌بهره نتیجه‌فرایندهای‌ انتشار‌متان‌عمدتاً‌ وری‌نشخوارکنندگان‌و‌میزان‌

‌دهدهای‌نشخوارکننده‌ــ‌رخ‌می‌معده‌در‌دام‌است‌که‌در‌شکمبه‌ــ‌بخش‌اصلی‌پیش‌

کربوهیدراتاست‌‌جایی‌‌‌‌و میکروب‌که‌ توسط‌ غذایی‌ جیره‌ تجزیه‌‌های‌ شکمبه‌ های‌

شود‌که‌منبع‌‌می‌‌4(VFAs)‌‌‌این‌فرایند‌منجر‌به‌تولید‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌‌.شوند‌می‌

زمان‌با‌تولید‌هیدروژن‌نیز‌همراه‌‌کنند،‌اما‌هم‌مهمی‌از‌انرژی‌برای‌حیوان‌فراهم‌می‌

های‌متانوژن‌موجود‌در‌شکمبه‌عمدتاً‌برای‌‌این‌هیدروژن‌توسط‌میکروارگانیسم‌‌‌.است

دی‌ )‌تبدیل‌ کربن‌ می‌CO₂اکسید‌ قرار‌ استفاده‌ مورد‌ متان‌ به‌ از‌‌ .‌گیرد(‌ برخی‌ تولید‌

تواند‌باعث‌مصرف‌بیشتر‌هیدروژن‌شده‌و‌در‌نتیجه‌آن‌را‌از‌‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌می‌

تر‌میکروبیوم‌شکمبه‌بیش‌‌از‌این‌رو،‌ضرورت‌درک‌عمیق‌‌.مسیر‌متانوژنز‌منحرف‌کند‌

 .‌شوداز‌هر‌زمان‌دیگری‌احساس‌می

باکتری از‌ که‌ است‌ پویا‌ و‌ پیچیده‌ اکوسیستم‌ یک‌ بی‌شکمبه‌ ،‌‌پروتوزوآهوازی،‌‌های‌

ی‌متانوژن‌و‌نیز‌باکتریوفاژهایی‌تشکیل‌شده‌است‌که‌هنوز‌‌های‌آرکهوازی،‌‌های‌بیقارچ‌

نگرفته‌به‌ قرار‌ مطالعه‌ مورد‌ گسترده‌ ‌.اند‌طور‌ »پدر‌‌‌ عنوان‌ به‌ هونگیت‌ رابرت‌

 
1 Methane intensity 
2 Greenhouse gas 
3 Global warming potential 
4 Volatile fatty acids 
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های‌‌های‌او‌به‌توسعه‌بسیاری‌از‌روش‌پژوهش‌‌‌.شودمیکروبیولوژی‌شکمبه«‌شناخته‌می‌

باکتری‌ برای‌ و‌‌کشت‌ بی‌هایآرک‌ها‌ می‌ی‌ قرار‌ استفاده‌ مورد‌ امروزه‌ که‌ گیرند‌‌هوازی‌

های‌ترین‌گروه‌از‌میکروارگانیسم‌ترین‌و‌متنوع‌ها‌فراوان‌انجامید‌و‌نشان‌داد‌که‌باکتری

برای‌مثال،‌برخی‌‌‌‌.ها‌دارای‌کارکردهای‌متعددی‌هستند‌این‌باکتری‌‌.این‌محیط‌هستند‌

)توانایی‌تجزیه‌‌‌‌2)توانایی‌تجزیه‌نشاسته‌را‌دارند(،‌سلولولیتیک‌‌‌1ها‌آمیلولیتیک‌از‌آن‌

‌4)توانایی‌تجزیه‌پروتئین‌را‌دارند(‌و‌برخی‌نیز‌لیپولیتیک‌‌3سلولز‌را‌دارند(،‌پروتئولیتیک‌

عنوان‌‌ها‌بهبسیاری‌از‌این‌باکتری‌‌‌.هستند‌‌‌ها‌را‌دارند()توانایی‌تجزیه‌لیپیدها‌یا‌چربی

ای‌دارند،‌‌شوند،‌یعنی‌دامنه‌عملکرد‌گسترده‌های‌»عمومی«‌شناخته‌می‌میکروارگانیسم‌

‌.هستند‌‌ترتخصصی‌در‌حالی‌که‌برخی‌دیگر‌دارای‌عملکردی‌

باکتری‌ که‌ حالی‌ فراوان‌در‌ تعداد‌ نظر‌ از‌ شکمبه‌ میکروارگانیسم‌های‌ این‌‌ترین‌ های‌

کنند‌)تا‌‌ی‌شکمبه‌بیشترین‌حجم‌فضای‌شکمبه‌را‌اشغال‌می‌پروتوزوآ‌محیط‌هستند،‌

‌.‌اند‌با‌این‌حال،‌این‌گروه‌همچنان‌کمتر‌مورد‌مطالعه‌قرار‌گرفته‌‌‌.درصد(‌‌50حدود‌‌

های‌اخیر‌توجه‌‌های‌شکمبه‌نیز‌وجود‌دارد،‌هرچند‌در‌سالوضعیت‌مشابهی‌برای‌قارچ‌

ها‌شناسایی‌شده‌جنس‌از‌این‌قارچ‌‌‌18ها‌شده‌و‌تاکنون‌در‌مجموع‌‌بیشتری‌به‌آن‌

قارچ‌‌‌پروتوزوآ‌‌.است »یوکاریوتومو‌ عنوان‌ با‌ یکدیگر‌ کنار‌ در‌ شکمبه‌ یا‌‌‌‌5«‌های‌

‌6«‌»یوکاریوم می‌‌ ‌.شوند‌شناخته‌ ‌‌ از‌ گونه‌پروتوزوآبرخی‌ )مانند‌ شکمبه‌ های‌ی‌

Entodinium spp.و‌‌‌‌Epidinium spp.دارای‌فعالیت‌فیبرولیتیک‌هستند،‌در‌حالی‌‌‌)

گونه‌ )مانند‌ دیگر‌ برخی‌ ‌که‌ ‌.Dastrychia sppهای‌ ‌‌ از‌‌.Isotrichia sppو‌ ‌)

می‌کربوهیدرات‌ استفاده‌ ساده‌ و‌‌های‌ کرده‌ کمک‌ علوفه‌ تجزیه‌ به‌ نتیجه‌ در‌ کنند؛‌

می‌ افزایش‌ را‌ مغذی‌ مواد‌ به‌ میزبان‌ قارچ‌‌‌.دهند‌دسترسی‌ ترتیب،‌ همین‌ های‌‌به‌

 
1 Amylolytic 
2 Cellulolytic 
3 Proteolytic 
4 Lipolytic 
5 Eukaryotome 
6 Eukaryome 
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دلیل‌داشتن‌مجموعه‌گسترده‌بی به‌ نیز‌ آنزیم‌هوازی‌شکمبه‌ از‌ تجزیه‌ای‌ کننده‌‌های‌

ی‌‌پروتوزوآبا‌این‌حال،‌‌‌‌.روند‌کنندگان‌بسیار‌قوی‌فیبر‌به‌شمار‌می‌کربوهیدرات،‌تجزیه‌

دارند‌ ارتباط‌ نیز‌ متانوژنز‌ فرایند‌ با‌ نشخوارکنندگان‌‌‌‌.شکمبه‌ که‌ است‌ شده‌ مشخص‌

صورت‌شیمیایی‌حذف‌‌ها‌بهی‌شکمبه‌آن‌پروتوزوآ‌)حیواناتی‌که‌‌‌‌1«شده»پروتوزوآزدایی‌

حدود‌‌شده متوسط‌ طور‌ به‌ دارای‌‌‌‌11اند(‌ حیوانات‌ به‌ نسبت‌ کمتری‌ متان‌ درصد‌

این‌حیوانات‌همچنین‌از‌نظر‌افزایش‌وزن‌روزانه‌یا‌تولید‌شیر‌‌‌.کنند‌پروتوزوآ‌تولید‌می‌

ها‌توسط‌معمولاً‌عملکرد‌بهتری‌دارند؛‌احتمالاً‌به‌این‌دلیل‌که‌مصرف‌و‌هضم‌باکتری‌

با‌این‌حال،‌این‌مزایا‌باید‌در‌کنار‌اثرات‌‌‌‌.شودها‌حذف‌می‌ی‌شکمبه‌در‌آن‌پروتوزوآ

‌.‌های‌تخمیری‌شکمبه‌نیز‌مورد‌توجه‌قرار‌گیردبر‌فرآورده‌‌پروتوزوآاحتمالی‌حذف‌

شود؛‌مسیری‌‌تولید‌می‌‌‌2(هیدروژنوتروفیک)‌‌دوستهیدروژن‌‌‌متان‌عمدتاً‌از‌طریق‌مسیر‌

با‌این‌حال،‌‌‌‌.شود(‌تشکیل‌می‌CO₂اکسید‌کربن‌)‌که‌در‌آن‌متان‌از‌هیدروژن‌و‌دی‌

نیز‌می از‌متان‌ اندکی‌ از‌گروه‌مقادیر‌ از‌طریق‌استفاده‌ متیل‌‌های‌متیل‌)مسیر‌‌تواند‌

(‌‌3(‌استوکلاستیک)‌‌تجزیه‌استات‌‌(‌یا‌در‌مواردی‌حتی‌کمتر‌از‌استات‌)مسیر‌برداری

‌‌Methanobrevibacter (Mbb.)شامل‌جنس‌‌‌‌دوستهیدروژن‌های‌‌متانوژن‌‌‌.تولید‌شود

تبار‌‌ دو‌ به‌ که‌ می‌4هستند‌ تبار‌‌تقسیم‌ SGMT‌‌(Smithii .Mbb‌‌، .Mbbشود:‌

gottschalki‌‌،Mbb. milleraeو‌‌‌‌‌Mbb. thaureiو‌تبار‌‌‌)RO‌‌(Mbb. ruminantiumو‌‌‌‌

Mbb. olleyae).گروه‌‌‌ فراوان‌این‌ متانوژن‌ها‌ شمار‌‌ترین‌ به‌ شکمبه‌ در‌ موجود‌ های‌

به‌عنوان‌‌‌‌Mbb. ruminantiumو‌‌‌‌Mbb. gottschalkiiبه‌طور‌خاص،‌تبارهای‌‌‌‌.روند‌می‌

ی‌هاآرک‌درصد‌از‌کل‌‌‌‌74اند‌و‌در‌مجموع‌حدود‌‌دو‌گروه‌بزرگ‌اصلی‌شناخته‌شده

های‌متیلوتروفیک‌فراوانی‌کمتری‌‌متانوژن‌‌‌.دهند‌شکمبه‌در‌سطح‌جهان‌را‌تشکیل‌می‌

گروه‌ شامل‌ و‌ ‌دارند‌ مانند‌ ‌Methanosarcinalesهایی‌ ‌،Methanosphaera‌ و‌‌

 
1 Defaunated ruminants 
2 Hydrogenotrophic pathway 
3 Acetoclastic passway 
4 Clade 
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Methanomassiliicoccaceaeاعضای‌راسته‌‌‌‌.هستند‌‌‌Methanosarcinalesعلاوه‌بر‌‌‌‌

‌.نیز‌تولید‌کنند‌مسیر‌تجزیه‌استات‌توانند‌متان‌را‌از‌طریق‌مسیر‌متیلوتروفیک،‌می‌

ای‌وجود‌دارد‌که‌‌تحقیقات‌نشان‌داده‌است‌که‌در‌شکمبه‌یک‌جامعه‌میکروبی‌هسته‌

گیرد،‌اما‌گونه‌و‌نژاد‌‌تنوع‌آن‌در‌درجه‌نخست‌تحت‌تأثیر‌نوع‌جیره‌غذایی‌قرار‌می‌

هستند‌ اثرگذار‌ آن‌ بر‌ نیز‌ میزبان‌ اساس‌‌پژوهش‌‌‌.حیوان‌ بر‌ همچنین‌ اخیر‌ های‌

وراثت داده‌برآوردهای‌ نشان‌ به‌‌پذیری‌ دستیابی‌ برای‌ نژادی‌ اصلاح‌ امکان‌ که‌ اند‌

ویژه‌در‌ارتباط‌با‌هدف‌کاهش‌انتشار‌‌شده‌توسط‌میزبان‌به‌های‌خاص‌انتخابمیکروبیوم‌

گلخانه‌ داردگازهای‌ وجود‌ گروه‌‌‌.ای‌ برخی‌ که‌ است‌ شده‌ مشخص‌ های‌‌همچنین‌

از‌میکروارگانیسم‌کوچک‌ های‌جغرافیایی‌خاص‌هستند؛‌‌های‌شکمبه‌دارای‌ویژگی‌تر‌

موضوعی‌که‌احتمالاً‌ناشی‌از‌تغییرات‌اقلیمی‌مؤثر‌بر‌نوع‌گیاهان‌مصرفی‌یا‌مرتبط‌با‌‌

‌.نژادهای‌محلی‌نشخوارکنندگان‌است

تمرکز‌‌‌شیافزاکه‌‌‌‌وجود‌دارد‌‌‌مقالات‌منتشر‌شدهاز‌‌‌‌محدودی‌براساس‌تعداد‌ی‌‌شواهد‌

به‌کاهش‌تنوع‌‌‌‌دامداریدر‌بخش‌‌‌‌یاگلخانه‌‌‌یو‌کاهش‌انتشار‌گازهاشکمبه‌‌‌‌ییبر‌کارا

‌‌ی‌کنون‌‌یهاموضوع‌درست‌باشد،‌آنگاه‌روش‌‌‌نیا‌‌اگر‌‌.شکمبه‌مرتبط‌است‌‌ییایباکتر

باکتریایی‌‌ تنوع‌ رفتکاهش‌ دست‌ از‌ به‌ است‌ م‌‌‌یهاگروه‌‌‌نممکن‌ ‌‌یهاکروب‌یکامل‌

‌‌ر‌یتخم‌‌ی‌اصل‌‌ی‌در‌عملکردها‌‌ی‌که‌هرچند‌نقش‌فرع‌‌ییهاکروب‌یشکمبه‌منجر‌شوند؛‌م

در‌‌‌‌ییِ‌وهواآب‌‌‌ط‌یمقاومت‌در‌برابر‌شرا‌‌ی‌لازم‌برا‌‌یِستیدارند،‌اما‌ممکن‌است‌تنوع‌ز

تغ کنند‌‌‌رییحال‌ فراهم‌ ضرور‌‌.را‌ بر‌ موضوع‌ فهرست‌‌‌تاین‌ و‌ جوامع‌‌ثبت‌ از‌ برداری‌

باکتری‌ موجودِ‌ قارچ‌های‌آرکها،‌‌طبیعیِ‌ ویروس‌‌‌پروتوزوآ‌ها،‌‌،‌ تأکید‌‌و‌ شکمبه‌ های‌

دهندگان‌به‌یک‌نظرسنجی‌از‌‌پاسخ‌.ها‌وجود‌داردکند،‌زیرا‌خطرِ‌از‌دست‌رفتن‌آن‌می‌

شکمب میکروبی‌ »ژنومیک‌ شبکه‌ )هاعضای‌ ‌»RGM‌)1جهانی‌‌‌‌ »ائتلاف‌ به‌ وابسته‌

دانشگاه‌‌‌2(‌GRA«‌)شپژوه از‌ افرادی‌ و‌ انجام‌شد‌ این‌مطالعه‌ برای‌ و‌‌که‌ ها،‌صنعت‌

 
1 Rumen Microbial Genomics 
2 Global Research Alliance 
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ر‌مناطق‌را‌‌نهادهای‌دولتی‌در‌آفریقا،‌اروپا،‌آمریکای‌شمالی‌و‌آمریکای‌لاتین‌و‌دیگ‌

از‌دست‌رفتن‌تنوع‌میکروبی‌اشاره‌کردنگرفت،‌به‌‌دربر‌می‌ حال،‌آنان‌‌‌‌نیبا‌ا‌‌د‌خطرِ‌

شکمبه‌در‌‌‌‌وم‌یکروبیسلامت‌تنوع‌م‌‌ت‌یاندازشان‌نسبت‌به‌وضعاشاره‌کردند‌که‌چشم

‌‌ن‌یدانش‌و‌همچن‌‌د‌یدر‌تول‌‌هاشرفت‌یپ‌‌ل‌یعمدتاً‌به‌دلاین‌امر‌‌مثبت‌است؛‌‌‌‌ندهیدهه‌آ

بوده‌تیظرف‌‌افزایش نو‌‌ها‌ برنامه‌‌‌ید‌ی‌و‌ و‌ ابتکارها‌ و‌‌‌‌یهاکه‌ در‌حوزه‌کشت‌ موجود‌

‌.‌کنند‌ی‌فراهم‌م‌وم‌یکروبیاز‌م‌یبردارفهرست

میکروبیوم‌شکمبه‌می‌ مؤثر‌ نشخوارکنندگان‌‌مدیریت‌ از‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ به‌ تواند‌

‌‌سلامت‌‌‌و‌‌دام‌‌سلامت‌‌وری،بهره‌‌‌نظر‌‌از‌‌-در‌شکمبه‌‌1«‌یک‌میکروبیوم‌»بهینه‌‌.منجر‌شود

‌‌به‌‌‌ای‌تغذیه‌‌‌مداخلات‌‌‌یا‌‌‌نژادی‌‌اصلاح‌‌‌هایبرنامه‌‌‌طریق‌‌از‌‌‌توانمی‌‌‌را‌‌-زیستمحیط‌

‌‌ای«»بهینه‌‌‌میکروبیوم‌‌‌چنین‌‌با‌‌نشخوارکنندگانی‌‌‌پرورش‌‌‌برای‌‌هاتلاش‌‌‌.آورد‌‌دست

‌‌این‌‌‌در‌‌نیز‌‌فراوانی‌‌هایداده‌‌‌و‌‌‌است‌‌جریان‌‌در‌‌جدی‌‌طوربه‌‌‌جهان‌‌سطح‌‌در‌‌اکنونهم

‌‌قابل‌‌تجاری‌‌‌نظر‌‌‌از‌‌‌ای‌گزینه‌‌به‌‌‌رویکرد‌‌‌این‌‌‌تبدیل‌‌‌حال،‌‌‌این‌‌‌با‌‌‌.است‌‌شده‌‌‌تولید‌‌زمینه‌

با‌وجود‌این،‌‌‌‌.تاس‌‌‌حیوان‌‌بیشتری‌‌‌تعداد‌‌از‌‌بیشتر‌‌هایداده‌‌‌گردآوری‌‌مستلزم‌‌اجرا،

نشان‌می‌ اولیه‌ برنامه‌شواهد‌ نژادی‌میدهد‌که‌ ‌‌شاخص‌‌اساس‌‌‌بر‌‌‌-‌توانند‌های‌اصلاح‌

درصد‌در‌انتشار‌متان‌منجر‌شوند،‌‌‌‌‌30حدود‌‌‌تا‌‌هاییکاهش‌‌به‌‌‌-باقیمانده‌متان‌‌انتشار

‌.های‌بسیار‌بیشتری‌نیاز‌استهرچند‌برای‌تأیید‌این‌موضوع‌به‌داده‌

تغذ‌ م‌‌یاه‌یمداخلات‌ کلبه‌‌‌توانی‌را‌ اصل‌‌یطور‌ دسته‌ چند‌ کرد:‌‌‌‌یبند‌طبقه‌‌‌ی‌در‌

‌‌ه‌ی‌ثانو‌‌بات‌یترک‌‌ی‌با‌مقدار‌بالا‌‌یاهانیمثال‌استفاده‌از‌گ‌‌ی)برا‌‌‌اه‌یبر‌گ‌‌یمبتن‌‌‌ی‌راهبردها

تانن مهارکننده‌مانند‌ )‌‌یاختصاص‌‌یها‌ها(،‌ تجار‌‌NOP-3مانند‌‌متان‌ نام‌ با‌ ‌‌ی‌که‌

«Bovaer®»2«دروژنیه‌‌یهاو‌»چاهک‌‌‌،‌یروغن‌‌یهاو‌دانه‌‌‌هان‌(،‌روغشودمی‌‌‌عرضه‌‌‌‌

‌‌جه‌ی‌و‌در‌نت‌‌کنند‌ی‌را‌مصرف‌م‌‌‌دروژن‌یکه‌ه‌‌ییهاسمیکروارگانیم‌‌‌ای‌‌ییایمی)مانند‌مواد‌ش‌

‌‌بر‌‌‌ی‌مبتن‌‌ی‌راهبردها‌‌.(ماند‌ی‌م‌‌یمتانوژنز‌در‌دسترس‌باق‌‌ند‌یفرا‌‌ی‌برا‌‌ی‌کمتر‌‌دروژنیه

 
1 Optimum 
2 Hydrogen sinks 



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 ک‌

 

)گرم‌‌‌‌ریش‌‌‌د‌یبر‌اساس‌شدت‌انتشار‌متان‌در‌تول‌‌توانند‌یم‌‌‌جیره‌‌‌علوفه‌‌‌مدیریت‌بخش‌

‌‌نیهمچن‌‌.درصد‌از‌انتشار‌متان‌بکاهند‌‌‌18(‌تا‌حدود‌‌ری‌ش‌‌‌لوگرمیهر‌ک‌‌یمتان‌به‌ازا‌

‌‌از‌‌‌استفاده‌‌‌مانند‌‌‌-‌نوع‌علوفه‌‌‌ر‌ییتغ‌‌جایبه‌‌‌-‌جیره‌‌‌علوفه‌بخش‌‌در‌‌‌‌یت‌یریمداخلات‌مد‌

درصد‌‌‌‌13متان‌را‌تا‌حدود‌‌‌‌د‌ی‌مبنا‌تول‌‌ن‌یبر‌هم‌‌تواند‌ی‌تر‌و‌کمتر‌بالغ،‌مجوان‌‌‌هایعلوفه‌

دهد‌ به‌‌‌ی‌هامهارکننده‌‌‌.کاهش‌ اساس‌NOP‌‌(Bovaer®‌‌،)-‌‌3ژهیومتان،‌ بر‌ قادرند‌

‌‌35در‌حدود‌‌‌‌ییهاروزانه‌انتشار‌متان،‌کاهش‌‌یهای‌ریگ‌شاخص‌شدت‌متان‌و‌اندازه

طور‌‌دام‌هنوز‌به‌‌‌ید‌یبر‌عملکرد‌تول‌‌باتیترک‌‌نیا‌‌ریحال،‌تأث‌‌‌نیبا‌ا‌‌.کنند‌‌‌جادیدرصد‌ا

‌.ستیکامل‌روشن‌ن

شامل‌‌‌اند،افته‌یکاهش‌انتشار‌متان‌توسعه‌‌‌‌یبرا‌‌‌راًیکه‌اخ‌‌ی‌دتریجد‌‌‌ی‌اه‌یمداخلات‌تغذ‌

ماکروجلبک‌ از‌ جاستفاده‌ در‌ قرمز‌‌‌‌.است‌‌یی‌غذا‌‌ره‌یها‌  Asparagopsisجلبک‌

taxiformisن‌یو‌از‌ا‌‌کند‌ی‌متانوژنز‌عمل‌م‌‌ند‌یمهار‌فرا‌‌جهی‌ها‌و‌در‌نتبا‌مهار‌متانوژن‌‌‌‌‌

نشان‌داده‌شده‌است‌که‌استفاده‌‌‌‌.‌متان‌به‌شمار‌آورد‌‌رکنندهمها‌‌ی‌آن‌را‌نوع‌‌توانی‌رو‌م

‌‌ی‌ریش‌‌‌یهاانتشار‌روزانه‌آن‌را‌در‌دام‌‌‌زان‌یشدت‌انتشار‌متان‌و‌م‌‌تواند‌ی‌جلبک‌م‌‌‌نیاز‌ا

گوشت حدود‌‌‌‌یو‌ ب‌‌80تا‌ تاکنون‌ که‌ دهد‌ کاهش‌ کاهش‌‌‌‌زان‌یم‌‌نیشتریدرصد‌

به‌نام‌‌‌‌یاماده‌‌‌A. taxiformisفعال‌موجود‌در‌‌‌‌ب‌یترک‌‌.شودی‌شده‌محسوب‌مگزارش‌

‌‌نه‌ی‌در‌زم‌‌ی‌شتریبه‌مطالعات‌ب‌‌ن‌یدارد؛‌بنابرا‌‌ییزاسرطان‌‌ت‌یکه‌خاص‌‌است‌‌1بروموفرم‌

‌‌ق‌یطور‌دقراهبرد‌به‌‌ن‌یا‌یو‌ملاحظات‌احتمال‌امدهایاست‌تا‌پ‌ازیسلامت‌دام‌و‌انسان‌ن

از‌‌‌‌ی‌شافزای‌‌به‌‌‌رو‌‌‌حجم‌‌‌با‌‌‌که‌‌-‌ندهی‌بالقوه‌آ‌‌ی‌از‌جمله‌راهبردها‌‌.‌شود‌‌ش‌یو‌پا‌‌یبررس‌

و‌‌‌‌دروژن‌یه‌‌یهابه‌استفاده‌از‌چاهک‌‌‌توانمی‌‌‌-شوند‌ی‌م‌‌یبانیپشت‌‌ی‌پژوهش‌‌یهاداده‌

مستقیم‌‌‌یریکارگبه‌‌‌زین خوراکی‌ میکروبی‌ کرد‌‌2مکمل‌ در‌‌پاسخ‌‌.اشاره‌ دهندگان‌

م‌‌ز‌ینتخصصی‌‌ ینظرسنج درباره‌ دانش‌ گسترش‌ ضرورت‌ و‌‌‌‌یهاکروب‌یبر‌ شکمبه‌

‌.‌کردند‌‌د‌ی‌دام‌تأک‌د‌یتول‌‌ییکارا‌ی‌مؤثر‌در‌ارتقا‌‌یتیریمد‌‌‌یراهبردها

 
1 Bromoform 
2 Direct‑fed microbes 



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 ل‌

 

‌‌«ستیزط‌محی–وانحی–انسان»در‌محور‌‌‌‌هاسم‌یکروارگانی‌و‌ارتباط‌متقابل‌م‌‌یوستگ‌یپ

‌‌ژه‌یوبه‌‌‌د‌یارتباط‌با‌‌نیا‌‌یامدهایاز‌پژوهشگران‌نشان‌داده‌شده‌است‌و‌پ‌‌یاریتوسط‌بس

چالش‌ با‌ ارتباط‌ واحد‌‌‌کردی‌رو‌‌یهادر‌ مقاومت‌1«‌»سلامت‌ گسترش‌ مانند‌ مواد‌‌‌،‌ ‌‌به‌

‌یهای‌نشان‌داده‌شده‌است‌که‌باکتر‌‌‌.‌ردیقرار‌گ‌‌جه‌،‌مورد‌تو‌‌2(‌AMR)‌‌ی‌کروبیضدم

‌‌یاکپارچه‌ی‌‌ی‌کیعناصر‌ژنت‌‌یبر‌رو‌‌‌ی‌کروبیضدم‌‌به‌مواد‌‌‌مقاومت‌یهاژن‌‌‌ی‌شکمبه‌دارا‌

به‌ که‌ سا‌‌توانند‌ی‌م‌‌یراحتهستند‌ موضوع‌‌‌های‌باکتر‌‌‌ر‌یبه‌ اهم‌‌ی‌منتقل‌شوند؛‌ ‌‌تیکه‌

‌‌.دهد‌ی‌نشان‌م‌‌ی‌کروبیضدمبه‌مواد‌‌مقاومت‌‌‌‌یهاشکمبه‌را‌در‌گسترش‌ژن‌‌‌یهای‌باکتر

‌‌کمتر‌شناخته‌شده‌‌فعالستیز‌‌بات‌یاز‌ترک‌‌ی‌شکمبه‌منبع‌‌یهاکروب‌یحال،‌م‌‌ن‌یعدر‌‌

‌‌ی‌بهره‌برد؛‌برا‌‌‌یااره‌یسلامت‌س‌‌‌ی‌ارتقا‌‌یها‌برااز‌آن‌‌‌توانی‌که‌م‌‌‌ند‌یآی‌به‌شمار‌م‌‌زین

 .‌نینو‌ی‌کروبیضدم‌یداروها‌ینمونه‌در‌توسعه‌درمان

نشخوارکنندگان‌‌‌‌هیمرتبط‌با‌تغذ‌‌‌یهاسمیکروارگانیم‌‌تیریکه‌بر‌مد‌‌‌یکنون‌‌یهااستیس‌

س‌‌‌گذارند،ی‌م‌‌ر‌یتأث تغ‌‌یهااستیشامل‌ با‌ همچن‌‌یمیاقل‌‌رات‌ییمرتبط‌ مقررات‌‌‌‌ن‌یو‌

‌‌«هااز‌آن‌‌‌ی‌بردارمنافع‌حاصل‌از‌بهره‌‌‌م‌یو‌تقس‌‌یکیبه‌منابع‌ژنت‌‌‌یدسترس‌»‌مربوط‌به‌‌

ناگو از‌جمله‌پروتکل‌ منصفانه‌و‌‌‌‌میو‌تقس‌‌یکیبه‌منابع‌ژنت‌‌یدسترس‌‌‌درباره‌‌ایاست؛‌

ناش‌ منافع‌ بهره‌‌‌یعادلانه‌ آن‌‌‌ی‌برداراز‌ کنوانساز‌ چارچوب‌ در‌ ز‌‌ون‌یها‌ ‌‌.‌یستیتنوع‌

فزابه‌‌‌یمیاقل‌‌یهااستیس‌ تخص‌‌یاندهیطور‌ نحوه‌ ‌‌ر‌یتأث‌‌‌ی‌پژوهش‌‌یهابودجه‌‌‌صی‌بر‌

خود‌را‌بر‌‌‌‌یپژوهش‌‌یهافراخوان‌‌،ی‌مال‌‌کنندهن‌یتأم‌‌یاز‌نهادها‌‌یاریو‌بس‌‌گذارند‌ی‌م

متان‌‌وم‌یکروب‌یم‌‌یسازنه‌یبه» انتشار‌ کاهش‌ با‌هدف‌ کرده‌‌‌«شکمبه‌ ‌ن‌یا‌‌.اند‌متمرکز‌

نوآور‌‌‌نیهمچن‌‌هااستیس‌ روند‌ ب‌‌اثر‌‌یبر‌ و‌موجب‌شده‌است‌تلاش‌ ‌‌ی‌شتر‌یگذاشته‌

‌‌وم‌یکروبیکه‌به‌درک‌بهتر‌از‌م‌رد‌یصورت‌گ‌‌یاو‌نوآورانه‌‌ی‌عمل‌یتوسعه‌راهکارها‌یبرا

ش‌‌‌نه«‌ی»به و‌ م‌‌یابیدست‌‌وه‌ی‌شکمبه‌ آن‌کمک‌ ‌‌یهاحال،‌چارچوب‌‌نیا‌‌با‌‌.‌کنند‌ی‌به‌

مانعبه‌‌‌توانند‌ی‌م‌‌‌زین‌‌یمقررات‌ عمل‌‌‌ییهای‌فناور‌‌‌نیچن‌‌یر‌یکارگبه‌‌‌ریدر‌مس‌‌یعنوان‌

 
1 One Health 
2 Antimicrobial resistance 



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 م‌

 

در‌حال‌حاضر‌‌‌‌NOP-3مثال،‌‌‌‌یبرا‌‌.بر‌استلازم‌زمان‌‌‌ی‌مجوزها‌‌افت‌یدر‌‌را‌یکنند،‌ز

بس‌‌یریش‌‌‌ی‌گاوها‌‌یبرا‌‌یخوراک‌‌‌یافزودن‌‌کیعنوان‌‌به‌ از‌جمله‌‌‌‌یاریدر‌ از‌کشورها،‌

‌‌ند‌یحال،‌فرا‌‌نیبا‌ا‌‌.شده‌است‌‌د‌ییاروپا،‌تأ‌‌هی‌اتحاد‌‌یو‌کشورها‌‌ی‌لیش‌‌‌ل،یبرز‌‌ا،یاسترال

‌‌یی‌ارائه‌شواهد‌لازم‌درباره‌کارا‌‌یو‌برا‌‌‌ده‌یمجوز‌حدود‌ده‌سال‌به‌طول‌انجام‌‌نیاخذ‌ا

 .بوده‌است‌ازیها‌مورد‌ناز‌پژوهش‌‌یامحصول،‌حجم‌گسترده‌‌نیا‌1ی‌منیو‌ا

‌‌جه،‌یو‌در‌نت‌‌کند‌ی‌م‌‌لیتحم‌‌دامداران‌را‌بر‌‌‌‌یانه‌یهز‌‌یخوراک‌‌یهای‌استفاده‌از‌افزودن

به‌‌‌رش‌یپذ‌ اآن‌‌‌یر‌یکارگو‌ آنکه‌ مگر‌ بود،‌ خواهد‌ محدود‌ توسط‌‌‌هانه‌یهز‌‌نیها‌

در‌‌‌ی‌دولت‌‌یتیحما‌یهاطرح‌‌‌ق‌یاز‌طر‌ا‌یجبران‌شود،‌‌دکنندگانیتول‌‌ا‌یکنندگان‌مصرف‌

‌‌یاقتصاد‌‌‌ی‌امدهایپ‌‌.گردد‌‌نی‌تأم‌‌یاگلخانه‌‌‌یاکاهش‌انتشار‌گازه‌‌یهااستیچارچوب‌س‌

افزودن از‌ در‌‌‌‌ی‌ها‌در‌کشورهاکاربرد‌آن‌‌‌ی‌برا‌‌ی‌مانع‌‌ن‌یهمچن‌‌ی‌خوراک‌‌یهای‌استفاده‌

کشورها‌ممکن‌است‌شامل‌‌‌ن‌یا‌یبرا‌‌نیگزیجا‌یهانه‌یگز‌‌.‌رودی‌حال‌توسعه‌به‌شمار‌م

‌‌3ی‌اراض‌‌تیریبر‌مد‌‌‌یمبتن‌‌ی‌کردهایرو‌‌ایو/‌‌2در‌نشخوارکنندگان‌‌‌د‌یتول‌‌یی‌کارا‌‌شیافزا

برا ب‌‌یباشد؛‌ ا‌‌.ییغذا‌‌ره‌یدر‌ج‌‌یاعلوفه‌‌‌4هایلگوم‌از‌‌‌‌شتری‌مثال‌استفاده‌ حال،‌‌‌‌ن‌یبا‌

در‌کاهش‌انتشار‌‌‌‌NOP-‌‌3مانند‌‌‌ییهای‌افزودن‌‌ی‌ریکارگبه‌اندازه‌به‌‌‌لگوم‌هااستفاده‌از‌‌

اشاره‌کردند‌‌‌‌ن‌یهمچن‌‌تخصصی‌‌ی‌در‌نظرسنج‌‌دهندگانپاسخ‌‌.‌متان‌مؤثر‌نخواهد‌بود

مال‌ منابع‌ اجرا‌‌ی‌برا‌‌یکه‌ و‌ به‌‌‌یهای‌فناور‌‌ی‌مطالعه‌ متان‌ انتشار‌ در‌‌‌‌ژه‌یوکاهش‌

‌.است‌یناکاف و‌متوسط‌‌نییبا‌درآمد‌پا‌یکشورها

‌‌فاتیتوجه‌داشت‌که‌تشر‌‌د‌ی‌شکمبه‌با‌‌یکروب‌یم‌‌یکیمنابع‌ژنت‌‌یگذاراشتراکدر‌مورد‌به‌

برا‌‌یو‌مستندساز‌‌یادار ناگو‌‌تیرعا‌‌یلازم‌ ا‌‌ر‌یدر‌مس‌‌یبه‌مانع‌‌ایپروتکل‌ ‌‌ن‌یتبادل‌

است،‌اما‌لازم‌است‌‌‌‌ر‌یپروتکل‌قابل‌تقد‌‌‌ن‌یهرچند‌روح‌و‌هدف‌ا‌‌.شده‌است‌‌ل‌یمنابع‌تبد‌

‌‌ی‌شکمبه‌در‌سطح‌جهان‌‌یکروبیم‌‌ی‌کیتر‌شوند‌تا‌حفاظت‌از‌منابع‌ژنتالزامات‌ساده‌‌‌نیا

 
1 Efficacy and safety 
2 Improving ruminant efficiency 
3 Land management- based approaches 
4 Legumes 



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 ن‌

 

‌‌ز‌یشکمبه‌ن‌‌ی‌کروبیم‌‌یهاآزاد‌به‌کشت‌‌ی‌نبود‌دسترس‌‌‌ب،ی‌ترت‌‌ن‌یهم‌‌به‌‌‌.‌گردد‌نیتضم

‌‌ی‌زرهایها‌در‌فرکشت‌‌‌نیاز‌ا‌‌ی‌اریکه‌بس‌‌یاگونه‌به‌‌‌د؛یآیاز‌موانع‌مهم‌به‌شمار‌م‌‌‌یکی

در‌معرض‌خطر‌از‌دست‌‌‌‌نی‌و‌بنابرا‌‌شوند‌ی‌م‌‌یدر‌سراسر‌جهان‌نگهدار‌‌یشگاهیآزما

‌‌استیس‌‌‌ی‌پژوهش‌و‌مجلات‌علم‌‌ی‌مال‌‌کنندهن‌یتأم‌‌ینهادها‌‌شتر‌یب‌‌.‌رفتن‌قرار‌دارند‌

به‌داده‌‌‌یدسترس‌ ا‌‌کنند‌ی‌ها‌را‌دنبال‌مآزاد‌ بر‌ برا‌‌نیو‌ ‌‌ی‌اساس،‌هنگام‌ارسال‌مقاله‌

الزام‌در‌‌‌‌نیحال،‌ا‌‌نیبا‌ا‌‌.در‌دسترس‌باشند‌‌‌یصورت‌عمومبه‌‌د‌یها‌باهمه‌داده‌‌‌،ی‌داور

پژوهش‌ جدا‌‌یهامورد‌ به‌ نم‌‌د‌یجد‌‌‌یکروب‌یم‌‌یهاه‌یمربوط‌ نت‌‌کند‌یصدق‌ در‌ ‌‌جه‌یو‌

‌ن‌ی‌ا‌‌.‌شودی‌جامعه‌محدود‌م‌‌یمند‌و‌بهره‌‌‌قات‌یادامه‌تحق‌‌‌یبرا‌‌هاه‌یجدا‌‌ن‌یبه‌ا‌‌یدسترس‌

توجه‌داشت‌که‌‌‌‌د‌یالبته‌با‌‌.است‌‌یاصلاحات‌اساس‌‌‌ازمند‌یمهم‌است‌و‌ن‌‌‌یموضوع‌چالش

‌‌ی‌هاکشت‌‌ینگهدار‌‌یهامجموعه‌‌‌یهارساختیز‌‌ت‌یمستلزم‌تقو‌‌ی‌راتییتغ‌‌نیچن‌‌یاجرا

ب‌‌ی‌کروبیم تعداد‌ بتوانند‌ تا‌ است‌ جدا‌‌یشتر‌یموجود‌ نگهدار‌‌هاه‌یاز‌ در‌‌‌‌یرا‌ و‌ کرده‌

‌.دسترس‌پژوهشگران‌قرار‌دهند‌

کردند‌که‌به‌اعتقاد‌آنان‌در‌حال‌حاضر‌‌‌‌انیب‌‌‌تخصصی‌‌ی‌دهندگان‌در‌نظرسنجپاسخ

سازوکارها‌‌نیقوان‌‌ها،استیس‌‌‌نیتدو‌‌ی‌برا‌‌‌ی‌اقدام‌مشخص‌‌چیه زم‌‌ی‌نهاد‌‌ی‌و‌ ‌‌نهیدر‌

‌‌یی‌قضا‌‌یهامرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌در‌حوزه‌‌‌یهاسم‌یکروارگانیم‌‌تیریمد‌

‌‌ن‌یدر‌ا‌‌شرفت‌یباور‌بودند‌که‌پ‌‌نیبر‌ا‌‌نیمچن‌آنان‌ه‌‌.ستین‌‌ان‌یمربوط‌به‌خود‌در‌جر

خود‌گام‌‌‌ی‌کنون‌یهامواجهه‌با‌چالش‌‌ر‌یبخش‌بتواند‌در‌مس‌ن‌یاست‌تا‌ا‌یحوزه‌ضرور‌

‌.ابد‌یدست‌‌‌شرفتیبردارد‌و‌به‌پ

بررس‌ اساس‌ س‌‌‌یعلم‌‌یهاداده‌‌‌ی‌بر‌ جار‌‌هااستیموجود،‌ مقررات‌ همچن‌‌ی‌و‌ ‌‌ن‌یو‌

‌‌ون‌یسیکه‌کم‌‌کنند‌ی‌م‌‌شنهادیپ‌‌سندگانیشده‌توسط‌متخصصان،‌نومطرح‌‌‌یهادگاه‌ید

اعضا م‌‌یو‌ ز‌‌یراهکارها‌‌قیاز‌طر‌‌‌توانند‌ی‌آن‌ کاست‌‌ریبالقوه‌ و‌ رفع‌خلأها‌ در‌‌‌‌های‌به‌

پا م‌‌داریاستفاده‌ از‌ نشخوارکنندگان‌‌‌‌یهاسم‌یکروارگانیو‌حفاظت‌ در‌ با‌هضم‌ مرتبط‌

‌کمک‌کنند:



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 ه‌

 

‌ی‌هات‌یفعال‌‌یبند‌تی‌اولو‌‌یکار‌بر‌رو‌‌‌یاز‌متخصصان‌برا‌‌یگروه‌جهان‌‌کی‌‌جادای •

مربوط‌به‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌و‌‌‌‌یهاسمیکروارگان‌یم‌‌تیریمرتبط‌با‌مد‌

موجودات‌را‌با‌‌‌‌نیو‌حفاظت‌از‌ا‌‌داریکه‌استفاده‌پا‌‌ییدهایتهد‌‌‌ییشناسا‌‌زین

 کند؛ی‌خطر‌مواجه‌م‌

مال‌‌‌ن‌یتأم • پشت‌‌یمنابع‌ مبتکرانه‌پژوهش‌‌ی‌برا‌‌ی‌کاف‌‌یبانیو‌ در‌‌‌‌یجهان‌‌های‌

 شکمبه؛‌‌یهاکروبیم‌ت‌یریو‌مد‌‌‌ی‌بردارکشت،‌فهرست‌نه‌یزم

کشت‌‌‌‌ی‌کروبیم‌‌یهاه‌یکه‌همه‌جدا‌‌یاگونه‌آزاد‌به‌‌‌یدسترس‌‌‌یهااستیس‌‌‌جیترو •

‌‌ی‌نگهدار‌‌یهاها،‌در‌مجموعهاز‌انتشار‌هرگونه‌داده‌مرتبط‌با‌آن‌‌‌شیخالص‌پ

 ؛‌شوند‌‌یگذارسپرده‌‌یکروبیم‌یهاکشت

‌‌ی‌برا‌‌یکروب‌یم‌‌یهاکشت‌‌‌ینگهدار‌‌یجهان‌‌یهامجموعه‌‌‌تیظرف‌‌ت‌یتقو •

آزاد‌‌‌‌ی‌دسترس‌‌‌یهااستیس‌‌‌ی‌اجرا‌‌جه‌یکه‌در‌نت‌‌ییتقاضا‌‌ش‌یبه‌افزا‌‌ییپاسخگو

 خواهد‌شد؛‌جادیها‌امجموعه‌‌ن‌یدر‌ا‌هاه‌یجدا‌یگذارو‌الزام‌به‌سپرده‌

حما‌‌جیترو • تأم‌‌تیو‌ زمپژوهش‌‌‌یمال‌‌نیاز‌ در‌ با‌‌‌‌یهای‌نوآور‌‌نه‌یها‌ مرتبط‌

در‌ارتباط‌با‌اصلاح‌نژاد‌نشخوارکنندگان‌و‌‌‌‌ژهیوشکمبه،‌به‌‌‌وم‌یکروب‌یم‌‌تیریمد‌

 ؛یاه‌یتغذ‌‌یهای‌نوآور‌

داده‌مربوط‌به‌ژنوم‌و‌‌‌‌یهاگاه‌یتوسعه‌پا‌‌یبرا‌‌یمال‌‌‌نیتأم‌‌یهابهبود‌فرصت‌ •

ع‌‌ها،ه‌یجدا‌‌پ‌یفنوت تقو‌‌نیو‌در‌ برا‌‌‌یمحاسبات‌‌یهاتخصص‌‌‌تیحال‌ ‌‌ی‌لازم‌

و‌در‌‌‌‌ترق‌یدق‌‌یکیمتاژنوم‌‌‌یهایسینوه‌یبه‌حاش‌‌‌ییربنایز‌‌یهاداده‌‌‌نیا‌‌لیتبد‌

ظرف‌‌‌تینها استنباط‌ م‌‌یر‌یتخم‌‌یهاتی‌امکان‌ مغذ‌‌‌یدسترس‌‌‌زان‌یو‌ ‌‌ی‌مواد‌

 زبان؛‌ی‌م‌یبرا

ناگو‌‌ی‌اصلاحات‌‌جادیا • پروتکل‌ و‌‌نمونه‌‌‌یتبادل‌جهان‌‌لیمنظور‌تسهبه‌‌‌ایدر‌ ها‌

 و‌‌ها؛سم‌یکروارگانیم



 خلاصه گزارشات اجرایی 

 و‌

 

‌‌،یجهان‌یهای‌همکار‌تیتقو‌ی‌برا‌ییهاها‌و‌مشوقفراهم‌کردن‌محرک‌ •

شامل‌‌‌ز‌یو‌متوسط‌را‌ن‌‌نییبا‌درآمد‌پا‌یکه‌کشورها‌ییهای‌همکار‌ژهیوبه‌

‌.شود
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 دامنه مطالعه - 1

این‌مطالعه‌بنا‌به‌درخواست‌دبیرخانه‌کمیسیون‌منابع‌ژنتیکی‌برای‌غذا‌و‌کشاورزی‌‌

هدف‌این‌گزارش‌آن‌‌‌‌.تهیه‌شده‌است (FAO) سازمان‌خواربار‌و‌کشاورزی‌ملل‌متحد‌

گذاران،‌پژوهشگران،‌متخصصان‌تغذیه‌دام‌و‌‌اختیار‌سیاست‌‌موارد‌زیر‌را‌در‌است‌که‌‌

‌ :تولیدکنندگان‌دام‌قرار‌دهد‌

مقدمه‌‌‌.1 میکروارگانیسم‌ارائه‌ درباره‌ و‌‌ای‌ نشخوارکنندگان‌ در‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ های‌

 ها؛‌های‌آن‌نقش‌

2.‌ میکروارگانیسم‌‌ تنوع‌ روندهای‌ بر‌ مروری‌ در‌‌ارائه‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ های‌

‌ها؛نشخوارکنندگان،‌اهمیت‌این‌روندها‌و‌عوامل‌مؤثر‌بر‌آن‌

های‌مرتبط‌‌ارائه‌مروری‌بر‌وضعیت‌کنونی‌استفاده‌پایدار‌و‌حفاظت‌از‌میکروارگانیسم‌‌.3

هایی‌مانند‌‌ها‌در‌حوزه‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌در‌سطح‌جهان‌)از‌جمله‌اهمیت‌آن‌

سازگاری‌با‌تغییرات‌اقلیمی،‌کاهش‌آثار‌آن‌و‌سلامت‌انسان(،‌همراه‌با‌بررسی‌وضعیت‌‌

محدودیتپژوهش مرتبط،‌ فعالیت‌های‌ پیشبرد‌ در‌ موجود‌ و‌‌های‌ حوزه‌ این‌ در‌ ها‌

‌ها؛‌راهکارهای‌بالقوه‌برای‌رفع‌این‌محدودیت‌

سیاست‌‌.4 فعلی‌ وضعیت‌ بر‌ مروری‌ با‌‌ارائه‌ مرتبط‌ نهادی‌ سازوکارهای‌ و‌ قوانین‌ ها،‌

های‌مؤثر‌در‌هضم‌نشخوارکنندگان‌در‌سطح‌جهان،‌از‌جمله‌‌مدیریت‌میکروارگانیسم‌

نیز‌بررسی‌خلأها‌و‌ضعف‌ های‌موجود‌در‌این‌‌در‌حوزه‌دسترسی‌و‌تقسیم‌منافع،‌و‌

‌ها؛ها‌و‌راهکارهای‌احتمالی‌برای‌برطرف‌کردن‌آن‌چارچوب

5.‌ سازمان‌ بر‌ مروری‌ از‌‌ارائه‌ حفاظت‌ و‌ پایدار‌ استفاده‌ زمینه‌ در‌ فعال‌ های‌

بررسی‌‌میکروارگانیسم‌ شامل‌ جهان،‌ سطح‌ در‌ نشخوارکنندگان‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ های‌

ها‌در‌این‌حوزه،‌راهکارهای‌احتمالی‌برای‌رفع‌‌های‌موجود‌در‌همکاریخلأها‌و‌ضعف‌
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ها‌های‌راهبردی‌بالقوه‌برای‌همکاری‌میان‌این‌سازمان‌ها‌و‌همچنین‌زمینه‌این‌کاستی

‌با‌کمیسیون‌و‌اعضای‌آن؛‌و‌

بالقوه‌‌‌.6 راهکارهای‌ بر‌ مروری‌ آن‌ارائه‌ طریق‌ از‌ که‌ آن‌‌ای‌ اعضای‌ و‌ کمیسیون‌ ها‌

و‌ضعفمی‌ خلأها‌ رفع‌ در‌ از‌‌توانند‌ حفاظت‌ و‌ پایدار‌ استفاده‌ زمینه‌ در‌ موجود‌ های‌

‌.‌های‌مرتبط‌با‌هضم‌نشخوارکنندگان‌مشارکت‌کنند‌میکروارگانیسم‌

این‌مطالعه‌بر‌پایه‌مرور‌منابع‌علمی‌اخیر‌و‌همچنین‌نتایج‌یک‌نظرسنجی‌انجام‌شده‌‌

‌1«است‌که‌برای‌اعضای‌شبکه‌»ژنومیک‌میکروبی‌شکمبه«‌در‌»ائتلاف‌جهانی‌پژوهش

های‌‌های‌آنان‌درباره‌استفاده‌پایدار‌و‌حفاظت‌از‌میکروارگانیسم‌ارسال‌شد‌تا‌دیدگاه‌

نشخوارکنندگان در‌ هضم‌ با‌ شود‌‌2مرتبط‌ مجموع‌‌‌‌.گردآوری‌ سوی‌‌‌‌20در‌ از‌ پاسخ‌

مراجعه‌‌‌‌1های‌مختلف‌دریافت‌شد‌)به‌پیوست‌‌متخصصانی‌از‌مناطق‌جغرافیایی‌و‌بخش‌

(‌شود

 
1 Global Research Alliance (https://globalresearchalliance.org/research/livestock/ rumen-micro- 

bial-genomics-network/) 
 :این‌پرسشنامه‌در‌نشانی‌زیر‌قابل‌دسترسی‌است2

https://forms. gle/PF9mkyyu1XLR3Brj8 

‌
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 وضعیت کشاورزی مبتنی بر نشخوارکنندگان   - ۲

،‌2،‌شکمبه‌1ای‌متشکل‌از‌چهار‌بخش‌هستند:‌نگاری‌معدهنشخوارکنندگان‌دارای‌پیش‌

رود،‌یک‌‌معده‌به‌شمار‌می‌شکمبه‌که‌بخش‌اصلی‌تخمیر‌در‌پیش‌‌‌.4شیردان‌‌‌و‌‌3هزارلا

باکتری‌ از‌ که‌ است‌ پویا‌ و‌ پیچیده‌ بی‌اکوسیستم‌ قارچ‌پروتوزوآ‌هوازی،‌‌های‌ های‌‌،‌

استهاآرک‌هوازی،‌‌بی شده‌ تشکیل‌ باکتریوفاژها‌ و‌ متانوژن‌ میکروب‌‌‌.‌ی‌ به‌‌این‌ ها‌

های‌گوناگونی‌با‌یکدیگر‌تعامل‌دارند‌و‌با‌میزبان‌خود‌یک‌رابطه‌همزیستی‌برقرار‌‌شیوه‌

طوری‌که‌با‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌دارای‌فیبر‌بالا،‌انرژی‌مورد‌نیاز‌حیوان‌را‌‌کنند؛‌به‌می‌

غیرقابل‌مصرف‌‌‌‌هایخوراک‌تبدیل‌‌‌‌نشخوارکنندگان‌موجب‌این‌توانایی‌‌‌‌.کنند‌فراهم‌می‌

شود‌‌میبه‌غذاهای‌مغذی‌قابل‌مصرف‌برای‌انسان‌)مانند‌گوشت‌و‌شیر(‌‌‌توسط‌انسان‌

ای‌که‌‌های‌حاشیه‌در‌زمین‌‌‌توانند‌می‌‌،‌نشخوارکنندگان‌ییبا‌داشتن‌این‌تواناو‌همچنین‌‌

نیستند‌ مناسب‌ غذایی‌ محصولات‌ کشت‌ ‌،برای‌ باشند‌‌‌ داشته‌ تولید‌ و‌ زندگی‌

(Kingston-Smith‌‌‌‌،2010و‌همکاران)‌.2021شود‌در‌سال‌‌با‌توجه‌به‌اینکه‌برآورد‌می‌‌‌‌‌

معادل‌‌‌‌3/29حدود‌‌ از‌جمعیت‌جهان‌ــ‌ ناامنی‌غذایی‌‌‌‌3/2درصد‌ با‌ ــ‌ نفر‌ میلیارد‌

میلیون‌‌‌‌7/923درصد‌از‌جمعیت‌جهان‌)حدود‌‌‌‌7/11اند‌و‌‌متوسط‌یا‌شدید‌مواجه‌بوده‌

ناامنی‌غذایی‌شدید‌بوده‌ ،‌‌WHOو‌‌‌‌FAO‌‌،IFAD‌‌،UNICEF‌‌،WFPاند‌)نفر(‌دچار‌

در‌دهه‌‌‌‌جمعیت‌جهان‌‌‌شودبینی‌می‌پیش‌ا‌در‌نظر‌گرفتن‌اینکه‌‌(،‌و‌همچنین‌ب2022

میلیارد‌نفر‌برسد‌)بخش‌جمعیت‌اداره‌امور‌اقتصادی‌و‌اجتماعی‌‌‌‌4/10به‌حدود‌‌‌‌2080

(،‌اهمیت‌درک‌بهتر‌میکروبیوم‌شکمبه‌برای‌بهبود‌پایدار‌2022سازمان‌ملل‌متحد،‌‌

‌.تولید‌و‌تضمین‌امنیت‌غذایی‌بیش‌از‌هر‌زمان‌دیگری‌آشکار‌شده‌است

ای‌که‌‌شوند؛‌گازی‌گلخانه‌(‌میCH₄ی‌موجود‌در‌شکمبه‌موجب‌تولید‌متان‌)های‌آرک

برابر‌‌‌‌30تا‌‌‌‌27ساله‌حدود‌‌‌‌100(‌آن‌در‌بازه‌زمانی‌‌GWPپتانسیل‌گرمایش‌جهانی‌)

 
1 Reticulum 
2 Rumen 
3 Omasum 
4 Abomasum 
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پتانسیل‌گرمایش‌جهانی‌شاخصی‌است‌که‌‌‌‌.(‌برآورد‌شده‌استCO₂اکسید‌کربن‌)دی‌

،‌در‌یک‌دوره‌‌CO₂دهد‌انتشار‌یک‌تن‌از‌یک‌گاز،‌در‌مقایسه‌با‌انتشار‌یک‌تن‌‌نشان‌می‌

انتشار‌جهانی‌‌‌‌.(IPCC‌‌،2021کند‌)زمانی‌مشخص‌چه‌میزان‌انرژی‌گرمایی‌را‌جذب‌می‌

است‌ـ‌‌دستگاه‌گوارش‌‌متان‌از‌نشخوارکنندگان‌ـ‌که‌بخش‌عمده‌آن‌ناشی‌از‌تخمیر‌‌

شود‌این‌‌برآورد‌می‌‌‌.(1های‌گذشته‌به‌طور‌مداوم‌افزایش‌یافته‌است‌)شکل‌‌در‌دهه‌

‌‌17های‌انسانی‌در‌جهان،‌‌درصد‌از‌کل‌انتشار‌متان‌ناشی‌از‌فعالیت‌‌30انتشار‌حدود‌‌

انتشار‌گازهای‌گلخانه از‌ از‌کل‌‌‌‌5ای‌در‌سامانه‌غذایی‌جهانی‌و‌حدود‌‌درصد‌ درصد‌

گلخانه‌ گازهای‌ )انتشار‌ دهد‌ تشکیل‌ را‌ جهان‌ همکاران،‌‌‌‌Gerberای‌ ؛‌‌2013و‌

Maasakkers‌‌‌‌،؛‌‌2019و‌همکارانArndt‌‌‌‌،همچنین‌نشان‌‌‌‌.‌(1؛‌شکل‌‌2022و‌همکاران

درصد‌از‌انرژی‌قابل‌استفاده‌را‌‌‌‌12تا‌‌‌‌6تواند‌حدود‌‌داده‌شده‌است‌که‌تولید‌متان‌می‌

تولیدی‌منحرف‌کند‌) بنابراین،‌کاهش‌‌‌‌.‌(Johnson‌‌،1995و‌‌‌‌Johnsonاز‌مسیرهای‌

انتشار‌متان‌ممکن‌است‌از‌طریق‌افزایش‌رشد‌یا‌تولید‌شیر‌به‌پایداری‌تولید‌دام‌کمک‌‌

درصد‌‌‌‌12تا‌‌‌6های‌دقیق‌درباره‌این‌مقادیر‌با‌این‌حال‌باید‌توجه‌داشت‌که‌داده‌‌.کند‌

تواند‌بسته‌به‌نژاد‌دام‌و‌‌ای‌محدود‌است‌و‌این‌میزان‌می‌های‌مختلف‌تغذیه‌در‌سیستم‌

‌.نوع‌جیره‌غذایی‌تفاوت‌قابل‌توجهی‌داشته‌باشد‌

نیز‌توسعه‌یافته‌است‌که‌با‌هدف‌در‌نظر‌گرفتن‌‌‌*GWPشاخص‌جدیدتری‌با‌عنوان‌‌

گلخانه‌ گازهای‌ اثرات‌ کوتاه‌تفاوت‌ استای‌ شده‌ ارائه‌ بلندعمر‌ و‌ مثال،‌‌‌‌.عمر‌ برای‌

در‌جو‌حدود‌‌نیمه‌ متان‌ دی‌‌‌12عمر‌ که‌ حالی‌ در‌ است،‌ می‌سال‌ کربن‌ تواند‌‌اکسید‌

،‌‌*GWPبر‌اساس‌شاخص‌‌‌‌.(‌2019و‌همکاران،‌‌‌‌Cainهزاران‌سال‌در‌جو‌باقی‌بماند‌)

‌‌CO₂برابر‌‌‌‌30تا‌‌‌‌27مقدار‌برآورد‌شده‌برای‌اثر‌گرمایش‌متان‌بسیار‌کمتر‌از‌مقدار‌‌

استاندارد‌‌ که‌در‌محاسبات‌ می‌‌‌GWPاست‌ )گزارش‌ ؛‌‌2019و‌همکاران،‌‌‌‌Cainشود‌

Lynch‌‌‌‌،دولتی‌تغییرات‌اقلیمهیئت‌بین‌‌.‌(2020و‌همکاران‌‌(IPCC‌)1های‌‌در‌گزارش‌‌‌

‌.کند‌،‌استفاده‌می‌*GWPاستاندارد‌و‌‌GWPخود‌از‌هر‌دو‌روش‌محاسبه،‌یعنی‌

 
1 Intergovernmental Panel on Climate Change 
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تواند‌باعث‌آزاد‌شدن‌مقادیر‌اضافی‌نیتروژن‌‌استفاده‌نشخوارکنندگان‌از‌نیتروژن‌نیز‌می‌

های‌محیطی‌)برای‌مثال‌در‌کود‌دامی‌و‌‌در‌محیط‌شود‌و‌این‌نیتروژن‌توسط‌میکروب‌

در‌‌‌‌N₂Oپتانسیل‌گرمایش‌جهانی‌‌‌‌.شود(‌تبدیل‌می‌N₂Oخاک(‌به‌اکسید‌نیتروژن‌)

‌‌.‌(IPCC‌‌،2021(‌است‌)CO₂اکسید‌کربن‌)برابر‌دی‌‌‌273ساله‌حدود‌‌‌‌100یک‌دوره‌‌

های‌دامداری‌فشرده‌‌ای‌به‌سمت‌شیوه‌سال‌گذشته،‌گرایش‌فزاینده‌‌‌50کم‌طی‌‌دست

وری‌از‌طریق‌اصلاح‌‌افزایش‌بهره‌‌‌.وری‌وجود‌داشته‌استبا‌هدف‌اصلی‌افزایش‌بهره‌

اما‌‌‌‌.نژاد‌مؤثر‌و‌همچنین‌تأمین‌بیش‌از‌حد‌پروتئین‌در‌جیره‌غذایی‌حاصل‌شده‌است

درصد‌از‌پروتئین‌‌‌‌25محیطی‌نامطلوب‌است،‌زیرا‌تنها‌حدود‌‌راهبرد‌دوم‌از‌نظر‌زیست‌

گیرد‌و‌بقیه‌عمدتاً‌از‌طریق‌ادرار‌‌مصرفی‌توسط‌نشخوارکننده‌مورد‌استفاده‌قرار‌می‌

مقادیر‌زیاد‌نیتروژن‌که‌در‌کود‌دامی‌تجمع‌‌‌‌.(2018و‌همکاران،‌‌‌‌Huwsشود‌)دفع‌می‌

شود‌و‌در‌نتیجه‌‌تبدیل‌می‌‌‌N₂Oبه‌‌در‌ادامه‌‌کند،‌‌رسوب‌می‌‌‌خاکروی‌‌سپس‌‌یابد‌و‌‌می‌

بنابراین،‌افزایش‌کارایی‌‌‌‌.کند‌ای‌ایجاد‌می‌تری‌از‌نظر‌انتشار‌گازهای‌گلخانه‌چالش‌بزرگ‌

استفاده‌از‌نیتروژن‌در‌نشخوارکنندگان‌از‌طریق‌تأمین‌منابع‌و‌سطوح‌مناسب‌پروتئین،‌‌

در‌حال‌حاضر‌تأکید‌بیشتری‌‌‌‌.‌رودهای‌کاهش‌گرمایش‌جهانی‌به‌شمار‌می‌یکی‌از‌راه‌

همچنین‌‌شوند،‌‌ای‌پایدار‌تولید‌می‌بر‌ارزیابی‌منابع‌محلی‌پروتئین‌خوراکی‌که‌به‌شیوه‌

آن‌ تولید‌ و‌ برای‌سلامت‌ در‌سطوحی‌که‌ نشخوارکنندگان‌ )که‌‌تغذیه‌ است‌ بهینه‌ ها‌

های‌اخیر‌در‌راستای‌افزایش‌تولید‌‌ای‌سالممکن‌است‌کمتر‌از‌میانگین‌سطوح‌تغذیه‌

‌.‌باشد(‌و‌همچنین‌به‌حداقل‌رساندن‌رسوب‌غیرضروری‌نیتروژن‌در‌خاک‌وجود‌دارد
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‌انتشار‌جهانی‌متان‌‌.1شکل‌

داده‌‌‌توضیح: اساس‌ بر‌ متان‌ انتشار‌ روده‌برآوردهای‌ تخمیر‌ )های‌  entericای‌

fermentation( متحد‌ ملل‌ کشاورزی‌ و‌ خواربار‌ سازمان‌ ‌)FAOSTATمحاسبه‌‌ ‌)

الف(ا‌‌.اند‌شده اساس:‌ بر‌ برآوردها‌ متان‌‌ین‌ جهانی‌ نمودار‌‌‌‌انتشار‌ در‌ قرمز‌ )نقاط‌

شده‌هستند(،‌و‌ب(‌نوع‌حیوان‌)بخش‌»سایر«‌عمدتاً‌بینیدهنده‌انتشارهای‌پیشنشان

‌.اند‌شامل‌انتشارهای‌مربوط‌به‌حیوانات‌غیرنشخوارکننده‌است(‌نمایش‌داده‌شده

‌منبع:‌‌

Mizrahi, I., Wallace, R.J. & Moraïs, S. 2021.The rumen microbiome: 

balancing food security and environmental impacts. Nature Reviews 

Microbiology, 19(9): 553–566. https://doi.org/10.1038/s41579- 021-

00543-6. 
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محیطی‌دام‌تا‌حد‌زیادی‌نتیجه‌فرایندهای‌بیوشیمیایی‌هستند‌‌وری‌و‌اثرات‌زیست‌بهره

؛‌‌2018و‌همکاران،‌‌‌‌Huwsدهند‌)که‌با‌ورود‌خوراک‌به‌شکمبه‌و‌آغاز‌هضم‌رخ‌می‌

Ungerfeld‌ ‌،2020‌ ‌Mizrahi؛‌ ‌،Wallace‌ ‌‌ ‌Moraïsو‌ ‌،2021)‌.‌ اصل،‌‌‌ در‌

شوند‌های‌شکمبه‌تجزیه‌می‌های‌موجود‌در‌جیره‌غذایی‌توسط‌میکروب‌کربوهیدرات‌

که‌در‌نهایت‌منجر‌به‌تولید‌‌‌‌شوند‌(‌و‌وارد‌فرایندهای‌بیوشیمیایی‌می‌3و‌‌‌‌2های‌‌)شکل

این‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌به‌عنوان‌منبع‌اصلی‌انرژی‌برای‌‌‌‌.شوند‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌می‌

می‌ عمل‌ می‌‌‌.کنند‌حیوان‌ هیدروژن‌ تولید‌ باعث‌ همچنین‌ فرایند‌ این‌‌این‌ و‌ شود‌

(‌به‌متان‌مورد‌‌CO₂اکسید‌کربن‌)ها‌برای‌تبدیل‌دی‌هیدروژن‌عمدتاً‌توسط‌متانوژن

ویژه‌پروپیونات،‌هیدروژن‌‌تولید‌برخی‌از‌اسیدهای‌چرب‌فرّار،‌به‌‌‌.گیرداستفاده‌قرار‌می‌

تواند‌هیدروژن‌را‌از‌مسیر‌‌کند‌و‌بنابراین‌میبیشتری‌نسبت‌به‌سایر‌اسیدها‌مصرف‌می‌

توانند‌‌همچنین‌نشان‌داده‌شده‌است‌که‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌می‌‌‌.متانوژنز‌منحرف‌کند‌

سلامت‌‌پاسخ به‌ طریق‌ این‌ از‌ و‌ کنند‌ تحریک‌ را‌ شکمبه‌ اپیتلیوم‌ ایمنی‌ های‌

.‌(2019و‌همکاران،‌‌Zhanنشخوارکنندگان‌کمک‌نمایند‌)
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‌

‌
‌ها‌و‌متانوژنز‌در‌شکمبه‌تخمیر‌کربوهیدرات‌‌‌.‌2شکل‌‌

 منبع:‌‌

Attwood, G.T., Wakelin, S.A., Leahy, S.C., Rowe, S., Clarke, S., 

Chapman, D.F., Muirhead, R. and Jacobs, J.M. 2019. Applications of the 

soil, plant and rumen microbiomes in pastoral agriculture. Frontiers in 

Nutrition, 6:7. https://doi.org/10.3389/fnut.2019.00107. 
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‌
مروری‌بر‌مراحل‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌در‌شکمبه‌و‌‌‌‌.‌3شکل‌‌

 های‌دخیل‌در‌این‌فرایند‌هایی‌از‌باکتری‌نمونه‌
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 توضیح:

از‌گونه‌این‌شکل‌نمونه‌‌ باکتریایی‌را‌نشان‌می‌هایی‌ های‌دهد‌که‌در‌نقش‌های‌

می‌ فعالیت‌ شکمبه‌ در‌ تجزیه‌مختلفی‌ جمله:‌ از‌ پلیمرها،‌‌کنند،‌ کنندگان‌

آنمصرف‌ تخمیرکنندگان‌ و‌ محلول‌ قندهای‌ تخمیرکنندگان‌‌کنندگان‌ ها،‌

مصرف‌ همچنین‌ و‌ ثانویه،‌ متانول،‌‌محصولات‌ از‌‌‌‌.‌H₂و‌‌‌‌CO₂کنندگان‌ بسیاری‌

های‌شکمبه‌در‌مراحل‌خاصی‌از‌این‌فرایند‌تخصص‌دارند؛‌با‌این‌‌میکروارگانیسم‌

اند(‌یا‌ها‌به‌صورت‌پررنگ‌مشخص‌شده‌ها‌در‌دو‌مرحله‌)نام‌حال،‌برخی‌از‌آن‌

اند(‌فعال‌‌دار‌مشخص‌شدهها‌به‌صورت‌پررنگ‌و‌زیرخط‌حتی‌در‌سه‌مرحله‌)نام‌

کلونیزه‌تجزیه‌‌‌.هستند‌ شامل‌ پلیمر‌ روشن(،‌‌کنندگان‌ )سبز‌ اولیه‌ کنندگان‌

کنندگان‌ثانویه‌)سبز‌تیره(‌و‌گروهی‌هستند‌که‌الگوی‌زمانی‌مشخصی‌‌کلونیزه‌

‌‌‌.‌در‌مراحل‌اولیه‌کلونیزاسیون‌ندارند‌)رنگ‌سفید(

 منبع:‌

‌.زمینه‌پژوهشیپیش‌‌این‌مطالعهتهیه‌و‌تدوین‌توسط‌نویسندگان‌

 

محدودیت‌ برخی‌ ماندن‌ باقی‌ وجود‌ پیچیدگی‌با‌ جمله‌ از‌ رده‌ها،‌ بندی‌‌های‌

میکروارگانیسم‌ کشت‌ در‌ دشواری‌ و‌ نوآوری‌)تاکسونومیک(‌ شاهد‌ اخیر‌ دهه‌ های‌ها،‌

های‌میکروبی‌پیچیده‌بوده‌‌برای‌مطالعه‌اکوسیستم‌‌‌1«های‌»اُمیکسمهمی‌در‌فناوری‌

هایی‌بهبود‌‌ها‌از‌چنین‌اکوسیستم‌همچنین‌توانایی‌ما‌در‌کشت‌میکروارگانیسم‌‌‌.است

است فناوری‌‌‌.یافته‌ توسعه‌ زمان‌ مرتبط،‌‌از‌ محاسباتی‌ ابزارهای‌ و‌ »امُیکس«‌ های‌

با‌این‌حال،‌گذار‌از‌درک‌‌‌‌.شناسی‌میکروبی‌رخ‌داده‌استانفجاری‌از‌دانش‌در‌حوزه‌بوم‌

همبستگی روابط‌‌صرفِ‌ درک‌ به‌ همچنان‌‌‌‌علیتها‌ عملکردی‌ شناخت‌ طریق‌ از‌

شود،‌‌ویژه‌زمانی‌که‌کل‌میکروبیوم‌شکمبه‌در‌نظر‌گرفته‌می‌برانگیز‌بوده‌است؛‌به‌چالش

گروه‌ همه‌ همزمانیعنی‌ طور‌ به‌ میکروبی‌ از‌‌‌‌.های‌ یکی‌ باید‌ موضوع‌ این‌ بنابراین،‌

 
1 Omics 
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پژوهش‌ باشد‌محورهای‌اصلی‌ آینده‌ ژنوم‌‌‌.های‌ استخراج‌ ما‌در‌ داده‌توانایی‌ از‌ های‌ها‌

)ژنوم‌ از‌‌متاژنومیک‌ مونتاژشده‌ مونتاژهای‌‌1MAGsیا‌‌‌‌ی‌متاژنومهای‌‌داده‌های‌ که‌ ‌،

DNAهای‌‌متعلق‌به‌یک‌تاکسون‌واحد‌هستند‌و‌از‌توالی‌‌‌DNAمتاژنومیک‌به‌دست‌‌‌‌

پیشرفت‌در‌کشت‌جدایه‌می‌ کنار‌ در‌ می‌آیند(،‌ که‌حتی‌ ــ‌ شامل‌‌های‌خالص‌ تواند‌

ها‌نیز‌باشد‌ــ‌این‌امکان‌را‌فراهم‌MAGشده‌از‌طریق‌‌های‌شناساییمیکروارگانیسم‌

ها‌منابع‌‌همچنین‌این‌پیشرفت‌‌.حرکت‌کنیم‌‌علیتکند‌که‌به‌سمت‌درک‌روابط‌‌می‌

بهره‌ برای‌ ارزشمندی‌ زیستی‌ و‌ زیستبرداری‌ژنتیکی‌ می‌های‌ فراهم‌ ‌‌.‌کنند‌فناورانه‌

های‌‌کننده،‌موانع‌و‌فرصت‌وضعیت‌کنونی‌دانش‌در‌این‌حوزه،‌همراه‌با‌عوامل‌تسهیل‌

گیرد‌موجود،‌در‌ادامه‌مورد‌بحث‌قرار‌می‌

 
1 Metagenomically assembled genome 
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های شکمبه دخیل در هضم  وضعیت دانش موجود درباره میکروارگانیسم   . 3

 نشخوارکنندگان 

 

‌باکتری   1.3

کرد،‌سپس‌‌،‌دانشمند‌آمریکایی‌که‌ابتدا‌در‌دانشگاه‌تگزاس‌فعالیت‌می‌1نگیتارابرت‌ه

در‌سال‌‌ نهایت‌ در‌ و‌ رفت‌ واشینگتن‌ ایالتی‌ دانشگاه‌ کالیفرنیا،‌‌‌‌1956به‌ دانشگاه‌ به‌

به‌ پیوست،‌ شناخته‌‌دیویس‌ شکمبه«‌ میکروبیولوژی‌ »پدر‌ عنوان‌ به‌ گسترده‌ طور‌

فناوری‌‌‌.شودمی‌ از‌ باکتری‌بسیاری‌ کشت‌ بی‌های‌ داد‌‌های‌ توسعه‌ او‌ که‌ هوازی‌

(Hungate‌‌،1966قرار‌‌ استفاده‌ مورد‌ گسترده‌ طور‌ به‌ جهان‌ سراسر‌ در‌ هم‌ هنوز‌ ‌)

داده‌این‌روش‌‌‌.گیرند‌می‌ نشان‌ باکتری‌های‌کشت‌ فراوان‌اند‌که‌ متنوع‌ها‌ و‌ ترین‌ترین‌

برای‌مثال،‌‌‌‌.های‌شکمبه‌هستند‌و‌عملکردهای‌متعددی‌دارند‌گروه‌از‌میکروارگانیسم

می‌آن آمیلولیتیک‌ها‌ سلولولیتیک‌)تجزیه‌‌‌2توانند‌ نشاسته(،‌ کننده‌‌)تجزیه‌‌‌3کننده‌

پروتئولیتیک‌ ‌4سلولز(،‌ لیپولیتیک‌)تجزیه‌‌ یا‌ پروتئین(‌ ‌5کننده‌ کننده‌‌)تجزیه‌‌

با‌دامنه‌‌‌‌6های‌عمومی‌ها‌به‌عنوان‌میکروارگانیسمبسیاری‌از‌آن‌‌‌.ها(‌باشند‌لیپیدها/چربی

تر‌هستند‌)شکل‌‌شوند،‌در‌حالی‌که‌برخی‌دیگر‌تخصصی‌عملکرد‌گسترده‌توصیف‌می‌

پیشرفت‌‌‌.(3 وجود‌ باکتری‌با‌ عملکرد‌ گذشته،‌ دهه‌ در‌ توجه‌ قابل‌ فناورانه‌ های‌های‌

آن‌ تعاملات‌ و‌ به‌شکمبه‌ هنوز‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ اعضای‌ سایر‌ و‌ میزبان‌ با‌ خوبی‌‌ها‌

است نشده‌ تلاش‌‌‌.شناخته‌ دانش‌ کمبود‌ میکروبیوم‌‌این‌ هدفمند‌ دستکاری‌ برای‌ ها‌

شکمبه‌به‌منظور‌بهبود‌فنوتیپ‌نشخوارکنندگان‌)برای‌مثال‌افزایش‌تولید(‌و‌کاهش‌‌

 
1 Robert Hungate 
2 Amylolytic 
3 Cellulolytic 
4 Proteolytic 
5 Lipolytic 
6 Generalists 
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زیست استاثرات‌ کرده‌ محدود‌ را‌ و‌‌‌‌.محیطی‌ هماهنگ‌ جهانی‌ تلاش‌ یک‌ بنابراین،‌

‌.‌دانشی‌ضروری‌استخلا‌گسترده‌برای‌پر‌کردن‌این‌

چالش از‌ باکتری‌یکی‌ عملکرد‌ درک‌ برای‌ را‌ ما‌ توانایی‌ که‌ مهمی‌ شکمبه‌‌های‌ های‌

‌.‌شودها‌مربوط‌می‌بندی‌)تاکسونومی(‌این‌باکتری‌کند،‌به‌تعریف‌دقیق‌رده‌محدود‌می‌

باکتری‌به‌ کلاسیک،‌ شاخه‌طور‌ در‌ شکمبه‌ ،‌Firmicutes‌‌،Bacteroidetesهای‌‌های‌

Proteobacteriaو‌‌‌‌Actinobacteriaطبقه‌‌‌ فراوانی(‌ کاهش‌ ترتیب‌ شده)به‌ اند‌بندی‌

(Henderson‌‌‌‌،همکاران تلاش‌‌‌.‌(2015و‌ حال،‌ این‌ سامان‌با‌ برای‌ اخیر‌ و‌‌های‌ دهی‌

رده‌یکپارچه باکتری‌سازی‌ بین‌بندی‌ »کمیته‌ طریق‌ از‌ سیستماتیک‌‌ها‌ المللی‌

از‌این‌شاخه‌‌1(‌ICSP)ها«‌‌پروکاریوت‌ نام‌برخی‌ به‌تغییر‌ بر‌این‌‌‌‌.ها‌شده‌استمنجر‌

نام به‌‌‌‌Actinobacteriaو‌‌‌‌Bacteroidetesهای‌‌اساس،‌ ترتیب‌ و‌‌‌‌Bacteroidotaبه‌

Actinobiotaهای‌جدید‌استفاده‌شده‌استدر‌این‌سند‌از‌نام‌‌.اند‌تغییر‌یافته‌‌.‌

‌ شاخه‌ ‌Firmicutesدر‌ غالب‌ خانواده‌ ‌،Lachnospiraceae‌ جنس‌‌ غالب‌‌و‌ های‌

Butyrivibrioو‌‌‌‌Pseudobutyrivibrioهستند؛‌در‌حالی‌که‌در‌شاخه‌‌‌‌Bacteroidota‌‌،

و‌‌‌Hendersonبیشترین‌غلبه‌را‌دارند‌)‌Prevotellaو‌جنس‌‌Prevotellaceaeخانواده‌‌

 .‌(2015همکاران،‌

پروتئولیتیک‌به‌‌‌Prevotellaجنس‌‌ از‌ یکی‌ عنوان‌ به‌ در‌‌ترین‌جنس‌طور‌کلاسیک‌ ها‌

از‌سوی‌‌‌‌.‌(Mackie‌‌،1999و‌‌‌Griswold‌‌،Whiteشود‌)میکروبیوم‌شکمبه‌شناخته‌می

جنس‌ فرار‌‌‌‌Pseudobutyrivibrioو‌‌‌‌Butyrivibrioهای‌‌دیگر،‌ چرب‌ اسید‌ تولید‌ به‌

مجموعه‌ از‌ برخورداری‌ دلیل‌ به‌ و‌ هستند‌ معروف‌ آنزیم‌بوتیرات‌ از‌ بر‌‌ای‌ فعال‌ های‌

نیز‌گفته‌‌‌3(‌GHs)‌ها‌گلیکوزیل‌هیدرولازها،‌که‌به‌آن‌2(CAZymes)یا‌‌هاکربوهیدرات‌

 
1 International Committee on Systematics of Prokaryotes 
2 Carbohydrate-active enzymes 
3 Glycosyl hydrolases 
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؛‌‌2019و‌همکاران،‌‌‌‌Palevichکنند‌)شود،‌نقش‌مهمی‌در‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌ایفا‌می‌می‌

Pidcock‌‌،2021و‌همکاران‌).‌

در‌قالب‌شش‌گونه‌‌‌‌Pseudobutyrivibrioو‌‌‌‌Butyrivibrioهای‌‌طور‌کلاسیک،‌جنس‌به‌

،‌‌B. hungatei‌‌،B. fibrisolvens‌‌،B. proteoclasticusاند‌که‌شامل‌‌بندی‌شده‌طبقه‌

Butyrivibrio sp.‌‌،P. ruminisو‌‌‌‌P. xylanovorans‌‌(هستند‌Palevich‌‌‌‌،و‌همکاران

ژنوم‌از‌‌‌‌71با‌این‌حال،‌یک‌مطالعه‌اخیر‌که‌‌‌‌.‌(2021و‌همکاران،‌‌‌‌Pidcock؛‌‌2019

‌جنس ‌Butyrivibrioهای‌ ‌‌ ‌Pseudobutyrivibrioو‌ رویکرد‌‌‌ از‌ استفاده‌ با‌ را‌

بررسی‌کرد،‌نشان‌داد‌‌‌‌2(ANI)‌‌و‌شاخص‌شباهت‌متوسط‌نوکلئوتیدی‌‌1ژنومیکسپان

‌Pidcockاند‌)گونه‌تشکیل‌شده‌‌‌42جنس‌و‌‌‌‌32که‌این‌دو‌جنس‌احتمالاً‌در‌واقع‌از‌‌

از‌نظر‌‌‌‌Prevotellaو‌‌‌‌Butyrivibrio‌‌،Pseudobutyrivibrioاگرچه‌‌ .‌(2021و‌همکاران،‌‌

های‌‌عددی‌در‌اکوسیستم‌شکمبه‌غالب‌هستند،‌اما‌شکمبه‌حاوی‌بسیاری‌از‌باکتری‌

نیز‌هست‌که‌در‌غیاب‌آن‌ با‌فراوانی‌کمتر‌ شدت‌متفاوت‌‌ها،‌این‌اکوسیستم‌به‌دیگر‌

برای‌‌‌‌.‌(Widder‌‌،2014و‌‌‌‌Berryطور‌کامل‌از‌کار‌بیفتد‌)شد‌یا‌حتی‌ممکن‌بود‌به‌می‌

و‌‌‌Flammeovirigaceaeهای‌باکتریایی‌‌مثال،‌یک‌مطالعه‌اخیر‌نشان‌داد‌که‌خانواده‌

Enterobacteriaceaeهای‌عنوان‌خانواده‌در‌شکمبه،‌با‌وجود‌تراکم‌پایین،‌احتمالاً‌به‌‌‌

برای‌حفظ‌‌‌‌4«همچون‌»چسب‌‌یکنند؛‌به‌این‌معنا‌که‌با‌ایفای‌نقشعمل‌می‌‌‌3«‌»کلیدی

چندساله چاودار‌ تازه‌ علوفه‌ تجزیه‌ به‌ میکروبی،‌ اجتماعات‌ می‌‌‌5انسجام‌ کنند‌‌کمک‌

(Huws‌‌،2021و‌همکاران)‌.‌

بندی‌)تاکسونومی(‌حرکت‌‌های‌اخیر‌فراتر‌از‌ردهیابی‌در‌سال‌تحقیقات‌مبتنی‌بر‌توالی‌

ها‌را‌نیز‌از‌طریق‌روش‌متاژنومیکس‌‌کنند‌تا‌عملکرد‌میکروارگانیسم‌کرده‌و‌تلاش‌می‌

 
1 Pangenomics 
2 Average nucleotide identity 
3 Keystone 
4 Glue 
5 Perennial ryegrass 
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برداری‌‌موجود‌در‌یک‌محیط‌نمونه‌‌‌DNAدر‌این‌روش،‌تمام‌‌‌‌.تعریف‌کنند‌‌‌1شاتگان‌

های‌همه‌سلول‌‌‌DNAهدف‌عمومی‌این‌روش،‌به‌دست‌آوردن‌‌‌‌.شودیابی‌می‌شده‌توالی‌

نیز‌‌‌‌2آزاد‌‌‌DNAهای‌مرده‌و‌‌سلول‌‌‌DNAزنده‌در‌نمونه‌محیطی‌است،‌اما‌همچنین‌‌

معایبی‌نیز‌دارد؛‌از‌‌‌‌3گیری‌خاصاین‌رویکرد‌بدون‌هدف‌‌‌.‌ممکن‌است‌استخراج‌شود

از‌حد‌ستدهای‌به‌جمله‌تحلیل‌داده‌ ‌‌آمده‌بسیار‌پیچیده‌است‌و‌خطر‌نمایش‌کمتر‌

DNAبا‌این‌حال،‌این‌روش‌مزیتی‌دارد‌که‌‌‌‌.‌موجودات‌با‌فراوانی‌بسیار‌کم‌را‌دارد‌‌

ها‌‌طرف‌است‌و‌محدود‌به‌نوع‌خاصی‌از‌ژن‌های‌میکروبی‌بی‌ها‌و‌گونه‌نسبت‌به‌گروه‌

ها‌را‌در‌کل‌میکروبیوم‌ثبت‌‌هایی‌از‌ژنوم‌ها‌و‌بخشتواند‌کل‌ژنوم‌بنابراین،‌می‌‌.نیست

ها‌و‌بازسازی‌مسیرهای‌متابولیکی‌‌سازی‌آنزیم‌ها،‌پروفایلبینی‌ژن‌کند،‌که‌امکان‌پیش‌

ها‌تواند‌منجر‌به‌کشف‌آنزیم‌این‌قابلیت‌می‌‌‌.سازدکامل‌موجودات‌محیط‌را‌فراهم‌می‌

ها(‌دهد‌تا‌فراوانی‌عناصر‌ژنومی‌عملکردی‌)مانند‌ژن‌و‌مسیرهای‌جدید‌شود‌و‌اجازه‌می‌

با‌این‌حال،‌تحقق‌این‌امکان‌تنها‌در‌‌‌‌.‌سازی‌شودها‌کمی‌ها‌و‌بین‌نمونه‌در‌میان‌نمونه‌

قابل‌حاشیهصورتی‌ممکن‌است‌که‌ژن‌ از‌‌‌‌4نویسیها‌ بسیاری‌ باشند؛‌در‌حال‌حاضر‌

‌.‌اند‌ها‌همچنان‌ناشناخته‌باقی‌مانده‌ژن

شاتگان متاژنومیکس‌ بتوان‌‌‌‌روش‌ تا‌ شد‌ گرفته‌ کار‌ به‌ شکمبه‌ در‌ بار‌ اولین‌ برای‌

‌‌5گراس‌سوئیچ‌‌‌مرتبط‌با‌‌‌هایمرتبط‌با‌میکروب‌‌‌توده‌زیست‌‌کننده‌های‌جدید‌تجزیه‌آنزیم‌

( کرد‌ کشف‌ همکاران،‌‌‌‌Hessرا‌ مطالعه‌‌‌‌.(2011و‌ برای‌ متاژنومیکس‌ آن،‌ از‌ پس‌

 های‌مختلف‌میکروبیولوژی‌شکمبه‌به‌کار‌گرفته‌شد،‌از‌جمله:‌جنبه‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Shi(‌و‌گوسفند‌)2015و‌همکاران،‌‌‌‌Wallaceانتشار‌متان‌از‌گاو‌) •

2014‌)‌

 
1 Shotgun metagenomics 
2 Naked DNA 
3 Untargeted 
4 Annotation 
5 Switchgrass 
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و‌همکاران،‌‌‌‌Auffretای‌)‌بینی‌متانوژنز‌شکمبه‌نشانگرهای‌زیستی‌برای‌پیش •

2018‌)‌

تأثیر‌نسبت‌تبدیل‌خوراک،‌نژاد‌و‌ژنتیک‌میزبان‌بر‌ترکیب‌میکروبیوم‌شکمبه‌‌ •

(Roehe‌‌‌،2016و‌همکاران‌)‌

و‌‌‌‌Rubino؛‌‌2016و‌همکاران،‌‌‌‌Mayorgaجذب‌و‌دسترسی‌به‌مواد‌مغذی‌) •

‌(‌2017همکاران،‌

‌(‌2017و‌همکاران،‌‌Auffretاثر‌رژیم‌غذایی‌) •

‌‌(AMR)های‌مقاومت‌ضدمیکروبی‌‌های‌خوراکی‌بر‌فراوانی‌ژن‌تأثیر‌افزودنی‌ •

(Thomas‌‌،2017و‌همکاران)‌

فعال‌برای‌صنعت‌بیوتکنولوژی‌به‌‌شکمبه‌همچنین‌منبعی‌ارزشمند‌از‌ترکیبات‌زیست

می‌ زیستی‌شمار‌ نوع‌جستجوهای‌ این‌ برای‌ کلیدی‌ ابزار‌ متاژنومیکس‌ و‌ است‌‌‌‌1رود‌

(Oyama‌‌،؛‌2017و‌همکارانRoumpeka‌‌،2017و‌همکاران)‌.‌

از‌پیشرفت‌ توانایییکی‌دیگر‌ باکتری‌های‌مهم‌در‌درک‌ظرفیت‌و‌ های‌شکمبه،‌‌های‌

های‌‌از‌طریق‌ژنوم‌‌‌2سویه‌های‌باکتریایی‌تکآوردن‌ژنوم‌دستافزایش‌توانایی‌ما‌در‌به‌

این‌رویکرد‌نخستین‌بار‌توسط‌‌‌‌.(‌بوده‌استMAGsهای‌متاژنومی‌)مونتاژشده‌از‌داده‌

Tyson‌‌(برای‌یک‌میکروبیوم‌اسیدوفیل‌به‌کار‌گرفته‌شد‌2004و‌همکاران‌‌).سپس‌‌‌‌

Hess‌‌(برای‌اولین‌بار‌آن‌را‌در‌نشخوارکنندگان‌استفاده‌کردند‌و‌‌2011و‌همکاران‌‌)

گراس‌در‌شکمبه‌گاو‌مونتاژ‌‌را‌از‌میکروبیوم‌مرتبط‌با‌سوئیچ‌‌MAGنویس‌‌ژنوم‌پیش‌‌‌15

را‌‌‌‌MAGژنوم‌میکروبی‌‌‌‌99(‌تعداد‌‌2017و‌همکاران‌)‌‌Svartströmدر‌ادامه،‌‌‌‌.کردند‌

‌‌تعداد‌(‌‌2018و‌همکاران‌)‌‌Stewartهمچنین‌‌‌‌.‌مونتاژ‌کردند‌‌‌3از‌شکمبه‌گوزن‌شمالی‌

 
1 Bioprospecting 
2 Single-strain 
3 Moose 
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913‌‌MAGاز‌شکمبه‌گاو‌و‌‌‌‌Parks‌‌(نیز‌بیش‌از‌‌2017و‌همکاران‌‌)8000‌‌MAG‌‌

ها‌مربوط‌به‌شکمبه‌‌داده‌عمومی‌مونتاژ‌کردند‌که‌برخی‌از‌آن‌مجموعه‌‌‌1500جدید‌را‌از‌‌

افزون‌بر‌این،‌‌‌‌.دیگر‌به‌دست‌آمده‌است‌‌428‌‌MAGتعداد‌‌های‌اخیر‌نیز‌‌در‌سال‌‌‌.بودند‌

نرم‌ نام‌‌پژوهشگران‌ با‌ های‌اند‌که‌قادر‌است‌دودمان‌توسعه‌داده‌‌‌MAGPhaseافزاری‌

های‌متغیر‌در‌طول‌صدها‌کیلوباز‌از‌توالی‌‌موجودات‌مرتبط‌را‌با‌تمایز‌میان‌هاپلوتیپ

‌.(2022و‌همکاران،‌ Bickhart)‌ژنومی‌از‌یکدیگر‌تفکیک‌کند‌

کمک‌شایانی‌به‌افزایش‌درک‌ما‌از‌میکروبیوم‌شکمبه‌‌ها‌‌‌‌MAGآوردن‌دستتوانایی‌به‌

است فرضیه‌‌‌.کرده‌ آزمون‌ برای‌ حال،‌ این‌ بهره‌با‌ و‌ علمی‌ این‌‌های‌ از‌ برداری‌

زیست‌میکروارگانیسم‌ کاربردهای‌ در‌ این‌‌ها‌ است‌ لازم‌ شرایط‌‌MAGفناورانه،‌ در‌ ها‌

های‌میکروبی‌‌مکملکشت‌نیز‌به‌دست‌آیند؛‌برای‌مثال‌به‌منظور‌استفاده‌به‌عنوان‌‌

همچنین،‌همانند‌‌‌‌.هاهای‌آن‌برداری‌از‌آنزیم‌(‌یا‌برای‌بهره‌DFMs)خوراکی‌مستقیم‌‌

توالی‌ بر‌ مبتنی‌ مطالعات‌ ژن‌‌اغلب‌ این‌‌‌‌16S rDNAیابی‌ شاتگان،‌ متاژنومیکس‌ یا‌

نمونه‌ بر‌ معمولاً‌ شکمبه‌رویکردها‌ مشخص‌‌های‌ زمان‌ یک‌ در‌ که‌ هستند‌ متکی‌ ای‌

در‌حالی‌که‌تنوع‌و‌عملکرد‌میکروبیوم‌شکمبه‌در‌طول‌زمان‌تغییر‌‌‌‌.اند‌آوری‌شده‌جمع

داده‌می‌ بنابراین‌ به‌کند؛‌ هستند‌دستهای‌ زمانی‌ سوگیری‌ دارای‌ حدی‌ تا‌ در‌‌‌‌.آمده‌

آمده‌از‌نظر‌‌دستهای‌به‌MAGنهایت،‌یکی‌از‌مسائل‌مهم‌دیگر،‌لزوم‌بهبود‌کیفیت‌‌

است‌ ژنوم‌ بودن‌ کامل‌ به‌‌‌‌.میزان‌ دستیابی‌ امکان‌ امر‌ بالا‌‌MAGاین‌ کیفیت‌ با‌ های‌

(HQ-MAGs‌‌)می‌ فراهم‌ ژنوم‌را‌ ژنکند؛‌ شامل‌ که‌ هستند،‌‌‌‌rRNAهای‌‌هایی‌ نیز‌

تر‌شده‌و‌در‌نتیجه‌تعیین‌عملکردشان‌‌ها‌آسانکه‌شناسایی‌تاکسونومیک‌آن‌طوریبه‌

‌.‌پذیر‌خواهد‌بودنیز‌با‌دقت‌بیشتری‌امکان‌

اخیر‌‌ و‌‌‌‌Hungate Collection Joint Genome Initiative1پروژه‌ مهم‌ گام‌ نیز‌

می‌تحول‌ محسوب‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ از‌ ما‌ درک‌ افزایش‌ در‌ مجموعه‌‌‌‌.شودآفرینی‌

Hungateپروژه‌‌‌ از‌ شاخص‌‌یکی‌ گازهای‌‌ی‌‌جهان‌‌قاتی‌تحقائتلاف‌‌های‌ زمینه‌ در‌

 
1 https://genome.jgi.doe.gov/portal/HungateCollection/HungateCol- lection.info.html 
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هایی‌ای‌کشاورزی‌بود‌که‌مأموریت‌آن‌گرد‌هم‌آوردن‌کشورها‌برای‌یافتن‌راه‌گلخانه‌

گازهای‌گلخانه‌ انتشار‌ افزایش‌ بدون‌ تولید‌غذا‌ افزایش‌ در‌‌‌‌.ای‌استجهت‌ پروژه‌ این‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Seshadriی‌شکمبه‌را‌فراهم‌کرد‌)هاآرک‌ها‌و‌‌ژنوم‌از‌باکتری‌‌‌501مجموع‌‌

نه‌‌‌.‌(2018 زیرا‌ است،‌ چشمگیر‌ بسیار‌ دستاورد‌ درک‌‌این‌ برای‌ را‌ ما‌ توانایی‌ تنها‌

به‌ شکمبه‌ قابلمیکروبیوم‌ تأثیر‌‌طور‌ نیز‌ علمی‌ نظر‌ از‌ بلکه‌ داد،‌ افزایش‌ توجهی‌

متعددی‌شد‌گسترده‌ پژوهشی‌ انتشار‌مقالات‌ به‌ منجر‌ و‌ داشت‌ انتظار‌‌‌‌.‌ای‌ همچنین‌

تجاری‌می‌ از‌طریق‌ نزدیک‌ آینده‌ در‌ پروژه‌ این‌ نوآوری‌رود‌ و‌‌سازی‌ اجتماعی‌ آثار‌ ها‌

با‌این‌حال،‌این‌پروژه‌اکنون‌به‌پایان‌رسیده‌است؛‌‌‌‌.کاربردی‌قابل‌توجهی‌ایجاد‌کند‌

های‌میکروبی‌شکمبه‌در‌دسترس‌نیستند،‌بلکه‌عمدتاً‌‌نه‌به‌این‌دلیل‌که‌دیگر‌کشت

های‌شکمبه‌هنوز‌‌در‌نتیجه،‌ژنوم‌بسیاری‌از‌میکروارگانیسم‌‌.‌به‌دلیل‌کمبود‌منابع‌مالی

و‌خانواده‌‌‌‌Bacteroidota،‌شاخه‌‌Hungateدر‌مجموعه‌‌‌‌.در‌دسترس‌قرار‌نگرفته‌است

Bacteroidaceaeهای‌سرشماری‌جهانی‌‌نسبت‌به‌میزان‌حضورشان‌در‌مجموعه‌داده‌‌‌

نمایندگی‌شدهGRA)پروژه‌شاخص‌پیشین‌‌‌‌1شکمبه ژنوم‌‌‌.اند‌(‌کمتر‌ های‌‌همچنین‌

طور‌قابل‌‌نیز‌به‌‌‌هاMAGاصطلاح‌غیرقابل‌کشت‌شکمبه‌و‌نیز‌‌های‌به‌مربوط‌به‌باکتری‌

‌.‌توجهی‌کمتر‌در‌این‌مجموعه‌حضور‌دارند‌

که‌امکان‌‌‌‌2یابی‌با‌خوانش‌بلند‌های‌توالی‌ها،‌پیشرفت‌در‌فناوری‌با‌وجود‌این‌محدودیت‌

به‌‌ می‌ها‌‌‌‌HQ-MAGدستیابی‌ فراهم‌ این‌‌را‌ که‌‌‌‌فرصتکند،‌ کرد‌ خواهد‌ ایجاد‌ را‌

این‌‌ برای‌جداسازی‌ مغذی‌ مواد‌ دقیق‌ تعریف‌ بر‌ ها‌MAGراهبردهای‌کشت‌مبتنی‌

‌.های‌آینده‌باشد‌توسعه‌یابد؛‌موضوعی‌که‌باید‌یکی‌از‌محورهای‌اصلی‌پژوهش

،‌توانایی‌کشت‌‌3ایشکمبه‌‌‌پرحجم‌و‌گسترده‌‌‌های‌حاصل‌در‌کشت‌در‌زمینه‌پیشرفت‌

سالباکتری‌ در‌ شکمبه‌ به‌های‌ اخیر‌ استهای‌ یافته‌ بهبود‌ توجهی‌ قابل‌ این‌‌‌‌.طور‌

محیط‌ توسعه‌ دلیل‌ به‌ عمدتاً‌ تغذیه‌پیشرفت‌ ترکیبات‌ با‌ جدید‌ کشت‌ ای‌‌های‌

 
1 Global Rumen Census dataset 
2 Long-read sequencing 
3 Rumen culturomics 
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‌1سازی‌تا‌حد‌نابودیها،‌همراه‌با‌استفاده‌از‌روش‌رقیق‌تر‌برای‌میکروارگانیسماختصاصی

استبود میکروب‌‌.ه‌ کشت‌ امکان‌ رویکردها‌ این‌ تغذیه‌ترکیب‌ نیازهای‌ با‌ ای‌‌هایی‌

های‌جدید‌‌تر‌را‌فراهم‌کرده‌و‌در‌نتیجه‌به‌جداسازی‌تعداد‌بیشتری‌از‌سویه‌پیچیده

نام‌‌‌‌.منجر‌شده‌است با‌ باکتریایی‌شکمبه‌ برای‌نمونه،‌توسعه‌محیط‌کشت‌پیشرفته‌

RMO2باکتری‌‌‌‌54منجر‌به‌جداسازی‌‌‌‌سازی‌تا‌حد‌نابودی‌رقیق‌ کارگیری‌روش‌و‌به‌‌‌

افزون‌بر‌این،‌پژوهشگران‌دانشگاه‌کوئینز‌‌‌‌.‌(2011و‌همکاران،‌‌‌‌Kentersجدید‌شد‌)

اسرائیل‌نیز‌اخیراً‌تمرکز‌قابل‌توجهی‌بر‌‌‌‌در‌‌3گوریون‌بریتانیا‌و‌دانشگاه‌بن‌‌در‌‌‌2بلفاست

آوردن‌بیش‌‌دستاند‌و‌موفق‌به‌به‌های‌شکمبه‌داشته‌باکتری‌‌‌پرحجم‌و‌گسترده‌‌کشت

؛‌‌16S rDNAیابی‌ژن‌‌اند‌)بر‌اساس‌توالی‌جدایه‌جدید‌در‌کشت‌خالص‌شده‌‌‌400از‌‌

هایی‌وجود‌دارند‌که‌از‌نظر‌فیلوژنتیکی‌‌ها،‌نمونه‌در‌میان‌این‌جدایه‌‌.‌هنوز‌منتشر‌نشده(

تر‌»غیرقابل‌کشت«‌‌شوند‌که‌پیشهایی‌محسوب‌می‌ترین‌خویشاوندان‌باکتری‌نزدیک‌

چنین‌‌‌.دهد‌خوبی‌نشان‌می‌شدند؛‌موضوعی‌که‌توان‌بالقوه‌این‌رویکردها‌را‌به‌تلقی‌می‌

عمیق‌تلاش‌ درک‌ برای‌ بستری‌ تردید‌ بدون‌ بهرههایی‌ و‌ زیست‌تر‌ از‌‌برداری‌ فناورانه‌

می فراهم‌ شکمبه‌ می‌‌‌.کند‌میکروبیوم‌ بالقوه‌ کاربردهای‌ جمله‌ از‌‌از‌ استفاده‌ به‌ توان‌

کارگیری‌برخی‌از‌‌ها‌در‌فرایندهای‌صنعتی‌و‌همچنین‌به‌های‌این‌میکروارگانیسم‌آنزیم‌

باکتری‌ در‌جیره‌نشخوارکنندگان‌اشاره‌کرد؛‌رویکردی‌که‌‌ها‌‌DFMها‌به‌عنوان‌‌این‌

کند‌می‌ منحرف‌ متان‌ تولید‌ بیوشیمیایی‌ مسیرهای‌ از‌ را‌ هیدروژن‌ در‌‌به‌‌‌.تواند‌ ویژه‌

تنها‌توانند‌نه‌بالقوه‌می‌‌‌DFMsهای‌کاهنده‌متان،‌این‌‌صورت‌استفاده‌همزمان‌با‌افزودنی‌

انتشار‌متان‌را‌بیش‌از‌پیش‌کاهش‌دهند،‌بلکه‌با‌هدایت‌هیدروژن‌به‌سمت‌تشکیل‌‌

اسیدهای‌چرب‌فرّار‌مفید‌که‌منبع‌انرژی‌برای‌میزبان‌هستند،‌موجب‌افزایش‌تولید‌به‌‌

نفعان‌این‌حوزه‌در‌آینده‌‌وضوح‌لازم‌است‌که‌ذیبنابراین،‌به‌‌‌.‌ای‌پایدار‌نیز‌شوند‌شیوه‌

های‌جدید‌شکمبه‌ها‌برای‌کشت،‌تعیین‌ژنوتیپ‌و‌تعیین‌فنوتیپ‌میکروارگانیسمتلاش‌

 
1 Dilution-to-extinction 
2 Queen’s University Belfast 
3 Ben- Gurion University 
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ها،‌هایی‌که‌با‌گونه‌از‌جمله‌میکروارگانیسم‌‌مقیاس‌جهانی‌در‌اولویت‌قرار‌دهند.را‌در‌‌

رژیم‌ و‌ هستند‌نژادها‌ مرتبط‌ نشخوارکنندگان‌ مختلف‌ غذایی‌ امر‌‌‌‌.های‌ این‌ تحقق‌

‌.تواند‌تحولی‌اساسی‌در‌توانایی‌ما‌برای‌نوآوری‌در‌این‌حوزه‌ایجاد‌کند‌می‌

‌

 ها ی آرک   ۲.3

متانوژن‌های‌آرک عنوان‌ با‌ اغلب‌ که‌ متانوژن‌ می‌‌‌1های‌ عنوان‌‌شناخته‌ به‌ شوند،‌

کنند‌و‌مسئول‌تولید‌متان‌هستند؛‌‌های‌مهم‌الکترون‌در‌شکمبه‌عمل‌می‌کننده‌مصرف‌

 ,Mizrahiشود‌)از‌بدن‌حیوان‌خارج‌و‌وارد‌محیط‌می‌‌‌2متانی‌که‌سپس‌از‌طریق‌آروغ‌

Wallace and Moraïs, 2021؛‌‌Leahy‌‌‌‌،همکاران شاخه‌‌متانوژن‌‌‌.(2022و‌ به‌ ها‌

Euryarchaeotaهای‌مختلفی‌از‌جمله‌‌تعلق‌دارند‌و‌در‌راسته‌‌‌Methanobacteriales،‌‌

Methanococcales‌ ‌،Methanomicrobiales‌ ‌،Methanocellales‌‌،

Methanopyrales‌ ‌،Methanomassiliicoccales‌ ‌‌ ‌Methanosarcinalesو‌ قرار‌‌

شوند‌ها‌محسوب‌می‌های‌بسیار‌کهن‌میکروارگانیسمیکی‌از‌دودمان‌‌‌های‌آرک‌‌.گیرند‌می‌

ها‌ها‌دارند،‌اما‌از‌نظر‌فیلوژنتیکی‌از‌آن‌هایی‌با‌باکتریکه‌اگرچه‌از‌نظر‌فنوتیپی‌شباهت

‌.متمایز‌هستند‌

کنند‌و‌در‌فرایند‌متابولیسم‌‌های‌غنی‌از‌کربن‌زندگی‌می‌محیط‌‌‌در‌‌معمولاً‌‌هامتانوژن‌

پذیرنده‌ عنوان‌ به‌ خوراک،‌ از‌ حاصل‌ کاهنده‌کربن‌ و‌ الکترون‌ نهایی‌ نهایی‌‌های‌ های‌

تر‌‌گونه‌که‌پیش‌همان‌.(Attwood and Leahy, 2020کنند‌)ترکیبات‌کربنی‌عمل‌می‌

‌‌.های‌پیچیده‌تشکیل‌شده‌استاشاره‌شد،‌جیره‌نشخوارکنندگان‌عمدتاً‌از‌کربوهیدرات‌

شوند‌و‌‌ها‌تجزیه‌شده‌و‌به‌قندهای‌ساده‌تبدیل‌می‌این‌ترکیبات‌ابتدا‌توسط‌باکتری‌

می‌ تبدیل‌ فرّار‌ اسیدهای‌چرب‌ به‌ ادامه‌ در‌ )شکل‌‌سپس‌ این‌‌‌‌.(2گردند‌ از‌ بسیاری‌

 
1 Methanogens 
2 Eructation 
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فرّار فرآورده‌‌‌اسیدهای‌چرب‌ سایر‌ کربوهیدرات‌و‌ تجزیه‌ از‌ حاصل‌ پیچیده‌‌های‌ های‌

متانوژن‌می‌ برای‌ انرژی‌ منابع‌ به‌عنوان‌ )توانند‌ استفاده‌قرار‌گیرند‌ مورد‌  ,Zinderها‌

همان‌‌.(1993 پیش‌همچنین‌ که‌ از‌‌گونه‌ متابولیکی‌ مسیرهای‌ برخی‌ شد،‌ ذکر‌ تر‌

می‌ استفاده‌ خود‌ فرایندهای‌ در‌ در‌‌هیدروژن‌ هیدروژن‌ مقدار‌ ترتیب‌ بدین‌ و‌ کنند‌

انحراف‌هیدروژن‌از‌مسیر‌متانوژنز‌احتمالاً‌‌‌‌.دهند‌دسترس‌برای‌متانوژنز‌را‌کاهش‌می‌

شود‌نشخوارکنندگانی‌که‌به‌طور‌طبیعی‌متان‌کمتری‌‌یکی‌از‌دلایلی‌است‌که‌باعث‌می‌

می‌ شاخصتولید‌ اغلب‌ باشند‌کنند،‌ داشته‌ نیز‌ بهتری‌ تولیدی‌ حال،‌‌‌‌.های‌ این‌ با‌

تولید‌‌‌‌دوستهیدروژن‌نظر‌از‌این‌موضوع،‌متان‌در‌شکمبه‌عمدتاً‌از‌طریق‌مسیر‌‌صرف

گردد‌‌(‌تشکیل‌می‌CO₂اکسیدکربن‌)شود؛‌مسیری‌که‌در‌آن‌متان‌از‌هیدروژن‌و‌دی‌می‌

)مسیر‌‌‌‌های‌متیل‌تواند‌از‌طریق‌استفاده‌از‌گروه‌مقادیر‌اندکی‌از‌متان‌نیز‌می‌‌‌.(2)شکل‌‌

)مسیر‌تجزیه‌‌‌‌مراتب‌کمتر،‌با‌استفاده‌از‌استات‌به‌عنوان‌سوبسترایا،‌به‌‌‌1متیلوتروفیک(‌

با‌این‌‌‌‌.(2017و‌همکاران،‌‌Tapio؛‌‌2010و‌همکاران،‌‌‌‌Morgaviتولید‌شود‌)‌‌2استات(‌

درصد‌متان‌شکمبه‌از‌‌‌‌18نشان‌داده‌شد‌که‌حدود‌‌‌‌3روش‌آزمایشگاهی‌‌حال،‌در‌یک‌

شود،‌در‌حالی‌که‌هنوز‌اطلاعات‌اندکی‌درباره‌نحوه‌تولید‌فرمات‌در‌‌فرمات‌تولید‌می‌

‌.(Hungate, 1970شکمبه‌در‌دسترس‌است‌)

هستند‌که‌‌‌Methanobrevibacter (Mbb)شامل‌جنس‌‌دوستهیدروژن‌های‌متانوژن‌

می‌ تقسیم‌ اصلی‌ تبار‌ دو‌ به‌ تبار‌‌خود‌  .Mbb. smithii‌‌،Mbb)شامل‌‌‌‌SGMTشود:‌

gottschalkii‌‌،Mbb. milleraeو‌‌‌‌Mbb. thaueriتبار‌‌ و‌ ‌)ROشامل‌‌‌‌(Mbb. 

ruminantiumو‌‌‌‌Mbb. olleyae).گروه‌‌ فراوان‌این‌ متانوژن‌ها‌ در‌‌ترین‌ موجود‌ های‌

 .Mbbطور‌مشخص،‌تبارهای‌به‌‌.(2017و‌همکاران،‌‌‌Tapioروند‌)شکمبه‌به‌شمار‌می‌

gottschalkiiو‌‌‌‌‌Mbb. ruminantiumشده‌‌‌ تأیید‌ غالب‌ گروه‌ دو‌ عنوان‌ در‌‌به‌ و‌ اند‌

کل‌‌‌‌74مجموع‌‌ از‌ می‌های‌آرکدرصد‌ تشکیل‌ را‌ جهان‌ سطح‌ در‌ شکمبه‌ دهند‌‌ی‌

 
1 Methylotrophic pathway 
2 Acetoclastic pathway 
3 in vitro 
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(Henderson‌‌‌‌،2015و‌همکاران).های‌متیلوتروفیک‌فراوانی‌کمتری‌‌در‌مقابل،‌متانوژن‌‌‌

گروه‌ شامل‌ و‌ ‌دارند‌ مانند‌ ‌Methanosarcinalesهایی‌ ‌،Methanosphaera‌ و‌‌

Methanomassiliicoccaceae‌ ‌( ‌Attwood and Leahyهستند‌ ‌،2020‌)‌.‌

Methanosarcinalesعلاوه‌بر‌مسیر‌متیلوتروفیک،‌قادر‌است‌متان‌را‌از‌طریق‌مسیر‌‌‌‌

این‌‌‌‌.(2010و‌همکاران،‌‌‌‌Morgavi)استفاده‌از‌استات(‌نیز‌تولید‌کند‌)‌‌تجزیه‌استات

ها‌در‌خارج‌از‌محیط‌شکمبه‌بسیار‌‌های‌اجباری‌هستند‌و‌رشد‌آن‌هوازی‌ها‌بیمتانوژن‌

‌340−کاهش‌بسیار‌پایین‌)حدود‌‌–دشوار‌است،‌زیرا‌برای‌رشد‌به‌پتانسیل‌اکسایش

ها‌در‌شرایط‌آزمایشگاهی‌فراهم‌شده‌‌با‌این‌حال،‌امکان‌کشت‌آن‌‌‌.‌ولت(‌نیاز‌دارند‌میلی‌

عمده بخش‌ و‌ تواناییاست‌ درباره‌ موجود‌ دانش‌ از‌ این‌‌ای‌ عملکردی‌ های‌

انجام‌میکروارگانیسم‌ مطالعات‌ از‌ روی‌کشتها‌ بر‌ جداسازیشده‌ خالص‌ به‌‌های‌ شده‌

ها‌باعث‌شده‌در‌واقع،‌امکان‌کشت‌آزمایشگاهی‌این‌میکروارگانیسم‌‌‌.دست‌آمده‌است

یابی‌شود؛‌از‌جمله‌سه‌متانوژن‌ناشناخته‌‌ها‌توالی‌سویه‌از‌متانوژن‌‌14است‌که‌ژنوم‌‌

از‌‌Methanobacterium formiciumای،‌‌شکمبه سویه‌ دو‌ ‌،Mbb. ruminantium‌‌،

Mbb. boviskoreani‌‌،Mbb. gottschalkii‌‌،Mbb. millerae‌‌،Mbb. olleyae‌‌،Mbb. 

thaueri‌‌،Mbb. woesei‌‌،Methanosarcina barkeriو‌یک‌‌‌‌Mbb. sp.‌‌(Seshadriو‌‌‌‌

آزمایشگاهی‌این‌موجودات‌همچنین‌نشان‌داده‌است‌که‌‌کشت‌درون‌‌.(2018همکاران،‌‌

متانوژن‌ از‌ با‌‌بسیاری‌ نزدیکی‌ ارتباط‌ شکمبه‌ قارچ‌‌‌پروتوزوآ‌های‌ تولیدکننده‌‌و‌ های‌

آن‌ توانایی‌ همزیستی‌ این‌ و‌ دارند‌ می‌هیدروژن‌ افزایش‌ را‌ متان‌ تولید‌ برای‌ دهد‌‌ها‌

(Hungate‌‌،1970؛‌‌Vogels, Hopper and Stumm‌‌،1980؛‌‌Bauchop and 

Mountfort‌‌،1981؛‌‌Cheng‌‌‌‌،همکاران  Belanche, de la Fuente and؛‌‌2009و‌

Newbold‌‌،2014)‌.های‌مختلف‌‌های‌اختصاصی‌تولید‌متان‌در‌گونه‌با‌این‌حال،‌نرخ‌‌‌

علاوه‌بر‌این،‌تغییر‌در‌ترکیب‌‌‌‌.طور‌دقیق‌تعیین‌نشده‌استی‌متانوژن‌هنوز‌به‌های‌آرک

تواند‌بر‌میزان‌‌ها‌می‌ها‌در‌اثر‌تغییرات‌جیره‌غذایی‌یا‌استفاده‌از‌افزودنی‌این‌جمعیت

های‌شکمبه‌نیز‌توزیع‌یکنواختی‌‌طور‌مشابه،‌متانوژن‌به‌‌‌.‌کلی‌تولید‌متان‌تأثیر‌بگذارد
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توانند‌‌می‌‌‌2و‌آزاد‌شناور‌ 1های‌سلولی‌ساکن/متصلدر‌محیط‌شکمبه‌ندارند‌و‌جمعیت

‌.از‌نظر‌نرخ‌تولید‌متان‌با‌یکدیگر‌تفاوت‌داشته‌باشند‌

‌

 پروتوزوآ   3.3

باکتری‌ که‌ حالی‌ فراوان‌در‌ تعداد‌ نظر‌ از‌ شکمبه‌ میکروارگانیسم‌های‌ این‌‌ترین‌ های‌

توانند‌تا‌‌بیشترین‌سهم‌را‌دارند‌و‌می‌ی‌‌ی‌شکمبه‌از‌نظر‌حجمپروتوزوآمحیط‌هستند،‌‌

درصد‌از‌حجم‌میکروبی‌شکمبه‌را‌به‌خود‌اختصاص‌دهند؛‌با‌این‌حال،‌این‌گروه‌‌‌‌50

؛‌‌Williams and Coleman, 1997همچنان‌نسبتاً‌کمتر‌مورد‌مطالعه‌قرار‌گرفته‌است‌)

Williams, McEwan and Huws, 2020).ی‌شکمبه‌نخستین‌بار‌در‌سال‌‌پروتوزوآ‌‌‌

قارچ‌‌‌Delafondو‌‌‌‌Grubyتوسط‌‌‌‌1843 با‌ همراه‌ و‌ شدند‌ مجموعه‌گزارش‌ از‌‌ها‌ ای‌

یا‌‌‌‌3«‌دهند‌که‌به‌آن‌»یوکاریوتوم‌شکمبه‌موجودات‌یوکاریوتی‌شکمبه‌را‌تشکیل‌می‌

»یوکاریوم می‌‌‌4«‌گاهی‌ )گفته‌ و‌‌‌‌Newbold؛‌‌Williams and Coleman, 1997شود‌

 .‌(2015همکاران،‌

هستند،‌هرچند‌تعدادی‌گونه‌‌‌‌5دارانی‌موجود‌در‌شکمبه‌از‌نوع‌مژک‌پروتوزوآبیشتر‌‌

دار‌واقعی‌در‌شکمبه‌‌تنها‌تعداد‌کمی‌تاژک،‌‌د‌نیز‌در‌این‌محیط‌حضور‌دارن‌‌6دارتاژک‌

شده ‌شناسایی‌ جمله‌ از‌ ‌.Trichomonas spاند؛‌ ‌،Monocecromonas sp.‌ و‌‌‌

Chilomastix sp.‌‌(Williams and Coleman, 1997)‌.از‌‌‌‌ معمولاً‌ نشخوارکنندگان‌

جمعیت دارای‌ تولد‌ از‌‌زمان‌ مشخصی‌ این‌‌پروتوزوآهای‌ تنوع‌ و‌ هستند‌ شکمبه‌ ی‌

ها‌ممکن‌است‌‌کند،‌اگرچه‌فراوانی‌آن‌ها‌در‌طول‌زندگی‌تغییر‌چندانی‌نمی‌جمعیت

 
1 Sessile/attached cells 
2 Planktonic cells 
3 Rumen eukaryotome 
4 Eukaryome 
5 Ciliates 
6 Flagellates 
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توانند‌به‌چند‌‌های‌پروتوزوآیی‌شکمبه‌می‌به‌عنوان‌مثال،‌جمعیت‌‌.نوسان‌داشته‌باشد‌

‌تیپ‌اصلی‌تقسیم‌شوند،‌از‌جمله:

‌Polyplastron multivesiculatum:‌با‌فراوانی‌بالای‌Aتیپ‌ •

‌Eudiplodinium maggiiیا‌‌‌‌Epidinium caudatum:‌با‌فراوانی‌بالای‌‌Bتیپ‌‌ •

‌Isotrichiaو‌‌Entodinium‌،Dastrychia:‌با‌فراوانی‌بالای‌Oتیپ‌ •

‌Elytroplastron bubali:‌با‌فراوانی‌بالای‌Kتیپ‌ •

ی‌شکمبه‌و‌همچنین‌انجام‌‌پروتوزوآهای‌موجود‌در‌کشت‌آزمایشگاهی‌‌به‌دلیل‌دشواری‌

ها‌ــ‌که‌این‌مسئله‌تا‌حد‌زیادی‌ناشی‌از‌ساختار‌ژنتیکی‌‌مطالعات‌ژنومی‌بر‌روی‌آن‌

میکروارگانیسم از‌ گروه‌ این‌ ــ‌ است‌ موجودات‌ این‌ به‌پیچیده‌ همچنان‌ ل‌‌بقاطور‌‌ها‌

ای‌‌ گرفته‌ملاخظه‌ قرار‌ مورد‌مطالعه‌ )کمتر‌  ,Williams, McEwan and Huwsاند‌

ای‌‌به‌علت‌همین‌پیچیدگی‌ژنتیکی،‌تاکنون‌تنها‌ژنوم‌یک‌پروتوزوآی‌شکمبه‌‌‌.(2020

و‌‌‌‌Parkاست‌)‌‌Epidinium caudatumیابی‌شده‌است‌و‌آن‌گونه‌‌به‌طور‌کامل‌توالی‌

این،‌‌‌‌.‌(2021همکاران،‌‌ بر‌ امکان‌کشت‌‌علاوه‌ حاضر‌ حال‌ به‌‌پروتوزوآ‌در‌ شکمبه‌ ی‌

وجود‌‌‌ها،‌در‌شرایط‌آزمایشگاهی،‌یعنی‌در‌غیاب‌سایر‌میکروارگانیسم‌1صورت‌آگزنیک‌

آن‌‌‌.ندارد کشت‌ مونوآگزنیک‌حتی‌ صورت‌ به‌ گونه‌‌‌‌2ها‌ یک‌ تنها‌ حضور‌ در‌ یعنی‌ ‌،

ی‌‌پروتوزوآاین‌موضوع‌تعیین‌دقیق‌نقش‌عملکردی‌‌‌‌.پذیر‌نیستباکتریایی‌نیز‌امکان

در‌نتیجه،‌‌‌‌.(Williams, McEwan and Huws, 2020کند‌)شکمبه‌را‌بسیار‌دشوار‌می‌

با‌‌‌‌.برانگیز‌باقی‌مانده‌استی‌شکمبه‌همچنان‌تا‌حدی‌بحثپروتوزوآنقش‌عملکردی‌‌

از‌شکمبه‌‌‌‌پروتوزوآتوانند‌پس‌از‌حذف‌‌این‌حال،‌مشخص‌شده‌است‌که‌حیوانات‌می‌

 
1 Axenic 
2 Monoaxenic 
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دیفائوناسیون‌ آن‌ به‌ که‌ فرایندی‌ بمانند؛‌ زنده‌ )می‌‌‌گفته‌‌‌1نیز‌  Williams andشود‌

Coleman, 1992؛‌Newbold‌‌،2015و‌همکاران)‌.‌

(‌‌2015تنی‌که‌توسط‌نیوبولد‌و‌همکاران‌)مطالعه‌درون‌‌‌23یک‌فراتحلیل‌مبتنی‌بر‌‌

اثر‌حذف‌‌ انجام‌شد،‌‌پروتوزوآو‌استنباط‌نقش‌‌‌‌پروتوزوآبرای‌روشن‌شدن‌ ی‌شکمبه‌

‌‌ویژه‌الیاف‌شوینده‌خنثیباعث‌کاهش‌تجزیه‌ماده‌آلی،‌به‌‌‌پروتوزوآ‌نشان‌داد‌که‌نبود‌‌

(NDF)2و‌الیاف‌شوینده‌اسیدی‌‌‌‌(ADF‌)3های‌ویلیامز‌و‌کلمن‌‌این‌نتایج‌داده‌‌‌.شودمی‌‌‌

می‌1992) تأیید‌ را‌ از‌‌(‌ برخی‌ بودند‌ داده‌ نشان‌ که‌ شکمبه‌پروتوزوآکند‌ مانند‌‌ی‌ ای‌

فیبرولیتیک‌‌‌‌Entodiniumو‌‌‌‌Epidinium‌‌،Polyplastronهای‌‌گونه‌ توانایی‌ دارای‌

 .هستند‌

به‌ با‌میکروسکوپ‌نوری‌ دهد‌که‌‌وضوح‌نشان‌می‌در‌واقع،‌مشاهده‌محتویات‌شکمبه‌

ها‌را‌در‌حال‌‌توان‌آن‌ارتباط‌نزدیکی‌با‌مواد‌گیاهی‌دارند‌و‌می‌‌‌Epidiniumهای‌‌گونه‌

هایی‌که‌غنی‌از‌‌های‌گیاهی‌مشاهده‌کرد؛‌کلروپلاستبرداشت‌و‌مصرف‌کلروپلاست

‌( هستند‌ لیپید‌ و‌ شکل‌‌Huws et al., 2009; Huws et al., 2012پروتئین‌ ‌.(‌4؛‌

تجزیه‌‌ در‌ فعال‌ آنزیم‌ چندین‌ متاترنسکریپتومیکس،‌ از‌ استفاده‌ با‌ همچنین‌

ها،‌بیشترین‌‌از‌میان‌آن‌‌‌.شناسایی‌شده‌است‌‌پروتوزوآ‌های‌تولیدشده‌توسط‌‌کربوهیدرات‌

خانواده به‌ مربوط‌ بیان‌ هیدرولاز‌‌میزان‌ گلیکوزید‌ پلی‌11و‌‌‌‌5های‌ لیازها،‌،‌ ساکارید‌

آنزیم و‌ زایلانازها‌ استدِاستیلازها،‌ کیتین‌ و‌ مانان‌ پکتین،‌ بر‌ فعال‌ های‌‌آنزیم‌‌‌.های‌

روند،‌زیرا‌دیواره‌‌ای‌به‌کار‌می‌های‌شکمبه‌کننده‌کیتین‌احتمالاً‌برای‌هضم‌قارچ‌تجزیه‌

بنابراین،‌حذف‌‌‌‌.(Williams et al., 2020ها‌سرشار‌از‌کیتین‌است‌)سلولی‌این‌قارچ‌

ای‌جیره‌غذایی‌را‌کاهش‌دهد؛‌موضوعی‌که‌به‌نوبه‌‌تواند‌تخمیر‌شکمبهمی‌‌‌پروتوزوآ

.‌شودخود‌باعث‌کاهش‌تولید‌هیدروژن‌و‌در‌نهایت‌کاهش‌متانوژنز‌می‌

 
1 Defaunation 
2 Neutral detergent fiber 
3 Acid detergent fiber 
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‌
تصویر‌میکروسکوپ‌نوری‌از‌محتویات‌شکمبه‌یک‌نشخوارکننده‌‌‌‌.‌4شکل‌‌

نوع‌ پروتوزوآیی‌ تنوع‌ برهم‌ B با‌ گونه‌که‌ نزدیک‌ ‌‌Epidiniumهای‌‌کنش‌

 .‌دهد‌مواد‌گیاهی‌را‌نشان‌می‌‌‌با‌

 .‌میکرومتر‌است‌200یادداشت:‌مقیاس‌تصویر‌

‌

‌منبع:‌
Huws, S.A., Creevey, C.J., Oyama, L.B., Mizrahi, I., Denman, S.E., 

Popova, M., Muñoz-Tamayo, R. et al. 2018. Addressing global ruminant 

agricultural challenges through understanding the rumen microbiome: 

past, present, and future. Frontiers in Microbiology, 9: 2161. 

https://doi.org/10.3389/fmicb.2018.02161. 
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ی‌شکمبه‌با‌تلفیق‌روش‌‌پروتوزوآهای‌اخیر،‌پیشرفت‌چشمگیری‌در‌درک‌ما‌از‌‌در‌سال

تک‌توالی‌ ژنومی‌‌و‌‌‌1سلولییابی‌ شناسایی‌ و‌ مونتاژ‌ است‌‌2یک‌خط‌ شده‌ این‌‌‌‌.حاصل‌

‌‌22ای‌متعلق‌به‌‌داران‌شکمبه‌ژنوم‌باکیفیت‌از‌مژک‌‌‌52آوردن‌‌دسترویکرد‌امکان‌به‌

)‌را‌‌‌‌3گونه‌ریختی‌ بازنگری‌دقیق‌در‌‌این‌ژنوم‌‌‌.‌( et alLi.2022 ,فراهم‌کرد‌ امکان‌ ها‌

مورد‌‌‌‌گونه‌ریختی‌‌22که‌‌طوریبندی‌و‌فیلوژنتیکی‌را‌فراهم‌کردند؛‌به‌چارچوب‌رده‌

همچنین‌این‌نتایج‌منجر‌‌‌‌.بندی‌شدند‌جنس‌طبقه‌‌‌13گونه‌و‌در‌‌‌‌19مطالعه‌در‌قالب‌‌

رده‌ جایگاه‌ در‌ بازنگری‌ جنس‌‌به‌ خانواده‌‌‌‌Dasytrichaبندی‌ از‌ جنس‌ این‌ و‌ شد‌

Isotrichidaeبه‌خانواده‌جدیدی‌به‌نام‌‌‌‌Dasytrichidae‌‌(منتقل‌گردید‌Li et al., 

2022).‌

‌‌11تواند‌تولید‌متان‌را‌حدود‌‌می‌‌‌پروتوزوآ‌اساس‌این‌یافته‌که‌حذف‌‌‌‌بر‌‌‌4ها‌پروتیست‌

شده دانسته‌ مرتبط‌ متانوژنز‌ فرایند‌ با‌ دهد،‌ کاهش‌ )درصد‌ ؛‌Hegarty, 1999اند‌

Morgavi et al., 2010؛‌‌Newbold et al., 2015).احتمال‌زیاد‌این‌امر‌به‌این‌دلیل‌‌‌‌به‌‌‌

می‌ که‌‌رخ‌ کلونیزه‌می‌های‌آرک‌توسط‌‌‌‌پروتوزوآ‌دهد‌ متانوژن‌ این‌طریق‌‌ی‌ از‌ و‌ شوند‌

)‌به‌ دارند‌ نقش‌ متان‌ تولید‌ در‌ غیرمستقیم‌  Belanche, de la Fuente andطور‌

Newbold, 2014).متانوژن‌‌‌ دلیل‌‌احتمالاً‌ این‌ به‌ کلونیزه‌‌پروتوزوآها‌ را‌ شکمبه‌ ی‌

هایی‌که‌در‌نتیجه‌تخمیر‌‌دارای‌هیدروژنزوم‌هستند؛‌اندامک‌پروتوزوآ‌کنند‌که‌این‌‌می‌

ها‌در‌مسیر‌‌این‌هیدروژن‌توسط‌متانوژن‌‌‌.‌کنند‌هوازی‌مقدار‌زیادی‌هیدروژن‌آزاد‌می‌بی

 Vogels, Hopper andگیرد‌)برای‌تولید‌متان‌مورد‌استفاده‌قرار‌می‌‌‌دوستهیدروژن‌

Stumm, 1980).تواند‌راهکاری‌برای‌‌می‌‌پروتوزوآدهد‌که‌حذف‌این‌موضوع‌نشان‌می‌

ی‌شکمبه‌‌پروتوزوآ‌با‌این‌حال،‌باید‌توجه‌داشت‌که‌‌‌‌.ای‌باشد‌کاهش‌انتشار‌متان‌روده‌

‌‌.‌توجهی‌با‌یکدیگر‌دارند‌از‌نظر‌نقش‌در‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌و‌تولید‌متان‌تفاوت‌قابل

سهم‌قابل‌توجهی‌‌‌‌Epidiniumهای‌‌تر‌اشاره‌شد،‌گونه‌گونه‌که‌پیشبرای‌مثال،‌همان‌

 
1 Single-cell sequencing 
2 Single-cell sequencing and an assembly-and-identification pipeline 
3 Morphospecies 
4 Protists 
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های‌‌در‌حالی‌که‌متانوژن‌‌‌،(5؛‌شکل‌‌Huws et al., 2009در‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌دارند‌)‌

شوند‌پشتیبانی‌می‌‌‌1ی‌هولوتریک‌پروتوزوآاصلی‌و‌بخش‌عمده‌متانوژنز‌عمدتاً‌توسط‌‌

(Belanche, de la Fuente and Newbold, 2014).بنابراین،‌راهبردی‌که‌به‌حذف‌‌‌‌

با‌این‌حال،‌حذف‌‌‌‌.‌ای‌نخواهد‌بودمنجر‌شود،‌لزوماً‌گزینه‌بهینه‌‌‌پروتوزوآ‌کامل‌همه‌‌

از‌‌زیرگروه‌ خاصی‌ چالش‌‌‌پروتوزوآهای‌ فناوری‌ نظر‌ از‌ حاضر‌ حال‌ استدر‌ ‌.‌برانگیز‌

دهد‌که‌در‌حیوانات‌فاقد‌پروتوزوآ،‌تولید‌شیر‌یا‌افزایش‌وزن‌‌های‌موجود‌نشان‌می‌داده‌

احتمالاً‌این‌امر‌به‌این‌دلیل‌است‌که‌در‌نبود‌‌‌‌.یابد‌طور‌متوسط‌افزایش‌می‌روزانه‌به‌

گریزند‌و‌در‌نتیجه‌سنتز‌‌ها‌میهای‌شکمبه‌از‌هضم‌شدن‌توسط‌آن‌،‌باکتری‌پروتوزوآ

بیشتر‌‌ میزبان‌ برای‌ دسترس‌ در‌ پروتئین‌ مقدار‌ و‌ یافته‌ افزایش‌ میکروبی‌ پروتئین‌

کند‌‌شود؛‌همچنین‌احتمالاً‌این‌شرایط‌به‌تجزیه‌کارآمدتر‌مواد‌گیاهی‌نیز‌کمک‌می‌می‌

(Newbold et al., 2015).

 
1 Holotrich 
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گراس‌چندساله‌تازه‌‌شده‌بر‌سطح‌ری‌اجتماع‌بیوفیلمی‌تشکیل‌‌‌.‌5شکل‌‌

‌.‌در‌حضور‌مایع‌شکمبه‌‌‌ط‌درون‌آزمایشگاهی‌پس‌از‌انکوباسیون‌در‌شرای‌

‌.میکرومتر‌است‌‌10یادداشت:‌مقیاس‌تصویر‌

‌منبع:‌
Huws, S.A., Mayorga, O.L., Theodorou, M.K., Kim, E.J., Cookson A., 

Newbold, J.C. & Kingston-Smith, A.H. 2014. Differential colonization 

of plant parts by the rumen microbiota is likely to be due to different 

forage chemistries. Journal of Microbial & Biochemical Technology, 

6(2): 80–86. doi: 10.4172/1948-5948.1000126. 
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 ها قارچ   ۴.3

تاژک‌ ‌1دار‌زوئوسپورهای‌ ‌از‌ بی‌قارچ‌‌ )های‌ (‌Neocallimastigomycetesهوازی‌

هویت‌واقعی‌‌‌‌1960با‌این‌حال،‌تا‌دهه‌‌‌‌.بار‌در‌اوایل‌قرن‌بیستم‌مشاهده‌شدند‌نخستین

این‌موجودات‌در‌ابتدا‌به‌اشتباه‌‌‌‌.(Orpin, 1974, 1977aطور‌قطعی‌تأیید‌نشد‌)ها‌به‌آن

طبقه‌به‌ پروتوزوآ‌ قارچی‌‌عنوان‌ شاخه‌ در‌ بعدها‌ اما‌ بودند،‌ شده‌ بندی‌

Chytridiomycetes‌‌(قرار‌گرفتند‌Barr, 1980, 1988).عنوان‌‌ها‌به،‌آن‌2007در‌سال‌‌‌‌

به‌رسمیت‌شناخته‌شدند‌‌‌Neocallimastigomycotaیک‌شاخه‌مستقل‌قارچی‌با‌نام‌‌

(Hibbett et al., 2007).شاخه‌‌‌‌Neocallimastigomycotaراسته‌‌‌‌ یک‌ شامل‌ تنها‌

(Neocallimastigales(و‌یک‌خانواده‌‌)Neocallimastigaceaeاست‌و‌تاکنون‌‌‌)18‌‌

از:‌جنسها‌عبارتاین‌جنس‌‌.جنس‌در‌آن‌توصیف‌شده‌است مرکزی‌با‌‌های‌تک‌اند‌

‌،‌Neocallimastix‌‌،Piromyces‌‌،Oontomyces،‌‌Buwchfawromycesریزوئید‌شامل‌‌
Pecoramyces،‌ ‌Liebetanzomyces،‌ ‌Feramyces،‌ ‌Agriosomyces‌،‌

Aklioshbomyces‌ ‌،Capellomyces،‌ ‌Ghazallomyces،‌ ‌Joblinomyces‌،‌
Khoyollomyces‌ ‌‌ جنسTahromycesو‌ شامل‌‌؛‌ ریزوئید‌ با‌ چندمرکزی‌ های‌

Anaeromycesو‌‌‌‌Orpinomycesجنس و‌ پیازی؛‌ ساختار‌ دارای‌ یعنی‌‌های‌ شکل‌

Caecomycesو‌‌‌‌Cyllamyces‌‌(Hess et al., 2020).جنس‌‌‌‌18شناسایی‌و‌تثبیت‌این‌‌‌‌

می شمار‌ به‌ جدید‌ نسبتاً‌ به‌دستاوردی‌ سال‌‌طوری‌رود؛‌ تا‌ جنس‌‌‌‌9تنها‌‌‌‌2018که‌

( بود‌ شده‌ طبقه‌شکل‌‌‌.(Huws et al., 2018شناخته‌ این‌ بندی‌جدید‌حاصل‌‌گیری‌

‌.‌تلاش‌گسترده‌پژوهشگران‌در‌سراسر‌جهان‌بوده‌است

شده‌کننده‌فیبر‌در‌دنیای‌زیستی‌شناخته‌ترین‌موجودات‌تجزیه‌هوازی‌قوی‌های‌بی‌قارچ‌

ها‌های‌آن‌این‌توانایی‌عمدتاً‌به‌دلیل‌مجموعه‌گسترده‌و‌کارآمد‌آنزیم‌‌‌.روند‌به‌شمار‌می‌

(‌و‌همچنین‌‌Solomon et al., 2016گیاهان‌است‌)‌‌‌ساختاریبرای‌تجزیه‌پلیمرهای‌‌

آن‌ توانایی‌ دلیل‌ )به‌ گیاهی‌ بافت‌ ساختاری‌ موانع‌ به‌ فیزیکی‌ نفوذ‌ در‌  ,Orpinها‌

 
1 Flagellated zoospores 



 های شکمبه وضعیت دانش موجود میکروارگانیسم 

29 
 

1977a,b).های‌شکمبه‌نیز‌سودمند‌است،‌‌این‌نفوذ‌فیزیکی‌برای‌سایر‌میکروارگانیسم‌‌

ها‌علاوه‌‌این‌قارچ‌‌‌.دهد‌زیرا‌سطح‌در‌دسترس‌برای‌کلونیزاسیون‌میکروبی‌را‌افزایش‌می‌

همچنین‌‌‌‌.(Gordon and Phillips, 1998بر‌این‌دارای‌فعالیت‌آمیلولیتیک‌نیز‌هستند‌)

که‌‌ است‌ شده‌ به‌هایآرک‌مشخص‌ متانوژن‌ قارچ‌ی‌ زیستی‌ توده‌ به‌ فیزیکی‌ های‌‌طور‌

ها‌در‌هنگام‌تجزیه‌مواد‌گیاهی‌‌شوند‌تا‌از‌هیدروژنی‌که‌این‌قارچ‌هوازی‌متصل‌می‌بی

وضوح‌از‌‌هوازی‌به‌های‌بی‌قارچ‌‌‌.‌(Cheng et al., 2009کنند‌استفاده‌کنند‌)تولید‌می‌

می‌میکروارگانیسم‌ محسوب‌ شکمبه‌ مفید‌ که‌‌های‌ است‌ شده‌ داده‌ نشان‌ و‌ شوند‌

توانند‌مصرف‌خوراک،‌قابلیت‌هضم‌خوراک،‌کارایی‌مصرف‌خوراک،‌افزایش‌وزن‌‌می‌

؛‌‌Dey et al., 2004؛‌‌Lee, Ha and Cheng, 2000روزانه‌و‌تولید‌شیر‌را‌بهبود‌بخشند‌)

Paul et al., 2004؛‌‌Tripathi et al., 2007؛‌‌Saxena et al., 2010؛‌‌Puniya et al., 

)اندازه‌‌‌.(2015 کیتین‌ فراوانی‌‌Rezaeian, Beakes and Parker, 2004گیری‌ و‌ ‌)

هوازی‌از‌‌های‌بی‌دهد‌که‌قارچ‌نشان‌می‌‌‌rRNA (Elekwachi et al., 2017)ها‌‌رونوشت

با‌این‌‌‌‌.دهند‌درصد‌از‌میکروبیوم‌شکمبه‌را‌تشکیل‌می‌‌‌20تا‌‌‌‌10نظر‌فراوانی‌حدود‌‌

های‌مناسب‌مستقل‌از‌کشت‌‌،‌با‌وجود‌در‌دسترس‌بودن‌روش‌پروتوزوآ‌حال،‌همانند‌‌

آن‌ مطالعه‌ )برای‌ میکروارگانیسم‌Edwards et al., 2017ها‌ از‌ گروه‌ این‌ به‌(،‌ طور‌‌ها‌

‌.گیرند‌معمول‌مورد‌بررسی‌قرار‌نمی‌

(،‌درک‌ما‌از‌‌پروتوزوآها‌و‌شده‌یوکاریوتوم‌شکمبه‌)شامل‌قارچ‌با‌وجود‌اهمیت‌شناخته‌

‌.های‌شکمبه‌بسیار‌محدودتر‌استاین‌بخش‌از‌میکروبیوم‌شکمبه‌در‌مقایسه‌با‌باکتری‌

کننده‌فیبر‌به‌دست‌آمده،‌بخش‌زیادی‌‌های‌تجزیه‌فراتر‌از‌آنچه‌از‌طریق‌مطالعه‌آنزیم‌

فعالیت‌ قارچ‌از‌ متابولیسم‌ و‌ بیها‌ است؛‌‌های‌ مانده‌ باقی‌ ناشناخته‌ همچنان‌ هوازی‌

دلیل‌حاشیه‌ به‌ زیادی‌ تا‌حد‌ توالی‌موضوعی‌که‌ تفسیر‌محدود‌ و‌ های‌متعدد‌‌نویسی‌

( است‌ موجود‌ ترنسکریپتومی‌ و‌ هنوز‌‌‌‌.(Edwards et al., 2017ژنومی‌ رو،‌ این‌ از‌

آن‌چالش بر‌ باید‌ که‌ دارد‌ وجود‌ متعددی‌ جامع‌‌های‌ مطالعه‌ امکان‌ تا‌ شود‌ غلبه‌ ها‌
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های‌مهم‌‌ویژه‌در‌ارتباط‌با‌چالشعنوان‌یک‌کل‌فراهم‌شود؛‌به‌میکروبیوم‌شکمبه‌به‌

‌.‌محیطیتولید‌دام،‌از‌جمله‌تضمین‌امنیت‌غذایی‌و‌کاهش‌اثرات‌زیست

‌

 ها ویروس   5.3  

یا‌‌‌‌DNAهای‌عفونی‌هستند‌که‌از‌یک‌قطعه‌اسید‌نوکلئیک‌)ها‌میکروارگانیسم‌ویروس‌

RNAها‌قادر‌‌ویروس‌‌‌.اند‌که‌توسط‌پوششی‌پروتئینی‌احاطه‌شده‌است(‌تشکیل‌شده‌

فاژها‌‌‌‌.کنند‌به‌تکثیر‌مستقل‌نیستند‌و‌برای‌تکثیر‌و‌بقا‌از‌سلول‌میزبان‌استفاده‌می‌

ویروس‌ از‌ زیرگروهی‌ باکتری‌)باکتریوفاژها(‌ که‌ به‌ها‌هستند‌ را‌ میزبان‌خود‌‌ها‌ عنوان‌

‌2)خفته(‌یا‌لیتیک‌1توانند‌در‌دو‌حالت‌لیزوژنیک‌فاژها‌می‌‌‌.دهند‌مورد‌استفاده‌قرار‌می‌

برخی‌‌‌‌.شود(‌وجود‌داشته‌باشند‌در‌حال‌تکثیر‌که‌منجر‌به‌مرگ‌باکتری‌میزبان‌می‌)

شوند،‌در‌حالی‌که‌برخی‌دیگر‌تمایل‌‌جا‌می‌طور‌مکرر‌بین‌این‌دو‌حالت‌جابه‌از‌فاژها‌به‌

‌.دارند‌بیشتر‌در‌یکی‌از‌این‌دو‌حالت،‌یعنی‌لیزوژنیک‌یا‌لیتیک،‌باقی‌بمانند‌

نخستین‌ لیتیک‌ سال‌‌فاژهای‌ در‌ جنس‌‌‌1966بار‌ باکتریایی‌‌از‌ و‌‌‌‌Serratiaهای‌

Streptococcus‌‌(در‌مایع‌شکمبه‌جداسازی‌شدند‌Adams et al., 1966اما‌از‌آن‌‌‌،)

ویروس‌ مطالعه‌ به‌ چندانی‌ توجه‌ تاکنون‌ استزمان‌ نشده‌ شکمبه‌ در‌‌‌‌.های‌ هرچند‌

ها‌در‌زمینه‌جداسازی‌فاژها‌انجام‌شد،‌تنها‌‌برخی‌پژوهش‌‌‌1980و‌‌‌‌1970های‌‌دهه‌

تر‌شناسایی‌شده‌‌طور‌کامل‌فاژهایی‌که‌دارای‌کاربردهای‌بالقوه‌بیوتکنولوژیک‌بودند‌به‌

های‌در‌سال‌‌‌.(Gilbert and Klieve, 2015های‌کشت‌نگهداری‌شدند‌)و‌در‌مجموعه‌

های‌سازی‌جنس(‌فاژهای‌لیتیکی‌را‌که‌قادر‌به‌آلوده‌2017اخیر،‌گیلبرت‌و‌همکاران‌)

Bacteroides  ،Ruminococcusو‌‌‌‌Streptococcusبودند‌جداسازی‌کرده‌و‌توالی‌کامل‌‌‌‌

‌‌.تعلق‌داشتند‌‌‌Caudoviralesها‌را‌تعیین‌کردند؛‌تمامی‌این‌فاژها‌به‌راسته‌‌ژنوم‌آن‌

 
1 Lysogenic 
2 Lytic 
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کنند‌را‌آلوده‌می‌‌‌Bacteroides fibrisolvensپس‌از‌آن‌نیز‌پنج‌باکتریوفاژ‌جدید‌که‌‌

 Friedersdorfها‌مورد‌شناسایی‌و‌توصیف‌قرار‌گرفته‌است‌)جداسازی‌شده‌و‌ژنوم‌آن‌

et al., 2020).ها،‌فاژها‌با‌کشتن‌برخی‌‌مشخص‌شده‌است‌که‌در‌بسیاری‌از‌اکوسیستم‌‌

باکتری‌باکتری‌ میان‌ ژن‌ تبادل‌ طریق‌ از‌ همچنین‌ و‌ به‌‌ها‌ موسوم‌ فرایندی‌ در‌ ها‌

بوم‌1داکشن‌ترانس بر‌ تأثیر‌می‌،‌  Koskellaگذارند‌)شناسی‌و‌تکامل‌جوامع‌میکروبی‌

and Brockhurst, 2014).طور‌با‌این‌حال،‌اثرات‌فاژها‌بر‌میکروبیوم‌شکمبه‌هنوز‌به‌‌‌

‌.‌کامل‌مشخص‌نشده‌است

‌

 معماری بیوفیلم   6.3

میکروبیوم‌ از‌ بسیاری‌ از‌‌مانند‌ عمدتاً‌ نیز‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ دیگر،‌ طبیعی‌ های‌

می‌میکروب‌ زندگی‌ بیوفیلم‌ قالب‌ در‌ که‌ است‌ شده‌ تشکیل‌ به‌‌‌‌.کنند‌هایی‌ بیوفیلم‌

شود‌که‌به‌یک‌سطح‌متصل‌شده‌و‌درون‌مواد‌‌ها‌گفته‌می‌اجتماعاتی‌از‌میکروارگانیسم‌

خارج‌ خودشان‌‌‌‌2(‌EPS)‌‌سلولیپلیمری‌ توسط‌ شدهتولیدشده‌ )شکل‌‌محصور‌ ؛‌‌5اند‌

Cheng, McCowan and Costerton, 1979؛‌‌Cheng and Costerton, 1980؛‌‌

McAllister et al., 1994؛‌‌Huws et al., 2013, 2014, 2016؛‌Zhao et al., 2018)‌.‌‌

آنزیم‌ساختار‌‌ تمرکز‌ جمله‌ از‌ دارد؛‌ متعددی‌ مزایای‌ درون‌‌بیوفیلم‌ گوارشی‌ های‌

و‌در‌مجاورت‌بستر‌غذایی،‌که‌این‌آرایش‌امکان‌هیدرولیز‌مؤثر‌مواد‌‌‌‌EPSماتریکس‌‌

می‌ فراهم‌ را‌ شکمبه‌ در‌ )گیاهی‌  Wolin, Miller and؛‌‌Minato et al., 1966کند‌

Stewart, 1997؛‌‌Michalet-Doreau et al., 2001؛‌‌Leng, 2014).مواد‌‌ماتریکس‌‌‌‌

،‌پروتئین‌و‌لیپید‌است‌که‌احتمالاً‌در‌پایداری‌‌DNAسرشار‌از‌‌سلولی‌‌پلیمری‌خارج‌

تر‌های‌پایین‌بیوفیلم‌نقش‌دارند‌و‌همچنین‌پس‌از‌خروج‌از‌شکمبه‌و‌ورود‌به‌بخش‌

عنوان‌منبع‌مواد‌مغذی‌برای‌نشخوارکننده‌مورد‌استفاده‌‌توانند‌به‌دستگاه‌گوارش‌می‌
 

1 Transduction. 
2 Extracellular polymeric substances 
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( گیرند‌ غلظت‌‌‌‌.‌(Sugimoto et al., 2018؛‌‌Shukla and Rao, 2017قرار‌ اگرچه‌

در‌‌ خارج‌پروتئین‌ پلیمری‌ باکتری‌سلولی‌‌مواد‌ از‌ اما‌‌بیشتر‌ است،‌ آن‌ به‌ متصل‌ های‌

‌‌.‌تاکنون‌توجه‌اندکی‌به‌نقش‌این‌ساختار‌در‌تأمین‌مواد‌مغذی‌برای‌میزبان‌شده‌است

بنابراین،‌درک‌و‌توجه‌به‌اهمیت‌فنوتیپ‌بیوفیلم‌در‌شکمبه‌از‌اهمیت‌بسیار‌زیادی‌‌

.‌برخوردار‌است
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میکروارگانیسم   . ۴ تنوع  عوامل  روندهای  و  نشخوارکنندگان  هضم  با  مرتبط  های 

 آن زیستی موثر بر  

این درباره‌ موجود‌ دانش‌ قبلی‌ میکروارگانیسم‌بخش‌ کدام‌ در‌‌که‌ هضم‌ با‌ ها‌

در‌این‌بخش،‌دانش‌ما‌‌‌.نشخوارکنندگان‌مرتبط‌هستند‌و‌چه‌نقشی‌دارند‌را‌بیان‌کرد

و‌ارتباط‌آن‌با‌منطقه‌جغرافیایی،‌نوع‌جیره‌‌‌‌1ها‌با‌همارتباط‌این‌میکروارگانیسمدرباره‌‌

 .شودغذایی،‌گونه‌حیوان‌و‌عوامل‌ژنتیکی‌توصیف‌می‌

اند،‌اما‌تنها‌‌های‌منفرد‌شکمبه‌جداسازی‌و‌شناسایی‌شدهمیکروب‌‌‌1960اگرچه‌از‌دهه‌‌

دهه‌ فناوری‌در‌ ظهور‌ با‌ و‌ اخیر‌ توالی‌های‌ پیشرفته‌ برای‌‌DNAیابی‌‌های‌ مطالعاتی‌ ‌،

تنوع‌جهانی‌این‌میکروارگانیسم‌ انجام‌شده‌استبررسی‌ ها،‌‌در‌میان‌این‌پژوهش‌‌‌.ها‌

برداری‌‌ترین‌نمونه‌(‌گسترده‌2015و‌همکاران‌)‌‌Hendersonشده‌توسط‌‌مطالعه‌انجام‌

است کرده‌ ارائه‌ امروز‌ به‌ تا‌ را‌ داده‌‌‌.جغرافیایی‌ تحقیق،‌ این‌ از‌جمعیتدر‌ های‌‌هایی‌

کشور‌‌‌‌35گونه‌حیوانی‌و‌‌‌‌32نمونه‌شکمبه‌از‌‌‌‌742در‌‌‌‌پروتوزوآ‌و‌‌‌‌های‌آرکها،‌‌باکتری‌

-هستهنتایج‌این‌مطالعه‌نشان‌داد‌که‌یک‌اجتماع‌میکروبی‌‌.‌(6آوری‌شد‌)شکل‌‌جمع

نکته‌جالب‌‌‌‌.کند‌در‌شکمبه‌وجود‌دارد‌که‌با‌نوع‌جیره‌غذایی‌و‌میزبان‌تغییر‌می‌2یا

ها‌غالب‌بودند،‌اما‌‌ی‌مشابهی‌تقریباً‌در‌تمام‌نمونه‌های‌آرکها‌و‌‌توجه‌این‌بود‌که‌باکتری‌

باکتری‌‌‌14تنها‌‌ از‌ نام‌درصد‌ تا‌سطح‌گونه‌ تا‌سطح‌‌‌‌30شده‌و‌فقط‌‌گذاریها‌ درصد‌

همچنین‌مشخص‌شد‌که‌پنج‌‌‌‌.شده‌قابل‌شناسایی‌بودند‌طور‌رسمی‌شناختهجنس‌به‌

شناخته‌ حدود‌‌گروه‌ متانوژن،‌ جامعه‌‌‌‌89شده‌ از‌ شناساییهای‌آرکدرصد‌ در‌ی‌ شده‌

یابی‌نشان‌داد‌‌های‌توالی‌نیز‌داده‌‌‌پروتوزوآ‌در‌مورد‌‌‌‌.دهند‌سراسر‌جهان‌را‌تشکیل‌می‌

گروه‌پروتوزوآیی‌معادل‌جنس‌اختصاص‌‌‌‌12ها‌تنها‌به‌‌درصد‌توالی‌‌99٫9که‌بیش‌از‌‌

‌.دارند‌

 
1 Co-association 
2 Core microbial community 
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جیره‌به‌ در‌ تفاوت‌ وجود‌ با‌ کلی،‌ تغذیه‌طور‌ راهبردهای‌ و‌ غذایی‌ مطالعه‌‌های‌ ای،‌

Henderson‌‌(نشان‌داد‌که‌باکتری‌2015و‌همکاران‌‌)های‌مشابهی‌در‌جوامع‌میکروبی‌‌

‌‌30ها‌تنها‌از‌‌درصد‌از‌کل‌داده‌‌‌89در‌واقع،‌‌‌‌.‌شکمبه‌در‌سراسر‌جهان‌فراوان‌هستند‌

به‌ باکتریایی‌ از‌‌گروه‌ بیش‌ در‌ بود‌که‌ آمده‌ نمونه‌‌‌90دست‌ داشتند‌درصد‌ ‌‌.‌ها‌حضور‌

میکروارگانیسم‌ جنس‌همچنین‌ به‌ متعلق‌ و‌‌‌‌Prevotella‌‌،Butyrivibrioهای‌‌های‌

Ruminococcusنمونه‌‌‌ تمام‌ شدند‌در‌ مشاهده‌ میان‌‌‌‌.ها‌ گونه‌‌‌های‌آرکدر‌ های‌نیز‌

Methanobrevibacter gottschalkiiو‌‌‌‌Methanobrevibacter ruminantium‌‌‌‌ًتقریبا

نمونه‌ همه‌ شدند‌در‌ یافت‌ مورد‌‌‌‌.ها‌ جنس‌‌پروتوزوآدر‌ و‌‌‌‌Entodiniumهای‌‌نیز‌

Epidiniumها‌در‌سطح‌جهانی‌حضور‌داشتند‌درصد‌نمونه‌‌‌90در‌بیش‌از‌‌.‌

ارتباط‌ ترکیب‌‌همچنین‌ و‌ نشخوارکننده‌ مصرفی‌ جیره‌ نوع‌ میان‌ مشخصی‌ های‌

شکمبه‌‌میکروارگانیسم‌ )‌‌Hendersonرا‌‌های‌ همکاران‌ کردند‌(‌‌2015و‌ ‌‌.شناسایی‌

‌1های‌مبتنی‌بر‌علوفه‌بیشترین‌تفاوت‌در‌فراوانی‌میکروبیوم‌بین‌حیواناتی‌که‌با‌جیره‌

و‌حیواناتی‌که‌جیره‌تغذیه‌می‌ ‌.‌کردند‌مشاهده‌شد‌دریافت‌می‌‌‌2های‌کنسانتره‌شدند‌

علوفه‌جیره‌ باکتری‌های‌ تعداد‌ افزایش‌ با‌ و‌‌بندیطبقه‌‌‌Bacteroidalesهای‌‌ای‌ نشده‌

خانواده‌‌باکتری‌ جیره‌‌‌Ruminococcaceaeهای‌ که‌ حالی‌ در‌ بودند،‌ های‌‌مرتبط‌

باکتری‌ افزایش‌ با‌ ‌کنسانتره‌ جنس‌ ‌Prevotellaهای‌ باکتری‌‌ های‌‌و‌

Succinivibrionaceaeبندیطبقه‌‌‌‌(نشده‌ارتباط‌داشتند‌Henderson et al., 2015)‌.‌

می‌ نشان‌ که‌ داشت‌ وجود‌ شواهدی‌ میکروارگانیسم‌همچنین‌ برخی‌ با‌‌داد‌ بیشتر‌ ها‌

هستند‌میزبان‌ مرتبط‌ خاصی‌ مثال،‌‌‌‌.های‌ نشده‌بندی‌طبقه‌‌Veillonellaceaeبرای‌

جنس‌‌ اعضای‌ که‌ حالی‌ در‌ بودند،‌ مرتبط‌ شترسانان‌ و‌ گوزن‌ گوسفند،‌ با‌ بیشتر‌

 
1 Forage-based 
2 Concentrate-based 

ها‌‌ها‌دارای‌فیبر‌کمتر‌و‌انرژی‌بیشتری‌بوده‌و‌میزان‌پروتئین‌آنهایی‌هستند‌که‌در‌مقایسه‌با‌علوفهها‌خوراککنسانتره

‌.تواند‌در‌سطوح‌متفاوتی‌قرار‌داشته‌باشدنیز‌می
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Fibrobacterهای‌‌این‌تفاوت‌احتمالاً‌بازتابی‌از‌تفاوت‌‌‌.بیشتر‌با‌گاوها‌ارتباط‌داشتند‌‌‌

‌.های‌حیوانی‌است‌آناتومیکی‌و‌دفعات‌تغذیه‌میان‌این‌گروه‌
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‌
میزبان‌نمونه‌‌‌.‌6شکل‌‌ شکمبه،‌ جهانی‌ سرشماری‌ ترکیب‌های‌ و‌ های‌‌ها‌

 ن‌جها‌‌‌مختلف‌‌‌مناطق‌‌‌در‌‌‌آرکیایی‌‌‌و‌‌‌باکتریایی‌‌‌جوامع‌‌‌ی‌عمده‌

‌

‌منبع:‌
Henderson, G., Cox, F., Ganesh, S., Jonker, A., Young, W., Global 

Rumen Census Collaborators & Janssen, P.H. 2015. Rumen microbial 

community composition varies with diet and host, but a core 

microbiome is found across a wide geographical range. Scientific 

Reports, 5: 14567. https://doi.org/10.1038/srep14567. 
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های‌تازه‌متولد‌شده‌معمولاً‌‌گوساله‌‌‌.میکروبیوم‌شکمبه‌در‌طول‌عمر‌حیوان‌ثابت‌نیست

»پیش عنوان‌ می‌‌‌1«‌نشخوارکنندهبه‌ شیردان‌‌‌‌.شوند‌توصیف‌ بالغ،‌ حیوان‌ برخلاف‌

دهد‌دهد؛‌موضوعی‌که‌نشان‌می‌ها‌را‌تشکیل‌میترین‌بخش‌دستگاه‌گوارش‌آن‌بزرگ‌

ای‌جوان‌‌معدهها‌از‌نظر‌عملکردی‌بیشتر‌به‌یک‌حیوان‌تک‌دستگاه‌گوارش‌نابالغ‌آن‌

گذار‌از‌مرحله‌‌‌‌.(2018و‌همکاران،‌‌‌‌Huwsشباهت‌دارد‌تا‌به‌یک‌نشخوارکننده‌بالغ‌)

دهد‌‌نشخوارکنندگی‌به‌نشخوارکنندگی‌معمولاً‌بین‌چهار‌تا‌هشت‌هفتگی‌رخ‌می‌پیش

در‌‌‌‌.‌و‌ارتباط‌نزدیکی‌با‌کلونیزاسیون‌و‌استقرار‌میکروبیوم‌اولیه‌در‌ابتدای‌زندگی‌دارد

واقع‌نشان‌داده‌شده‌است‌که‌اسیدهای‌چرب‌فرار‌حاصل‌از‌فعالیت‌میکروبی،‌رشد‌و‌‌

همچنین‌‌‌‌.(2001و‌همکاران،‌‌‌‌Mentschelکنند‌)تکامل‌مخاط‌شکمبه‌را‌تحریک‌می‌

بهره‌تفاوت‌ نحوه‌ در‌ اولیه‌‌هایی‌ مراحل‌ در‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ بین‌ متابولیکی‌ برداری‌

کننده‌‌های‌مصرف‌زندگی‌و‌شکمبه‌بالغ‌گزارش‌شده‌است؛‌برای‌مثال،‌تعداد‌باکتری‌

‌‌Koringa؛‌‌2013و‌همکاران،‌‌‌‌Jamiلاکتات‌در‌شکمبه‌اولیه‌بیشتر‌از‌شکمبه‌بالغ‌است‌)

‌.‌(2019و‌همکاران،‌‌

ها‌در‌اوایل‌زندگی‌مستقر‌‌ای‌از‌میکروارگانیسمدهد‌که‌گروهی‌هسته‌شواهد‌نشان‌می‌

می‌ پایدار‌ بلوغ‌ دوران‌ تا‌ و‌ میکروب‌شده‌ از‌جمله‌ شناخته‌مانند؛‌ از‌‌های‌ شکمبه‌ شده‌

و‌‌‌Prevotellaceae‌‌(Furmanو‌‌‌‌Ruminococcaceae‌‌،Bacteroidaceaeهای‌‌خانواده‌

آن‌‌‌.‌(2020همکاران،‌‌ تعداد‌ حال،‌ این‌ می‌با‌ تغییر‌ زمان‌ طول‌ در‌ )ها‌ و‌‌‌‌Wangکند‌

(‌و‌همچنین‌پیشنهاد‌شده‌است‌که‌در‌فاصله‌زمانی‌بین‌تولد‌تا‌بلوغ،‌‌2019همکاران،‌‌

‌‌Zhang؛‌‌2014و‌همکاران،‌‌‌‌Reyدهد‌)مراحل‌متمایزی‌از‌کلونیزاسیون‌میکروبی‌رخ‌می‌

 .‌(2019و‌همکاران،‌‌

مشاهده‌ میکروبی‌ اجتماعات‌ ترکیب‌ این،‌ وجود‌ مطالعات‌‌با‌ در‌ زندگی‌ اوایل‌ در‌ شده‌

( است‌ شده‌ گزارش‌ متفاوت‌ همکاران،‌‌‌‌Jamiمختلف‌ همکاران،‌‌‌‌Zhang؛‌‌2013و‌ و‌

ها‌ممکن‌است‌ناشی‌از‌‌این‌تفاوت‌‌.‌(Guan‌‌،2019و‌‌‌‌Malmuthuge‌‌،Liang؛‌‌2019

 
1 Preruminants 
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دهد‌عواملی‌مانند‌روش‌زایش‌‌شواهد‌نشان‌می‌‌‌.های‌محیطی‌یا‌مدیریتی‌باشد‌تفاوت‌

(Furman‌‌‌‌،(،‌تغذیه‌پیش‌از‌شیرگیری‌)‌2020و‌همکارانAbecia‌‌‌‌،2017و‌همکاران‌‌،)

(،‌جیره‌غذایی‌اوایل‌زندگی‌پس‌از‌شیرگیری‌‌2017و‌همکاران،‌‌‌‌Mealeسن‌شیرگیری‌)

(Dill-McFarland‌‌‌‌،(‌و‌تلقیح‌با‌مایع‌شکمبه‌)2019و‌همکارانPalma-Hidalgoو‌‌‌‌

 .توانند‌بر‌میکروبیوم‌اوایل‌زندگی‌تأثیر‌بگذارند‌(‌می‌2021همکاران،‌

گذارد‌‌اند‌که‌ژنتیک‌میزبان‌بر‌میکروبیوم‌شکمبه‌تأثیر‌می‌شواهد‌همچنین‌نشان‌داده‌

(Roehe‌‌‌‌،همکاران همکاران،‌‌‌‌Difford؛‌‌2016و‌ همکاران،‌‌‌‌Li؛‌‌2018و‌ ؛‌‌2019aو‌

Wallace‌‌‌‌،؛‌‌2019و‌همکارانZhang‌‌‌‌،این‌مطالعات‌نشانگرهای‌‌‌‌.(2020و‌همکاران

های‌‌برخی‌میکروب‌یا‌فراوانی‌بیشتر‌‌با‌حضور‌‌طور‌اختصاصی‌‌را‌که‌به‌‌‌ژنتیکی‌میزبان

این‌موضوع‌بیانگر‌آن‌است‌که‌‌‌‌.اند‌،‌را‌شناسائی‌کردهمرتبط‌هستند‌‌‌همزیست‌خاص

ها‌)که‌احتمالاً‌مفید‌هستند(‌‌ژنوتیپ‌میزبان‌تا‌حدی‌در‌استقرار‌این‌میکروارگانیسم‌

های‌شکمبه‌که‌تحت‌انتخاب‌‌برآوردها‌از‌سهم‌کل‌میکروب‌‌‌.کننده‌داردنقش‌تعیین‌

می‌ قرار‌ به‌میزبان‌ است؛‌ متفاوت‌ حدود‌‌طوری‌گیرند‌ از‌ میزان‌ این‌ برای‌‌‌‌6که‌ درصد‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Diffordهای‌آرکیایی‌)درصد‌برای‌تاکسون‌‌‌12های‌باکتریایی‌و‌‌تاکسون‌

(‌‌2019aو‌همکاران،‌‌‌Liهای‌میکروبی‌)درصد‌برای‌همه‌تاکسون‌‌‌34(‌تا‌حدود‌2018

(‌گزارش‌‌2016و‌همکاران،‌‌‌‌Roeheهای‌میکروبی‌)‌درصد‌برای‌تمامی‌ژن‌‌‌1٫2تا‌‌‌‌0٫5و‌‌

است آن‌ارگانیسم‌‌.شده‌ فراوانی‌ که‌ شامل‌‌هایی‌ است‌ مرتبط‌ میزبان‌ ژنتیک‌ با‌ ها‌

شناختهتاکسون‌ راسته‌های‌ از‌ شکمبه‌ ‌شده‌ باکتریایی‌ ‌Bacteroidalesهای‌ و‌‌

Clostridialesهای‌دیگر،‌که‌معمولاً‌در‌مقادیر‌کمتر‌حضور‌دارند،‌‌و‌همچنین‌گروه‌‌‌

نیز‌در‌‌‌‌Neocallimastixای‌از‌جنس‌‌های‌شکمبه‌که‌برخی‌از‌قارچ‌جالب‌آن‌‌‌.شودمی‌

ها‌با‌شواهد‌حاصل‌‌این‌یافته‌‌.(‌2019و‌همکاران،‌‌Wallaceاند‌)این‌میان‌مشاهده‌شده‌

ارتباط‌میان‌فراوانی‌میکروارگانیسم های‌میزبان،‌‌ها‌و‌ویژگی‌از‌مطالعات‌دیگر‌درباره‌

،‌‌Mizrahiو‌‌Jami‌،Whiteهمچنین‌ارتباط‌بین‌فراوانی‌میکروبی‌و‌صفات‌عملکردی‌)

،‌Mizrahiو‌‌‌‌Jami‌‌،White(،‌کارایی‌مصرف‌خوراک‌)2018و‌همکاران،‌‌‌‌Xue؛‌‌2014
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همکاران،‌‌‌‌Sasson؛‌‌2014 همکاران،‌‌‌‌Li؛‌‌2017و‌ متان‌‌2019bو‌ انتشار‌ و‌ ‌)

(Pinares-Patiño‌‌‌‌،؛‌‌2011و‌همکارانRoehe‌‌‌‌،؛‌‌2016و‌همکارانDifford‌‌‌‌،و‌همکاران

همکاران،‌‌‌‌Li؛‌‌2018 همکاران،‌‌‌‌Wallace؛‌‌2019bو‌ همکاران،‌‌‌‌Zhang؛‌‌2019و‌ و‌

(‌‌2022و‌همکاران،‌‌‌‌Martínez-Álvaro؛‌‌2021‌‌،2022و‌همکاران،‌‌‌‌Smith؛‌‌2020

دارد مطالعات‌‌‌‌.‌همخوانی‌ از‌ توصیفی‌حاصل‌ نتایج‌ بر‌ این‌شواهد‌عمدتاً‌ این‌حال،‌ با‌

مستلزم‌انجام‌مطالعات‌یکپارچه‌و‌‌‌‌علیتاثبات‌رابطه‌‌‌‌.استوار‌هستند‌‌‌DNAمبتنی‌بر‌‌

‌‌1«‌های‌مبتنی‌بر‌رویکردهای‌»اُمیکسجامع،‌شامل‌مطالعات‌کشت‌میکروبی‌و‌پژوهش‌

‌.‌خواهد‌بود

های‌مدیریت‌‌تر‌شدن‌شیوه‌تر‌و‌یکنواخت‌است‌که‌با‌صنعتی‌این‌‌کننده‌‌نگران‌مسئله‌‌

یابد‌ افزایش‌ بومی‌ تنوع‌ این‌ رفتن‌ از‌دست‌ در‌سراسر‌جهان،‌خطر‌ مثال،‌‌ب‌‌.دام‌ رای‌

های‌به‌جیره‌پایه‌ــ‌که‌در‌نظام‌شوند‌‌راحتی‌هضم‌میهایی‌که‌بهافزودن‌کربوهیدرات‌

های‌انرژی‌زیاد(‌رایج‌‌تر‌)مانند‌واحدهایی‌با‌تراکم‌دامی‌بالا‌و‌ورودی‌پرورش‌فشرده‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Fernando)‌‌‌جامعه‌میکروبی‌شکمبه‌ارتباط‌داردتر‌شدن‌‌است‌ــ‌با‌ساده‌

میکروب‌‌‌.‌(2010 غلظت‌ کاهش‌ و‌ باکتریایی‌ تنوع‌ کاهش‌ به‌ منجر‌ امر‌ های‌‌این‌

با‌توجه‌به‌ضرورت‌‌طور‌مشابه،‌‌به‌‌‌.(2012و‌همکاران،‌‌‌‌Belancheشود‌)فیبرولیتیک‌می‌

تأمین‌پایدار‌غذای‌مورد‌نیاز‌جمعیت‌رو‌به‌رشد‌جهان،‌‌یکی‌از‌اهداف‌اصلی‌دامپروری،‌‌

با‌کاهش‌‌که‌این‌امر‌‌درحالیاست‌‌‌‌ی‌مصرف‌خوراک‌در‌نشخوارکنندگانافزایش‌کارای

و‌همکاران،‌‌‌‌Shabat)‌‌‌بیوم‌شکمبه‌مرتبط‌دانسته‌شده‌استغنای‌محتوای‌ژنی‌میکرو

افزودنی‌‌‌.(2016 از‌ تولید‌‌همچنین‌راهبردهای‌استفاده‌ با‌هدف‌کاهش‌ های‌خوراکی‌

با‌‌ نشخوارکنندگان‌ میکروبی‌‌‌‌یپایدار‌جایگزین‌‌هایایجاد‌وضعیتمتان‌در‌ در‌جامعه‌

(؛‌وضعیتی‌که‌ممکن‌است‌به‌‌Moraïs‌‌،2021و‌‌‌‌Mizrahi‌‌،Wallace)اند‌بوده‌‌‌مرتبط‌

در‌نتیجه،‌‌‌‌.تر‌شدن‌میکروبیوم‌نشخوارکنندگان‌در‌مقیاس‌جهانی‌منجر‌شودیکنواخت

می‌ میکروبیوم‌ کارکردهای‌ دامنه‌ شدن‌ حیوان‌‌محدود‌ توانایی‌ کاهش‌ احتمال‌ تواند‌

 
1 Omics 
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خطر‌دیگر‌چنین‌‌‌‌.میزبان‌برای‌مقابله‌با‌اختلالات‌و‌تغییرات‌محیطی‌را‌افزایش‌دهد‌

توانند‌بالقوه‌در‌فرایندهای‌صنعتی‌‌هایی‌است‌که‌می‌روندی‌کاهش‌دسترسی‌به‌آنزیم

‌.‌برداری‌قرار‌گیرند‌مورد‌بهره‌

بار‌از‌طریق‌‌خطر‌از‌دست‌رفتن‌تنوع‌میکروبی‌شکمبه‌و‌ناتوانی‌در‌جبران‌اثرات‌زیان‌

رفته،‌ضرورت‌اقدام‌برای‌حفاظت‌از‌این‌تنوع‌را‌برجسته‌‌های‌از‌دستبازمعرفی‌میکروب‌

منظور‌‌هایی‌برای‌اجرای‌ابتکاراتی‌به‌این‌مسئله‌موجب‌شده‌است‌که‌درخواست‌‌‌.کند‌می‌

های‌شکمبه‌مطرح‌شود؛‌اقدامی‌که‌هم‌‌تر‌از‌میکروبیوم‌ای‌کاملثبت‌و‌کشت‌نماینده‌

ویژگی‌ حفظ‌ منحصربه‌به‌ آن‌های‌ می‌فرد‌ کمک‌ بهتر‌‌ها‌ درک‌ امکان‌ هم‌ و‌ کند‌

و‌ظرفیت‌سازگاری بالقوه‌زیست‌ها‌ را‌فراهم‌می‌فناورانه‌آن‌های‌ )‌ها‌ و‌‌‌‌Creeveyسازد‌

این‌نکات‌‌‌‌.(2018و‌همکاران،‌‌‌‌Huws؛‌‌2018و‌همکاران،‌‌‌‌Seshadri؛‌‌2014همکاران،‌‌

دهندگان‌به‌نظرسنجی‌کارشناسان‌که‌برای‌این‌مطالعه‌انجام‌‌همچنین‌توسط‌پاسخ

ها‌خواسته‌شده‌بود‌درباره‌وضعیت‌‌از‌آن‌‌‌.(1شد‌برجسته‌گردید‌)نگاه‌کنید‌به‌بخش‌‌

با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان،‌چالش‌و‌روندهای‌تنوع‌میکروارگانیسم های‌های‌مرتبط‌

کادر‌‌ها‌اظهار‌نظر‌کنند‌)‌کننده‌موردنیاز‌برای‌غلبه‌بر‌این‌چالشمرتبط‌و‌عوامل‌تسهیل‌

1).‌

‌

تنوع  دیدگاه   . 1کادر   روندهای  و  وضعیت  درباره  متخصصان  های 

 های مرتبط با هضم در نشخوارکنندگانمیکروارگانیسم 

دهندگان‌به‌نظرسنجی‌اظهار‌داشتند‌که‌اگرچه‌دانش‌عمومی‌ما‌درباره‌تنوع‌‌پاسخ

به‌میکروارگانیسم‌ نیستیم‌ قادر‌ هنوز‌ اما‌ است،‌ یافته‌ افزایش‌ توضیح‌‌ها‌ کامل‌ طور‌

دهیم‌که‌این‌تنوع‌چگونه‌بر‌هضم،‌کارایی‌مصرف‌خوراک،‌انتشار‌متان،‌سلامت‌و‌‌

آنان‌بیان‌کردند‌که‌افزایش‌تنوع‌میکروبی‌برای‌هضم‌‌‌.گذاردها‌تأثیر‌می‌سایر‌جنبه‌

است اهمیت‌ حائز‌ و‌ ضروری‌ گوارش‌ دستگاه‌ عملکرد‌ و‌ همچنین‌‌‌.خوراک‌
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های‌خشبی،‌‌برداری‌بهینه‌از‌خوراک‌ای‌برای‌بهره‌های‌مهم‌شکمبهمیکروارگانیسم‌

‌.اند‌تر‌هستند،‌در‌حال‌شناساییها‌فیبری‌ویژه‌در‌مناطق‌گرمسیری‌که‌خوراک‌به‌

پردازند‌نیز‌‌های‌شکمبه‌می‌تعداد‌مقالات‌علمی‌که‌به‌بررسی‌تنوع‌میکروارگانیسم‌

‌.صورت‌نمایی‌در‌حال‌افزایش‌استبه‌

یابی‌آشکار‌شده‌‌های‌مبتنی‌بر‌توالی‌با‌این‌حال،‌این‌تنوع‌عمدتاً‌از‌طریق‌تحلیل‌

صورت‌کشت‌‌شده‌شکمبه‌به‌های‌شناساییاست‌و‌تنها‌تعداد‌بسیار‌اندکی‌از‌میکروب‌

های‌فنی‌در‌سطوح‌بنیادی‌و‌‌هنوز‌محدودیت‌‌‌.اند‌خالص‌جداسازی‌و‌نگهداری‌شده

های‌میکروبی‌قادر‌‌کاربردی‌وجود‌دارد‌و‌بسیاری‌از‌پژوهشگران‌و‌مسئولان‌مجموعه

به‌‌‌‌.های‌حساس‌دستگاه‌گوارش‌نیستند‌به‌کشت‌میکروارگانیسم‌ اطلاعات‌مربوط‌

میکروارگانیسمتاکسون‌ تنوع‌ در‌ که‌ باکتریایی‌ غیر‌ هضم‌‌های‌ با‌ مرتبط‌ های‌

از‌آنجا‌که‌هنوز‌تصویر‌کاملی‌‌‌‌.‌نشخوارکنندگان‌نقش‌دارند‌نیز‌همچنان‌محدود‌است

ها‌در‌دست‌نیست،‌استفاده‌از‌این‌‌های‌شکمبه‌و‌عملکردهای‌آن‌از‌تنوع‌میکروب‌

‌.همچنان‌محدود‌باقی‌مانده‌است‌DFMها‌در‌توسعه‌‌میکروارگانیسم‌

‌‌سیستم‌ای‌از‌تنوع‌میکروبی‌شکمبه‌در‌‌کارشناسان‌بیان‌کردند‌که‌طیف‌گسترده‌

مختلفتولیدی‌‌ کشورهای‌ گونه‌‌‌در‌ که‌ جایی‌ است؛‌ شده‌ مختلف‌‌حفظ‌ های‌

به‌همین‌دلیل‌احتمال‌‌‌‌.شوند‌های‌غذایی‌متنوع‌تغذیه‌می‌نشخوارکنندگان‌با‌جیره‌

‌‌.‌زیادی‌وجود‌دارد‌که‌وضعیت‌این‌تنوع‌در‌دهه‌آینده‌همچنان‌مطلوب‌باقی‌بماند‌

همکاری‌ و‌ فراوان‌ رو‌علاقه‌ تأکید‌ محققان،‌ میان‌ پژوهشی‌ و‌‌به‌های‌ کشت‌ بر‌ رشد‌

ها‌و‌افزایش‌چشمگیر‌تولیدات‌علمی‌در‌این‌حوزه‌به‌حفظ‌‌جداسازی‌میکروارگانیسم‌

‌.کند‌این‌تنوع‌کمک‌می‌

دهندگان‌تأکید‌کردند‌که‌روندهای‌آینده‌در‌تولید‌دام‌‌با‌این‌حال،‌برخی‌از‌پاسخ

و‌جیره‌ نژادها‌ از‌ به‌سمت‌‌احتمالاً‌ سنتی‌ استانداردشده‌‌‌‌هایسیستم‌های‌ تولیدی‌

های‌‌های‌دامی،‌نژادها‌و‌جیره‌ها‌تنوع‌گونه‌هایی‌که‌در‌آن‌سیستم‌حرکت‌خواهد‌کرد؛‌‌

های‌شکمبه‌در‌مقیاس‌‌تواند‌به‌کاهش‌تنوع‌میکروبغذایی‌کمتر‌است‌و‌این‌امر‌می

شود منجر‌ ‌.جهانی‌ تنوع‌‌‌ مطلوب‌ وضعیت‌ که‌ کردند‌ اشاره‌ همچنین‌ آنان‌
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های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌در‌سطح‌جهان‌با‌این‌واقعیت‌‌میکروارگانیسم‌

های‌‌صورت‌کشتهای‌شکمبه‌به‌شود‌که‌تنها‌بخش‌کوچکی‌از‌میکروب‌تهدید‌می‌

های‌تخصصی‌محدودی‌برای‌نگهداری‌این‌‌اند‌و‌مجموعه‌شده‌حفظ‌شدهنگهداری

 .‌ها‌وجود‌داردکشت

‌

 منبع:‌‌

‌.‌شده‌برای‌این‌مطالعهشده‌در‌نظرسنجی‌کارشناسان‌انجام‌های‌ارائهپاسخ
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 های شکمبه مدیریت و حفاظت از میکروارگانیسم   . 5

هایی‌که‌در‌آن‌درک‌میکروبیوم‌شکمبه‌به‌توانایی‌دستکاری‌‌یکی‌از‌نخستین‌نمونه‌

یک‌گیاه‌لگومینیوز‌و‌سرشار‌‌‌‌2گیاه‌سوبابل‌‌‌.‌است‌‌1«مؤثر‌آن‌منجر‌شد،‌ماجرای‌»لوکائنا

عنوان‌خوراک‌نشخوارکنندگان‌مورد‌‌از‌پروتئین‌است‌که‌در‌کشورهای‌گرمسیری‌به‌

تواند‌‌با‌این‌حال،‌این‌گیاه‌دارای‌خواص‌سمی‌نیز‌هست‌که‌می‌‌‌.‌گیرداستفاده‌قرار‌می‌

طور‌کلی‌کاهش‌عملکرد‌دام‌را‌‌علائمی‌مانند‌افزایش‌ترشح‌بزاق،‌کاهش‌وزن‌زنده‌و‌به‌

‌‌است‌‌3عمدتاً‌به‌دلیل‌ترکیبی‌به‌نام‌میموزین‌‌leucocephala .Lاثر‌سمی‌‌‌.ایجاد‌کند‌

،‌Wallaceشود‌)(‌تبدیل‌می‌DHPپیریدون‌)-(H)4-هیدروکسی-4که‌در‌شکمبه‌به‌‌

نشان‌داده‌شد‌که‌میکروبیوم‌شکمبه‌بزها‌در‌هاوایی‌قادر‌است‌اثرات‌سمی‌‌‌‌.‌(2008

های‌بیشتر‌آشکار‌کرد‌‌بررسی‌‌.‌(Megarrity‌‌،1986و‌‌‌‌Jonesاین‌گیاه‌را‌تحمل‌کند‌)

است‌که‌توانایی‌تجزیه‌‌‌‌Synergistes jonesiiکه‌شکمبه‌این‌بزها‌حاوی‌باکتری‌به‌نام‌‌

DHPتجویز‌‌.‌را‌دارد‌S. jonesiiبه‌نشخوارکنندگان‌این‌امکان‌‌‌بعنوان‌مکمل‌میکروبی‌‌

می‌ فراهم‌ از‌‌را‌ اثرات‌سمی‌ بروز‌ بدون‌ که‌ کنند‌‌‌L. leucocephalaکند‌ این‌‌‌‌.‌تغذیه‌

های‌شکمبه‌‌دهد‌درک‌نقش‌باکتری‌ای‌موفق‌و‌برجسته‌است‌که‌نشان‌می‌موضوع‌نمونه‌

در‌‌‌‌‌‌S. jonesiiباکتری‌‌ای‌که‌امروزه‌گونه‌تواند‌تغذیه‌دام‌را‌متحول‌کند؛‌به‌چگونه‌می‌

به‌ گرمسیری‌ کشورهای‌ از‌ تلقیح‌‌‌عنوانبسیاری‌ می‌‌‌4مایه‌ قرار‌ استفاده‌ گیرد‌‌مورد‌

(Wallace‌،2008)‌.‌

از‌زمان‌موفقیت‌حاصل‌از‌استفاده‌از‌لوکائنا،‌موارد‌محدودی‌نیز‌وجود‌داشته‌است‌که‌‌

آن‌ به‌در‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ به‌ها‌ مؤثر‌ متان‌طور‌ انتشار‌ کاهش‌ با‌ ارتباط‌ در‌ ‌‌ویژه‌

است شده‌ از‌‌به‌‌‌.دستکاری‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ برای‌ اصلی‌ راهکار‌ چهار‌ کلی‌ طور‌

پرورش‌‌ مدیریت‌ بهبود‌ است:‌ گرفته‌ قرار‌ پذیرش‌ مورد‌ نشخوارکنندگان‌

 
1 Leucaena 
2 Leucaena leucocephala 
3 Mimosine 
4 Inoculum 
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دام‌ نژادی‌ اصلاح‌ می‌نشخوارکنندگان؛‌ تولید‌ کمتری‌ متان‌ که‌ و‌‌هایی‌ اصلاح‌ کنند؛‌

تواند‌برای‌‌ای‌که‌می‌ها‌)گزینه‌ها‌یا‌رمه‌ای؛‌و‌کاهش‌اندازه‌گله‌تطبیق‌راهبردهای‌تغذیه‌

آن غذایی‌ امنیت‌ که‌ پیامدهای‌‌افرادی‌ است‌ وابسته‌ نشخوارکنندگان‌ تولید‌ به‌ ها‌

توانند‌‌اند‌که‌می‌ای‌نشان‌داده‌راهبردهای‌اصلاح‌نژادی‌و‌تغذیه‌‌‌.ای‌داشته‌باشد(گسترده‌

‌‌.‌از‌طریق‌ایجاد‌تغییرات‌مفید‌در‌میکروبیوم‌شکمبه‌به‌کاهش‌انتشار‌متان‌کمک‌کنند‌

تر‌اشاره‌شد،‌توسعه‌این‌مسیر‌نوآوری‌و‌درک‌کامل‌‌گونه‌که‌پیشبا‌این‌حال،‌همان‌

 .‌های‌بیشتری‌خواهد‌بودهای‌احتمالی‌آن‌نیازمند‌زمان‌و‌داده‌پیامدها‌و‌مبادله‌

‌

اصلاح نژاد نشخوارکنندگان برای کاهش اثرات تغییرات اقلیمی    1.5

 از طریق دستکاری میکروبیوم شکمبه 

اصلاح‌نژاد‌نشخوارکنندگان‌در‌طول‌زمان‌تغییر‌کرده‌است‌و‌امروزه‌صفات‌مرتبط‌با‌‌

و‌‌‌‌Migliorاند‌)رفاه‌و‌سلامت‌دام‌به‌اندازه‌صفات‌کلاسیک‌تولیدی‌اهمیت‌پیدا‌کرده‌

می‌داده‌‌‌.‌(2017همکاران،‌‌ نشان‌ اخیر‌ جهانی‌ نژاد‌‌های‌ اصلاح‌ امکان‌ که‌ دهد‌

 de؛‌‌2015و‌همکاران،‌‌‌‌Pickeringنشخوارکنندگانی‌با‌انتشار‌متان‌کمتر‌وجود‌دارد‌)

Haas‌‌‌‌،همکاران همکاران،‌‌‌‌Beauchemin؛‌‌2017و‌ همکاران،‌‌‌‌Smith؛‌‌2020و‌ و‌

درصد‌‌‌‌30طور‌بالقوه‌انتشار‌متان‌را‌تا‌حدود‌‌تواند‌به‌این‌رویکرد‌می‌‌‌.‌(2021‌‌،2022

بازده‌متان‌)گرم‌متان‌به‌ازای‌هر‌کیلوگرم‌‌‌‌انتشار‌روزانه‌متان‌)گرم‌در‌روز(،براساس‌‌

مصرفی(،‌ محصول‌‌‌‌ماده‌خشک‌ لیتر‌ یا‌ کیلوگرم‌ هر‌ ازای‌ به‌ متان‌ )گرم‌ متان‌ شدت‌

زیرا‌‌‌‌تولیدی(‌ تأثیر‌‌کاهش‌دهد‌ فعالیت‌میکروبیوم‌شکمبه‌ ترکیب‌و‌ بر‌ میزبان‌ ژنوم‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Li؛‌‌2018و‌همکاران،‌‌‌‌Difford؛‌‌2016و‌همکاران،‌‌‌‌Roeheگذارد‌)می‌

2019a‌،2019b؛‌‌Wallace‌‌‌‌،؛‌‌2019و‌همکارانZhang‌‌‌‌،؛‌2020و‌همکارانSmithو‌‌‌‌

‌.‌(2022و‌همکاران،‌‌‌Martínez-Álvaro؛‌2021‌‌،2022همکاران،‌
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(‌نشان‌‌2022و‌همکاران‌)‌‌Martínez-Álvaro(‌و‌‌2016و‌همکاران‌)‌‌Roeheمطالعات‌‌

هستند‌و‌تعدادی‌از‌‌انتقال‌به‌نسل‌بعد‌‌های‌شکمبه‌قابل‌‌دادند‌که‌برخی‌از‌میکروب‌

،‌cofGهای‌‌های‌میکروبی‌شکمبه‌با‌کاهش‌انتشار‌متان‌ارتباط‌دارند؛‌از‌جمله‌ژن‌ژن

bcd‌‌،pccb‌‌،ABC.P.E.P‌‌،TSTA3و‌‌‌‌RP-L35.این‌پژوهشگران‌پیشنهاد‌کردند‌که‌‌‌‌

ژن‌می‌ این‌ حاوی‌ میکروبیومی‌ که‌ کرد‌ نژاد‌ اصلاح‌ را‌ نشخوارکنندگانی‌ های‌‌توان‌

های‌اصلاح‌نژادی‌‌تواند‌تحول‌بزرگی‌در‌برنامه‌میکروبی‌داشته‌باشند؛‌موضوعی‌که‌می‌

ها‌(‌نشان‌دادند‌که‌فراوانی‌برخی‌میکروب‌2019aو‌همکاران‌)‌‌Liهمچنین‌‌‌‌.ایجاد‌کند‌

‌‌(‌‌‌15‌/0)مساوی‌یا‌بزرگتر‌از‌‌ها‌در‌حد‌متوسط‌پذیری‌آن‌و‌میزان‌وراثت‌‌‌ارثی‌است‌نیز

است شده‌ که‌‌‌‌.گزارش‌ شد‌ مشخص‌ مطالعه‌ این‌ این‌‌‌‌12در‌ با‌ گاوی‌ کروموزوم‌

هایی‌با‌یک‌میکروبیوم‌شکمبه‌‌امکان‌اصلاح‌نژاد‌دام‌بر‌‌پذیری‌مرتبط‌هستند‌که‌‌وراثت‌

های‌اصلاح‌نژادی‌مشخص‌شده‌است‌‌در‌این‌برنامه‌‌.کند‌مطرح‌می‌‌‌دوباره‌‌را‌1”آل“ایده

نیز‌تغییر‌می‌ اندازه‌شکمبه‌ تولید‌‌‌‌.کند‌که‌ برای‌مثال،‌گوسفندانی‌که‌متان‌بیشتری‌

تری‌نسبت‌به‌گوسفندان‌با‌انتشار‌متان‌کمتر‌دارند‌‌کنند‌معمولاً‌حجم‌شکمبه‌بزرگ‌می‌

(Goopy‌‌‌،2014و‌همکاران)‌.های‌اصلاح‌نژادی‌برای‌تولید‌گوسفندان‌با‌انتشار‌‌برنامه‌‌‌

ای‌بین‌گوسفندان‌با‌سطوح‌مختلف‌‌هایی‌در‌رفتار‌تغذیه‌متان‌پایین‌همچنین‌تفاوت‌

گوسفندان‌با‌انتشار‌متان‌کمتر‌معمولاً‌در‌دفعات‌بیشتر‌اما‌‌‌‌.اند‌انتشار‌متان‌نشان‌داده‌

می‌ غذا‌ کمتر‌ مقدار‌ کوچکبا‌ شکمبه‌ به‌ منجر‌ که‌ می‌خورند‌ که‌‌تر‌ حالی‌ در‌ شود؛‌

کنند‌که‌‌گوسفندان‌با‌انتشار‌متان‌بالا‌در‌هر‌وعده‌مقدار‌بیشتری‌خوراک‌مصرف‌می‌

بزرگ‌ شکمبه‌ می‌باعث‌ )تر‌ همکاران،‌‌‌‌Goopyشود‌ رفتار‌‌‌‌.(2014و‌ در‌ تفاوت‌ این‌

های‌مختلف‌گوسفندانی‌که‌بر‌اساس‌میزان‌انتشار‌متان‌اصلاح‌نژاد‌‌ای‌در‌نسل‌تغذیه‌

ای‌نقش‌مهمی‌در‌این‌‌دهد‌که‌رفتار‌تغذیه‌اند‌نیز‌مشاهده‌شده‌است‌و‌نشان‌می‌شده

‌‌نژاد‌اصلاح‌طور‌کلی،‌‌به‌‌‌.(2022و‌همکاران،‌‌‌‌Johnsonهای‌اصلاح‌نژادی‌دارد‌)برنامه‌

می‌ تولید‌ کمتری‌ متان‌ که‌ می‌نشخوارکنندگانی‌ به‌‌کنند‌ دستیابی‌ برای‌ راهی‌ تواند‌

 
1 Utopian 
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های‌زیربنایی‌این‌پدیده‌هنوز‌‌با‌این‌حال،‌مکانیسم‌‌.میکروبیوم‌شکمبه‌مطلوب‌باشد‌

بیشتر‌دارند‌و‌‌ بررسی‌ به‌ استراتژی‌پشتیبانی‌‌داده‌نیاز‌ به‌عنوان‌یک‌ آن‌ از‌ هایی‌که‌

یابند،‌‌می‌ گسترش‌ باید‌ در‌‌کنند،‌ متان‌ کاهش‌ که‌ شود‌ تأیید‌ است‌ لازم‌ مثال‌ برای‌

میجیره‌ رخ‌ نیز‌ متفاوت‌ جغرافیایی‌ مناطق‌ و‌ مختلف‌ همچنین‌های‌ و‌ و‌‌‌‌دهد‌ مزایا‌

.‌طور‌دقیق‌بررسی‌شودبه‌این‌استراتژی‌‌1معایب

 
1 Trade-off 
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ای نشخوارکنندگان برای کاهش اثرات تغییرات  مداخلات تغذیه   ۲.5

 اقلیمی از طریق دستکاری میکروبیوم شکمبه 

مهم‌مدت احتمالاً‌ غذایی‌ جیره‌ که‌ است‌ شده‌ مشخص‌ بر‌‌هاست‌ مؤثر‌ عامل‌ ترین‌

است‌‌ نشخوارکنندگان‌ در‌ متان‌ انتشار‌ سطح‌ نتیجه‌ در‌ و‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌

(Henderson‌‌‌‌،2015و‌همکاران).ترین‌‌ترین‌و‌عملی‌تغییر‌جیره‌غذایی‌همچنین‌سریع‌‌‌

‌‌.شودراه‌برای‌ایجاد‌تغییر‌فوری‌در‌میکروبیوم‌شکمبه‌و‌بهبود‌فنوتیپ‌دام‌محسوب‌می‌

تغذیه‌ را‌‌مداخلات‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ با‌هدف‌ شکمبه‌ میکروبیوم‌ مدیریت‌ برای‌ ای‌

‌طور‌کلی‌در‌چند‌دسته‌اصلی‌تقسیم‌کرد:‌توان‌به‌می‌

دارای‌‌ • که‌ گیاهانی‌ از‌ استفاده‌ و‌ علوفه‌ مدیریت‌ مانند‌ گیاهی:‌ راهبردهای‌

‌.‌ها(ترکیبات‌ثانویه‌بالا‌هستند‌)برای‌مثال‌تانن‌

مانند‌‌مهارکننده‌ • متان:‌ اختصاصی‌ به‌‌‌NOP-3های‌ نام‌‌که‌ با‌ تجاری‌ صورت‌

Bovaer®شودشناخته‌می‌‌.‌

‌.‌های‌روغنی‌در‌جیرهها‌و‌دانه‌روغن •

هیدروژن‌کننده‌مصرف‌ • میکروب‌1های‌ یا‌ شیمیایی‌ مواد‌ شامل‌ که‌‌:‌ هایی‌

کنند‌و‌در‌نتیجه‌هیدروژن‌کمتری‌برای‌متانوژنز‌در‌‌هیدروژن‌را‌مصرف‌می‌

‌.‌گیرددسترس‌قرار‌می‌

پایه‌ جیره‌ که‌ است‌ این‌ مهم‌ و‌‌می‌‌‌2نکته‌ بگذارد‌ تأثیر‌ راهبردها‌ این‌ نتیجه‌ بر‌ تواند‌

‌.ها‌را‌افزایش‌دهد‌همچنین‌استفاده‌همزمان‌از‌چند‌روش‌ممکن‌است‌اثربخشی‌آن‌

(‌‌g/dayبهبود‌کیفیت‌و‌قابلیت‌هضم‌علوفه‌معمولاً‌باعث‌افزایش‌انتشار‌متان‌روزانه‌)

تواند‌انتشار‌متان‌بر‌اساس‌شدت‌تر‌می‌تغذیه‌با‌علف‌در‌مراحل‌رشدی‌جوان‌و‌شودمی‌

 
1 Hydrogen sinks 
2 Basal diet 
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تولیدی‌) تا‌حدود‌‌(‌‌g CH₄/kg milkانتشار‌متان‌نسبت‌به‌مقدار‌شیر‌ درصد‌‌‌‌13را‌

و‌همکاران،‌‌‌‌Arndt؛‌‌Mogollon‌‌،2021و‌‌‌‌de Souza Congio‌‌،Bannik)کاهش‌دهد‌

با‌این‌حال،‌اگرچه‌مشخص‌است‌که‌مرحله‌‌‌‌.(2022و‌همکاران،‌‌‌‌Beauchemin؛‌‌2022

ای‌بر‌میزان‌انتشار‌متان‌تأثیر‌دارد،‌مکانیسم‌دقیق‌این‌اثر‌از‌نظر‌‌بلوغ‌گیاهان‌علوفه‌

‌.خوبی‌شناخته‌نشده‌استتغییرات‌در‌میکروبیوم‌شکمبه‌هنوز‌به‌

لگوم‌ از‌ استفاده‌ که‌ است‌ شده‌ داده‌ نشان‌ در‌‌تحقیقات‌ بقولات(‌ خانواده‌ )گیاهان‌ ها‌

درصد‌کاهش‌‌‌‌18تواند‌انتشار‌متان‌را‌حدود‌‌ای‌نشخوارکنندگان‌می‌های‌تغذیه‌سیستم

 g CH₄/kgاین‌کاهش‌بر‌اساس‌شدت‌انتشار‌متان‌نسبت‌به‌مقدار‌شیر‌تولیدی‌)‌‌.دهد‌

milkها‌در‌‌ویژه‌تانن(‌محاسبه‌شده‌است‌و‌دلیل‌آن‌وجود‌ترکیبات‌ثانویه‌گیاهی،‌به‌

)لگوم‌ است‌ همکاران،‌‌‌‌Enriquez-Hidalgoها‌ و‌‌‌‌Eugène‌‌،Klumpp؛‌‌2014و‌

Sauvant‌‌،2021؛‌‌Arndt‌‌‌‌،همکاران همکاران،‌‌‌‌Beauchemin؛‌‌2022و‌ ‌‌.(2022و‌

فنولی‌هستند‌که‌از‌نظر‌ساختار‌شیمیایی‌معمولاً‌به‌دو‌‌های‌گیاهی‌ترکیبات‌پلیتانن

تانن‌ متراکم‌دسته‌ هیدرولیز‌تانن‌‌و‌‌‌1های‌ قابل‌ می‌‌‌2های‌ ترکیبات‌‌‌‌.شوند‌تقسیم‌ این‌

طور‌طبیعی‌خاصیت‌ضدمیکروبی‌‌ها‌و‌لیپیدها‌را‌دارند‌و‌به‌توانایی‌اتصال‌به‌پروتئین

گیاهان‌‌‌‌.دارند‌ با‌ نشخوارکنندگان‌ تغذیه‌ که‌ شد‌ داده‌ نشان‌ جدید‌ مطالعه‌ یک‌ در‌

مانند‌‌ تانن‌ از‌ غنی‌ و‌‌‌‌Calliandra calothyrsus‌‌،Gliricidia sepiumگرمسیری‌

Leucaena leucocephalaباعث‌کاهش‌تراکم‌باکتری‌‌‌‌Fibrobacter succinogenes‌

کاهش‌‌‌‌.شودی‌متانوژن‌در‌شکمبه‌می‌های‌آرکمتصل‌به‌ذرات‌گیاهی‌و‌همچنین‌کاهش‌‌

و‌‌‌‌Riraگردد‌)ی‌متانوژن‌در‌نهایت‌منجر‌به‌کاهش‌تولید‌متان‌در‌شکمبه‌می‌های‌آرک

‌.‌(2022همکاران،‌

( اخیر‌ مروری‌ مقاله‌ همکاران،‌‌‌‌Ku-Veraیک‌ داده‌2020و‌ اثرات‌‌(‌ به‌ مربوط‌ های‌

های‌متراکم‌حاصل‌از‌منابع‌مختلف‌گیاهی‌بر‌میکروبیوم‌شکمبه‌را‌گردآوری‌کرده‌‌تانن

 
1 Condensed 
2 Hydrolysable 
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(‌مشابه‌بود؛‌با‌‌2022و‌همکاران‌)‌‌Riraهای‌‌برخی‌از‌نتایج‌این‌بررسی‌با‌یافته‌‌‌.است

تانن اثرات‌ حال،‌ نبوداین‌ ثابت‌ و‌ یکنواخت‌ همواره‌ موارد‌‌‌‌.ها‌ برخی‌ در‌ مثال،‌ برای‌

تانن از‌ بعضی‌ که‌ شد‌ متانوژن‌مشاهده‌ جمعیت‌ افزایش‌ باعث‌ حتی‌ می‌ها‌ ‌.‌شوند‌ها‌

های‌غنی‌از‌تانن‌در‌جیره‌نشخوارکنندگان‌رویکردی‌‌بنابراین،‌اگرچه‌استفاده‌از‌لگوم‌

می‌ محسوب‌ داده‌امیدوارکننده‌ بیشتر‌ که‌ داشت‌ توجه‌ باید‌ از‌‌شود،‌ موجود‌ های‌

آزمایشگاهیروش‌ ارزیابی‌دقیق‌مزایای‌‌‌‌.اند‌به‌دست‌آمده‌‌‌های‌ برای‌ به‌همین‌دلیل،‌

‌‌.‌بیشتری‌لازم‌است‌‌1تنیها‌در‌جیره‌نشخوارکنندگان،‌مطالعات‌درون‌استفاده‌از‌لگوم‌

ها‌و‌گیاهان‌‌که‌شامل‌لگوم‌‌‌2ای‌هایی‌درباره‌استفاده‌از‌مراتع‌چندگونه‌همچنین‌داده‌

می‌ نشان‌ گوشتی‌ گاوهای‌ تغذیه‌ در‌ هستند‌ مختلف‌ تغذیه‌‌علفی‌ نوع‌ این‌ که‌ دهد‌

افزایشمی‌ افزایش‌وزن‌روزانه‌‌تواند‌ افزایشی‌احتمالاً‌‌‌‌.ایجاد‌کند‌ی‌در‌میانگین‌ چنین‌

رسند‌تر‌به‌وزن‌کشتار‌می‌شود،‌زیرا‌حیوانات‌سریع‌باعث‌کاهش‌شدت‌انتشار‌متان‌می‌

(Boland‌‌،2013و‌همکاران‌).‌

عنوان‌ابزارهایی‌هدفمندتر‌برای‌دستکاری‌میکروبیوم‌شکمبه‌و‌‌های‌متان‌به‌مهارکننده‌

‌NOP-3ها‌‌ترین‌آن‌شدهشناخته‌‌‌.اند‌کاهش‌انتشار‌متان‌در‌نشخوارکنندگان‌توسعه‌یافته‌

و‌‌‌‌Beauchemin؛‌‌2022و‌همکاران،‌‌Arndt؛‌‌2020و‌همکاران،‌‌‌Beaucheminاست‌)

مهار‌‌‌‌.(2022همکاران،‌‌ را‌ شکمبه‌ در‌ متانوژنز‌ فرایند‌ در‌ مرحله‌ آخرین‌ ترکیب‌ این‌

درصد‌کاهش‌در‌انتشار‌متان‌)بر‌اساس‌بازده‌و‌شدت‌‌‌‌35کند‌و‌در‌نتیجه‌حدود‌‌می‌

کند،‌بدون‌اینکه‌اثرات‌منفی‌بر‌سلامت‌و‌رفاه‌حیوان‌داشته‌باشد‌‌انتشار(‌ایجاد‌می‌

(Hristov‌‌‌‌،2015و‌همکاران).3در‌حال‌حاضر‌‌‌‌-NOPو‌‌‌‌ برزیل،‌شیلی‌ استرالیا،‌ در‌

عنوان‌افزودنی‌‌اتحادیه‌اروپا‌برای‌استفاده‌تأیید‌شده‌است‌)در‌اتحادیه‌اروپا‌معمولاً‌به‌

شود(‌و‌در‌بسیاری‌از‌کشورهای‌دیگر‌نیز‌توسط‌نهادهای‌نظارتی‌‌بندی‌می‌خوراک‌طبقه‌

با‌این‌حال،‌در‌برخی‌کشورها‌مانند‌کانادا‌و‌ایالات‌متحده‌آمریکا‌‌‌‌.در‌حال‌بررسی‌است

‌‌.عنوان‌داروی‌دامپزشکی‌روند‌تأیید‌با‌تأخیر‌مواجه‌شده‌استبندی‌آن‌به‌به‌دلیل‌طبقه‌
 

1 in vivo 
2 Multispecies swards 
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که‌‌ است‌ این‌ امیدوارکننده‌ می‌‌‌NOP-3نکته‌ نظر‌ تنوع‌‌به‌ بر‌ اندکی‌ بسیار‌ اثر‌ رسد‌

باکتری‌‌‌پروتوزوآ )و‌ باشد‌ داشته‌ شکمبه‌ همکاران،‌‌‌‌Romero-Perezهای‌ ؛‌‌2014و‌

Haisan‌‌،2016و‌همکاران)‌.‌

افزودن‌برخی‌جلبکدر‌سال های‌دریایی‌به‌جیره‌‌های‌اخیر‌مشخص‌شده‌است‌که‌

طور‌قابل‌توجهی‌کاهش‌‌تواند‌انتشار‌متان‌شکمبه‌را‌به‌گاوهای‌گوشتی‌و‌شیری‌می‌

‌.دهد‌ ‌جلبک‌‌ مانند‌ ‌Asparagopsis taxiformisهایی‌ ‌،Alaria esculenta‌‌،

Ascophyllum nodosumو‌‌‌‌Chondrus crispusدر‌صورت‌استفاده‌در‌جیره‌قادرند‌‌‌‌

در‌‌‌‌.‌درصد‌)بر‌اساس‌بازده‌تولید‌متان(‌کاهش‌دهند‌‌‌80تا‌‌‌‌10انتشار‌متان‌را‌حدود‌‌

و‌‌‌‌Wangبیشترین‌کاهش‌را‌نشان‌داده‌است‌)‌‌A. taxiformisها،‌استفاده‌از‌‌میان‌آن‌

‌‌Ramin؛‌‌2016و‌همکاران،‌‌‌Kinley؛‌‌2015و‌همکاران،‌‌‌Machado؛‌‌2008همکاران،‌‌

و‌‌‌‌Roque؛‌‌2021و‌همکاران،‌‌‌‌Lean؛‌‌2020و‌همکاران،‌‌‌‌Abbott؛‌‌2018و‌همکاران،‌‌

این‌کاهش‌عمدتاً‌به‌دلیل‌وجود‌‌‌‌.‌(2022و‌همکاران،‌‌‌‌Beauchemin؛‌‌2021همکاران،‌‌

های‌‌ویژه‌در‌جلبک‌این‌ماده‌به‌‌‌.ها‌استر‌برخی‌جلبک‌د‌1فعال‌بروموفرم‌ترکیب‌زیست‌

شود‌و‌با‌مهار‌فرایند‌متانوژنز‌در‌شکمبه‌‌یافت‌می‌‌‌Asparagopsisهای‌‌قرمز‌مانند‌گونه‌

اند‌مطالعات‌نشان‌داده‌‌‌.(2020و‌همکاران،‌‌‌‌Abbottگردد‌)باعث‌کاهش‌تولید‌متان‌می‌

ماکروجلبک‌ افزودن‌ کوتاه‌که‌ در‌ نشخوارکنندگان‌ خوراک‌ به‌ می‌ها‌ تنوع‌‌مدت‌ تواند‌

کاهش‌‌ زمان‌ گذشت‌ با‌ اثر‌ این‌ این‌حال،‌ با‌ دهد؛‌ تغییر‌ را‌ شکمبه‌ میکروبی‌ جامعه‌

)‌می‌ است‌ جدید‌ جیره‌ با‌ میکروبیوم‌ سازگاری‌ دلیل‌ به‌ احتمالاً‌ که‌ و‌‌‌‌Roqueیابد‌

بروموفرم‌‌‌‌.‌(2019همکاران،‌‌ که‌ داشت‌ توجه‌ باید‌ امیدوارکننده،‌ نتایج‌ این‌ وجود‌ با‌

زایی‌دارد؛‌بنابراین‌انجام‌مطالعات‌بیشتر‌برای‌ارزیابی‌ایمنی‌آن‌از‌نظر‌‌خاصیت‌سرطان

‌.سلامت‌حیوان‌و‌انسان‌ضروری‌است

مصرف‌ از‌ استفاده‌ هیدروژن‌‌کنندهامکان‌ افزودنی‌ه‌ب‌های‌ با‌ ترکیب‌ در‌ یا‌ های‌‌تنهایی‌

قابل‌توجه‌است تولید‌متان‌ افزودن‌‌‌‌.خوراکی‌برای‌کاهش‌ نشان‌داده‌شده‌است‌که‌

 
1 Bromoform 
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تواند‌هیدروژن‌اضافی‌حاصل‌از‌مهار‌متانوژنز‌را‌‌می‌‌‌NOP-3مراه‌با‌‌ه‌‌1فلوروگلوسینول‌

متابولیت‌ نتیجه‌ در‌ و‌ کند‌ نماید‌‌جذب‌ تولید‌ میزبان‌ برای‌ مفیدی‌ های‌

(Martinez-Fernandez‌‌،2017و‌همکاران)‌. 

های‌زنده‌‌محصولاتی‌خوراکی‌هستند‌که‌حاوی‌میکروارگانیسم‌ها‌‌DFMعلاوه‌بر‌این،‌‌

می‌ طبیعی‌ )و‌ آن‌‌‌.(Jaroni‌‌،2005و‌‌‌‌Brashears‌‌،Amezquitaباشند‌ از‌ ها‌استفاده‌

های‌متان،‌‌تنهایی‌و‌چه‌در‌ترکیب‌با‌مهارکننده‌ای،‌چه‌به‌عنوان‌یک‌مداخله‌تغذیه‌به‌

تواند‌سازوکاری‌برای‌هدایت‌هیدروژن‌به‌مسیرهای‌تولید‌انرژی‌به‌جای‌تولید‌متان‌‌می‌

‌.فراهم‌کند‌

باکتری‌ مثال،‌ )برای‌ اسیدلاکتیک‌ به‌LABهای‌ گزینه‌(‌ از‌ یکی‌ در‌‌عنوان‌ بالقوه‌ های‌

شده‌ مطرح‌ متان‌ کاهش‌ )راهبردهای‌ همکاران،‌‌‌‌Hristovاند‌ ،‌‌Takahashi؛‌‌2013و‌

همکاران،‌‌‌‌Knapp؛‌‌Morgavi‌‌،2014و‌‌‌‌Jeyanathan‌‌،Martin؛‌‌2013 ؛‌‌2014و‌

Varnava‌‌،Ronimusو‌‌‌‌Sarojini‌‌،2017؛‌‌Doyle‌‌‌‌،؛‌‌2019و‌همکارانBanو‌‌‌‌Guan‌‌،

2021)‌.‌

زمینه‌هنوز‌محدود‌است‌و‌داده‌ این‌ این‌حال،‌تحقیقات‌در‌ نشان‌می‌با‌ دهند‌که‌‌ها‌

مصرف‌ از‌ دارند‌کننده‌برخی‌ کمتری‌ کارایی‌ هیدروژن‌ ‌.‌های‌ شناسایی‌‌‌ بنابراین،‌

کنند‌برای‌کاربرد‌‌مؤثر‌عمل‌می‌‌‌DFMعنوان‌‌هایی‌که‌به‌های‌کلیدی‌میکروب‌ویژگی‌

‌.‌های‌تولید‌نشخوارکنندگان‌بسیار‌مهم‌خواهد‌بودها‌در‌سیستم‌موفق‌آن‌

باکتری‌ استافزودن‌ به‌‌‌2ئوژنیکهای‌ نیز‌ اضافی‌ هیدروژن‌ حذف‌ برای‌ طور‌‌شکمبه‌

ویژه‌زمانی‌که‌این‌روش‌‌عنوان‌یک‌راهکار‌پیشنهادی‌مطرح‌شده‌است؛‌به‌گسترده‌به‌

ای‌‌مطالعه‌‌‌.(Klieve‌‌،2011و‌‌‌‌Wrightهای‌مهارکننده‌متانوژنز‌ترکیب‌شود‌)با‌افزودنی‌

(‌نشان‌داد‌که‌افزودن‌سوپرناتانت‌بدون‌سلول‌باکتری‌‌1998و‌همکاران‌)‌‌Nolletتوسط‌‌

 
1 Phloroglucinol 
2 Acetogenic 
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Lactobacillus plantarum 80های‌شکمبه‌در‌شرایط‌‌به‌نمونه‌‌‌in vitroدر‌صورت‌‌‌،

،‌باعث‌Peptostreptococcus productus ATCC 35344وژنیک‌‌ئترکیب‌با‌باکتری‌است

تولید‌متان‌شد‌‌‌6/30کاهش‌‌ ادامه،‌یک‌مطالعه‌‌‌‌.درصدی‌ نشان‌داد‌که‌‌‌‌in vivoدر‌

سوپرناتانت‌‌ تا‌‌می‌‌‌P. productusبا‌‌‌‌LP80ترکیب‌ را‌ متان‌ انتشار‌ درصد‌‌‌‌80تواند‌

(mmol/6hدر‌سه‌روز‌اول‌کاهش‌دهد؛‌اما‌این‌اثر‌پایدار‌نبود‌).ای‌دیگر،‌‌در‌مطالعه‌‌‌

Cao‌‌( همکاران‌ اثر‌‌2010aو‌ ‌)Lactobacillus plantarum Chikuso-1یک‌‌‌‌ در‌ را‌

درصد‌‌‌6/8بررسی‌کردند‌و‌مشاهده‌شد‌که‌تولید‌متان‌‌‌‌جیره‌کامل‌مخلوط‌سیلو‌شده

خوراک‌دام‌‌نشان‌داد‌که‌‌‌‌in vivoهای‌بعدی‌‌آزمایش‌‌‌.کمتر‌از‌سیلوی‌تیمار‌نشده‌بود

شده‌با‌این‌باکتری‌در‌گوسفند‌باعث‌افزایش‌قابلیت‌هضم‌و‌کاهش‌‌تلقیح‌‌‌1سیلو‌شده

و‌‌‌‌Caoشاهد‌شد‌)‌‌خوراک‌دام‌سیلو‌شدهدرصدی‌تولید‌متان‌شکمبه‌نسبت‌به‌‌‌7/24

پروپیونات‌‌‌‌Propionibacteriumباکتری‌‌‌‌.(2010bهمکاران،‌‌ تولید‌ برای‌ لاکتات‌ از‌

مورد‌آزمایش‌قرار‌‌‌‌in vivoدر‌شرایط‌‌‌‌DFMعنوان‌‌کند؛‌اما‌زمانی‌که‌به‌استفاده‌می‌

های‌گوشتی‌‌ای‌در‌تلیسه‌گرفت،‌تأثیری‌بر‌تولید‌کل‌اسیدهای‌چرب‌فرار‌یا‌متان‌روده‌

جیره )با‌ پرعلوفه‌ همکاران،‌‌‌‌Vyasهای‌ جیره‌2014و‌ با‌ پرواری‌ گاوهای‌ یا‌ های‌‌(‌

( نداد2014و‌همکاران،‌‌‌‌Narvaezپرکنسانتره‌ نشان‌ افزایشی‌در‌‌‌‌.(‌ این‌مطالعات‌ در‌

پژوهشگران‌احتمال‌دادند‌که‌این‌موضوع‌‌‌‌.غلظت‌پروپیونات‌شکمبه‌نیز‌مشاهده‌نشد‌

های‌باکتریایی‌و/یا‌سطح‌بالای‌تولید‌پروپیونات‌از‌تخمیر‌‌به‌دلیل‌پایداری‌متوسط‌سویه‌

( باشد‌ جیره‌ در‌ همکاران،‌‌‌‌Narvaezنشاسته‌ همکاران،‌‌‌‌Vyas؛‌‌2015و‌ ،‌‌2014و‌

2015)‌.‌

Jeyanathan‌‌،Martinو‌‌‌‌Morgavi‌‌(2016تعداد‌‌‌)هایی‌‌باکتری‌مختلف‌شامل‌سویه‌‌‌45

بیفیدوباکتری‌های‌اسید‌لاکتیک‌باکتری‌از‌‌  inها‌را‌در‌شرایط‌‌باکتری‌ها‌و‌پروپیونی‌،‌

vitroسپس‌سه‌سویه‌برای‌آزمایش‌‌‌‌.‌از‌نظر‌توانایی‌کاهش‌متانوژنز‌غربالگری‌کردند‌‌‌

in vivoها‌یعنی‌‌در‌گوسفند‌انتخاب‌شد‌و‌یکی‌از‌آن‌‌‌Lactobacillus pentosus D31‌‌

 
1 Silage 
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در‌‌‌‌دهنده‌کلنی‌واحد‌تشکیل‌‌6×‌‌1010ه‌‌روزان‌توانست‌طی‌چهار‌هفته‌پس‌از‌مصرف‌‌

ایجاد‌کند‌‌‌13،‌کاهش‌‌(cfu/animal/day)‌‌هر‌حیوان‌ تولید‌متان‌ بازده‌ در‌ ‌‌.درصدی‌

را‌در‌‌‌‌Lactobacillus plantarum(‌چهارده‌سویه‌‌2018و‌همکاران‌)‌‌‌Astutiهمچنین‌‌

ترین‌مهارکننده‌تولید‌متان‌‌عنوان‌قوی‌را‌به‌‌‌U32بررسی‌کردند‌و‌سویه‌‌‌‌in vitroشرایط‌‌

(‌که‌‌2016و‌همکاران‌)‌‌‌Ellisبا‌این‌حال،‌برخی‌مطالعات‌دیگر‌مانند‌‌.شناسایی‌کردند‌

تغذیه‌‌‌‌LABهای‌‌شده‌با‌سویه‌تلقیح‌‌‌شده‌‌سیلو‌خوراک‌های‌‌در‌آن‌گاوهای‌شیری‌با‌‌

(‌مشاهده‌‌g/kg milkیا‌‌‌‌g/day‌‌،g/DMIشدند،‌هیچ‌تغییری‌در‌انتشار‌متان‌)بر‌حسب‌‌

‌‌هاDFMدهد‌که‌برخی‌‌با‌وجود‌این‌نتایج‌متناقض،‌مجموعه‌مطالعات‌نشان‌می‌‌‌.نکردند‌

می‌ داده‌ نشخوارکنندگان‌ به‌ مستقیما‌ که‌ می‌خاص‌ شکمبه‌شوند‌ تخمیر‌ را‌‌توانند‌ ای‌

های‌تولیدی‌بهبود‌یابد‌و‌هم‌تولید‌متان‌کاهش‌‌ای‌تغییر‌دهند‌که‌هم‌شاخصگونه‌به‌

کند‌ میکروب‌‌‌.پیدا‌ این‌ همزمان‌ استفاده‌ که‌ دارد‌ وجود‌ احتمال‌ این‌ با‌‌همچنین‌ ها‌

تری‌بر‌کاهش‌متان‌و‌بهبود‌عملکرد‌تولیدی‌حیوان‌داشته‌‌های‌متان‌اثر‌قوی‌مهارکننده‌

شناسایی‌‌‌‌.باشد‌ و‌ جداسازی‌ دلیل،‌ همین‌ گوارش‌‌‌‌هاDFMبه‌ دستگاه‌ از‌ بالقوه‌

می‌ محسوب‌ ارزشمند‌ و‌ مهم‌ تحقیقاتی‌ مسیر‌ یک‌ در‌‌نشخوارکنندگان‌ باید‌ و‌ شود‌

‌.‌تحقیقات‌آینده‌مورد‌توجه‌ویژه‌قرار‌گیرد

با‌این‌حال،‌‌‌‌.دلاری‌استهای‌خوراک‌دام‌یک‌صنعت‌چندمیلیون‌بازار‌جهانی‌افزودنی‌

هایی‌که‌برای‌دستکاری‌میکروبیوم‌شکمبه‌استفاده‌‌و‌سایر‌افزودنی‌‌‌هاDFMسهم‌بازار‌‌

به‌‌می‌ این‌محصولات‌ از‌ تنها‌تعداد‌محدودی‌ زیرا‌ بسیار‌کوچک‌است،‌ احتمالاً‌ شوند‌

در‌حال‌حاضر‌برخی‌محصولات‌طبیعی‌در‌بازار‌وجود‌‌‌‌.اند‌سازی‌رسیده‌مرحله‌تجاری‌

‌‌1هایی‌مانند‌روغن‌بذر‌کتان‌های‌قرمز‌دریایی،‌همچنین‌روغندارند؛‌برای‌مثال‌جلبک‌

با‌این‌حال،‌مشخص‌نیست‌که‌چه‌میزان‌‌‌‌.شوند‌محصولات‌مبتنی‌بر‌نیترات‌عرضه‌می‌‌‌و

سیستم در‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ با‌هدف‌ واقعاً‌ محصولات‌ این‌ مورد‌‌از‌ دام‌ تولید‌ های‌

.گیرند‌استفاده‌قرار‌می‌

 
1 Linseed 
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های مربوط  دیدگاه متخصصان درباره وضعیت کنونی اجرای فعالیت   . ۲کادر  

های مرتبط با هضم در به ترویج استفاده پایدار و حفاظت از میکروارگانیسم 

 نشخوارکنندگان 

نظرسنجی‌‌پاسخ به‌ فعالیت‌‌‌تخصصیدهندگان‌ درباره‌ دانش‌ که‌ کردند‌ های‌‌اشاره‌

شرایط‌‌میکروارگانیسم‌ در‌ شکمبه‌ تنی‌‌های‌ استin vivo)‌درون‌ ناکافی‌ هنوز‌ ‌)‌.‌‌

مجموعه‌ نگهداری‌ که‌ است‌ دلیل‌ این‌ به‌ مسئله‌ این‌ از‌ ایزوله‌بخشی‌ از‌ های‌ای‌

زمان‌ فرآیندی‌ استمیکروبی‌ پرهزینه‌ و‌ تعداد‌‌آن‌‌‌.بر‌ که‌ کردند‌ بیان‌ ها‌همچنین‌

نیستایزوله‌ کافی‌ میکروبی‌ عملکرد‌ مؤثر‌ مطالعه‌ برای‌ موجود‌ موضوع‌‌‌‌.های‌ این‌

میکروارگانیسمبه‌ از‌ حفاظت‌ زیرا‌ دارد‌ اهمیت‌ پایه‌‌ویژه‌ بر‌ شکمبه‌ های‌

بیشتر‌گونه‌شناسی‌بیمیکروب‌ و‌در‌عین‌حال‌ های‌میکروبی‌شکمبه‌‌هوازی‌است‌

علاوه‌بر‌این،‌اشاره‌شد‌که‌در‌حال‌حاضر‌هیچ‌مجموعه‌‌‌‌.هنوز‌قابل‌کشت‌نیستند‌

قارچ‌ برای‌ عمومی‌ بی‌کشت‌ نیستهای‌ دسترس‌ در‌ شکمبه‌ همچنین‌‌‌‌.هوازی‌

دهندگان‌اظهار‌داشتند‌که‌از‌وجود‌هیچ‌سیاست‌ملی‌در‌داخل‌کشورها‌برای‌‌پاسخ

های‌مهم‌در‌هضم‌نشخوارکنندگان‌آگاهی‌ندارند‌)نگاه‌‌حمایت‌از‌حفاظت‌از‌میکروب

 .‌(‌5کادرکنید‌به‌

‌

 منبع:‌

 .‌شده‌برای‌این‌مطالعههای‌نظرسنجی‌متخصصان‌انجام‌پاسخ
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‌
 (CH₄)ها‌بر‌انتشار‌متان‌‌راهبردهای‌کاهش‌انتشار‌متان‌و‌اثر‌آن‌‌‌.‌7شکل‌‌

(A)و‌شاخص‌‌‌‌(های‌عملکرد‌حیوان‌B‌) 
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‌یادداشت:

CH₄ IMشدت‌انتشار‌متان‌نسبت‌به‌تولید‌شیر‌)گرم‌‌‌:CH₄به‌ازای‌هر‌کیلوگرم‌‌‌‌

‌شیر(

CH₄ IGگرم‌‌( وزن‌ افزایش‌ به‌ نسبت‌ متان‌ انتشار‌ شدت‌ ‌:CH₄هر‌‌‌‌ ازای‌ به‌

‌کیلوگرم‌افزایش‌وزن‌در‌حیوانات‌در‌حال‌رشد(

Daily CH₄‌)انتشار‌روزانه‌متان‌)گرم‌متان‌به‌ازای‌هر‌حیوان‌در‌روز‌:‌

Digestibility(قابلیت‌هضم‌ظاهری‌فیبر‌نامحلول‌در‌شوینده‌خنثی‌‌:NDF‌‌)

‌)درصد(‌

Gain‌)افزایش‌وزن‌روزانه‌متوسط‌)کیلوگرم‌در‌روز‌:‌

Intake‌)مصرف‌ماده‌خشک‌)کیلوگرم‌در‌روز‌:‌

Milk‌)تولید‌شیر‌)کیلوگرم‌در‌روز‌:‌

مشاهده‌شده‌‌دار‌آماری‌‌اثر‌معنی‌‌‌ذکر‌شده‌است،در‌این‌شکل،‌هرجا‌مقدار‌عددی‌‌

‌‌دار‌آماری‌عددی‌ثبت‌نشده‌است،‌اثر‌معنی‌‌‌و‌در‌صورتی‌که‌‌‌ ،(‌‌≥05/0‌‌Pاست‌)‌‌

 .(≤05/0‌‌P)‌مشاهده‌نشده‌است

‌

‌منبع:‌
Arndt, C., Hristov, A.N., Price, W.J., McClelland, S.C., Pelaez, A.M., 

Cueva, S.F., Oh, J. et al. 2022. Full adoption of the most effective 

strategies to mitigate methane emissions by ruminants can help meet the 

1.5 °C target by 2030 but not 2050. Proceedings of the National 

Academy of Sciences of the United States of America, 119(20): 

e2111294119. https://doi.org/10.1073/pnas.2111294119. 
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 های کشت مجموعه   و   ی حفاظت های  مجموعه   3.5

بررسی‌کرده‌ را‌ بیشتر‌مطالعاتی‌که‌مدیریت‌میکروبیوم‌شکمبه‌ امروز،‌ ماهیتی‌تا‌ اند‌

آماری(‌‌‌‌1محور‌همبستگی ارتباط‌ پایه‌ پژوهشداشته‌)بر‌ و‌ مکانیسم‌اند‌ که‌ های‌هایی‌

‌.‌اند‌شناسایی‌و‌زیربنایی‌یک‌راهبرد‌مدیریتی‌مؤثر‌را‌مشخص‌کنند‌بسیار‌محدود‌بوده‌

مدیریت‌‌ تا‌ است‌ شکمبه‌ضروری‌ در‌سطح‌کل‌ علیت‌ روابط‌ به‌سمت‌درک‌ حرکت‌

های‌جهانی‌امنیت‌غذایی‌و‌‌طور‌مؤثر‌در‌مواجهه‌با‌چالش‌میکروبیوم‌شکمبه‌بتواند‌به‌

نیز‌تأکید‌کردند‌‌‌‌تخصصیدهندگان‌به‌نظرسنجی‌‌پاسخ‌‌.تغییرات‌اقلیمی‌نقش‌ایفا‌کند‌

های‌خالص‌‌توجهی‌افزایش‌یابد‌و‌بر‌لزوم‌دستیابی‌به‌کشتطور‌قابلکه‌دانش‌ما‌باید‌به‌

آفرین‌برای‌درک‌بهتر‌میکروبیوم‌شکمبه‌‌عنوان‌گامی‌تحول‌های‌شکمبه‌به‌از‌میکروب‌

نوآوری‌ توسعه‌ )و‌ کردند‌ تأکید‌ آن‌ مدیریت‌ برای‌ بیشتر‌ طور‌به‌‌‌.(2و‌‌‌‌‌‌1کادرهای‌

دهد‌‌های‌شکمبه‌به‌ما‌اجازه‌می‌های‌خالص‌از‌میکروب‌دست‌آوردن‌ایزوله‌مشخص،‌به‌

اند‌آزمایش‌کنیم؛‌یعنی‌اگر‌یک‌‌هایی‌را‌که‌از‌مطالعات‌همبستگی‌به‌دست‌آمده‌فرضیه‌

بتوان‌بررسی‌کرد‌‌باید‌‌مرتبط‌شناخته‌شده‌باشد،‌‌‌‌خاصمیکروب‌خاص‌با‌یک‌فنوتیپ‌‌

به‌عبارت‌دیگر،‌این‌کار‌امکان‌حرکت‌از‌همبستگی‌‌‌‌.که‌آیا‌واقعاً‌علت‌آن‌است‌یا‌خیر

یک‌پیشرفت‌‌‌‌Hungate Collectionدر‌این‌زمینه،‌مجموعه‌‌‌‌.کند‌به‌علیت‌را‌فراهم‌می‌

های‌اولیه‌این‌مجموعه‌‌اساس‌داده‌‌بر‌CowPI2برای‌مثال،‌ابزار‌‌.مهم‌ایجاد‌کرده‌است

( شد‌ همکاران،‌‌‌‌Wilkinsonطراحی‌ داده‌2018و‌ از‌ بتوان‌ تا‌ بر‌‌(‌ مبتنی‌ تنوع‌ های‌

rDNAاین‌موضوع‌نوعی‌‌‌‌.‌های‌عملکردی‌انجام‌دادکه‌هزینه‌کمتری‌دارند،‌استنباط‌‌

های‌کمتری‌دارند‌اجازه‌داد‌درک‌‌نفعانی‌که‌زیرساختتغییر‌پارادایم‌ایجاد‌کرد‌و‌به‌ذی‌

های‌کشت‌به‌ما‌‌همچنین‌گسترش‌مجموعه‌‌‌.بهتری‌از‌عملکرد‌شکمبه‌به‌دست‌آورند‌

می‌ افزودنی‌کمک‌ کنیم‌ درک‌ تا‌ عمل‌‌کند‌ چگونه‌ مولکولی‌ سطح‌ در‌ غذایی‌ های‌

افزون‌بر‌‌‌.های‌قانونی‌و‌نظارتی‌ضروری‌استکنند؛‌دانشی‌که‌برای‌دریافت‌تأییدیه‌می‌

توانند‌‌فعال‌هستند‌که‌می‌ها‌منبع‌مهمی‌از‌ترکیبات‌زیستهای‌خالص‌ایزوله‌این،‌کشت‌
 

1 Correlative 
2 https://www.cowpi.org/ 

http://www.cowpi.org/
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زیست‌ صنعت‌ بهره‌توسط‌ مورد‌ گیرند‌فناوری‌ قرار‌ اهمیت،‌‌‌‌.برداری‌ این‌ وجود‌ با‌

کنند‌که‌هیچ‌سیاست‌یا‌چارچوب‌ملی‌مشخصی‌برای‌حفاظت‌از‌‌نویسندگان‌اشاره‌می‌

پاسخمیکروب‌ و‌ ندارد‌ وجود‌ شکمبه‌ گوارشی‌ فرایندهای‌ در‌ مهم‌ دهندگان‌‌های‌

‌.‌(‌2کادرهایی‌را‌گزارش‌نکردند‌)نیز‌چنین‌سیاست‌تخصصینظرسنجی‌‌

های‌شکمبه،‌یک‌پروژه‌شاخص‌تر‌از‌میکروب‌های‌کشت‌جامعبه‌دلیل‌نیاز‌به‌مجموعه‌

‌‌.‌(‌‌3کادرتصویب‌شده‌است‌)‌‌RUMEN Gatewayبا‌عنوان‌‌GRAجدید‌در‌چارچوب‌

های‌کشت‌و‌اطمینان‌از‌دسترسی‌‌هدف‌این‌پروژه‌پر‌کردن‌خلأهای‌موجود‌در‌مجموعه‌

ذی‌ میکروب‌همه‌ به‌ آن‌نفعان‌ ژنوتیپی‌ و‌ فنوتیپی‌ اطلاعات‌ و‌ که‌‌ها‌ اقدامی‌ است؛‌ ها‌

بهره‌می‌ و‌ اساسی‌در‌درک،‌مدیریت‌ تحولی‌ ایجاد‌‌تواند‌ از‌میکروبیوم‌شکمبه‌ برداری‌

پروژه‌‌‌.کند‌ این‌ اجرای‌ حال،‌ این‌ زیرساخت‌‌‌پیشرو‌‌‌با‌ تقویت‌ تا‌‌نیازمند‌ است‌ ها‌

بتوانند‌در‌آن‌مشارکت‌داشته‌‌توسعه‌یافته‌و‌در‌حال‌توسعه‌‌پژوهشگران‌از‌کشورهای‌‌

.‌باشند‌
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از مجموعه کشت  پروژه شاخص »گسترش، تحلیل و بهره   . 3  کادر برداری 

 «Hungateمیکروبی شکمبه  

 

در‌مورد‌گازهای‌‌‌‌یجهان‌‌قاتی‌تحقائتلاف‌‌اعضای‌شبکه‌ژنتیک‌میکروبی‌شکمبه‌در‌‌

حوزه‌‌گلخانه‌ در‌ شاخص‌ پروژه‌ یک‌ اخیراً‌ کشاورزی‌ گسترده‌‌‌‌کشتای‌ و‌ پرحجم‌

ای‌‌از‌ایجاد‌پروژه‌‌‌GRAکشورهای‌عضو‌‌‌‌.اند‌(‌پیشنهاد‌کرده‌culturomics)‌‌ایشکمبه

بهره‌ و‌ تحلیل‌ »گسترش،‌ عنوان‌ شکمبه‌‌با‌ میکروبی‌ کشت‌ مجموعه‌ از‌ برداری‌

Hungate»1اند‌که‌دانشگاه‌‌حمایت‌کرده‌‌‌Queen’s University Belfastرهبری‌آن‌‌‌‌

‌.‌را‌بر‌عهده‌دارد

در‌دانش‌میکروبیوم‌‌‌‌‌‌Hungate‌‌2این‌پروژه‌بر‌پیشرفت‌مهمی‌که‌توسط‌مجموعه‌

های‌‌این‌مجموعه‌باعث‌شد‌کاتالوگ‌ژنومی‌میکروب‌‌‌.شکمبه‌ایجاد‌شد‌بنا‌شده‌است

بزرگی‌در‌تنوع‌‌های‌‌خلا‌ژنوم‌افزایش‌یابد،‌اما‌در‌عین‌حال‌‌‌‌501به‌‌‌‌14شکمبه‌از‌‌

‌.‌های‌کشت‌جهانی‌را‌نیز‌آشکار‌کردمیکروبی‌موجود‌در‌مجموعه‌

های‌بیشتری‌از‌شکمبه‌‌آورد‌تا‌نمونه‌این‌پروژه‌جامعه‌علمی‌جهانی‌را‌گرد‌هم‌می‌

از‌نقاط‌مختلف‌جهان‌را‌به‌اشتراک‌بگذارند،‌کشت‌دهند‌و‌تحلیل‌کنند‌و‌از‌این‌‌

‌.‌ای‌از‌دام‌را‌توسعه‌دهند‌های‌آینده‌برای‌کاهش‌انتشار‌گازهای‌گلخانه‌طریق‌نوآوری‌

‌نتایج‌این‌پروژه‌شامل‌موارد‌زیر‌خواهد‌بود:‌

ترین‌مجموعه‌کشت‌میکروبی‌شکمبه‌در‌جهان‌همراه‌با‌منابع‌‌ایجاد‌جامع‌ •

توسط‌‌ که‌ ژنوتیپی‌ و‌ فنوتیپی‌ اطلاعات‌ شامل‌ بیوانفورماتیکی‌ و‌ زیستی‌

‌.‌شودهوازی‌جهان‌توسعه‌داده‌می‌های‌بی‌ترین‌میکروبیولوژیستمتخصص‌

فراهم‌کردن‌دسترسی‌آزاد‌به‌این‌مجموعه‌تا‌پژوهشگران‌بتوانند‌آن‌را‌برای‌‌ •

بررسی‌کنند؛‌با‌هدف‌کاهش‌‌‌‌ها‌‌DFMفعال‌جدید‌وکشف‌ترکیبات‌زیست‌

نیتروژن‌و‌بهبود‌بهره از‌ افزایش‌کارایی‌استفاده‌ به‌‌انتشار‌متان،‌ وری‌دام‌

‌.‌شکل‌پایدار
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های‌جدید‌‌(‌که‌قادر‌باشند‌باکتری‌hubsای‌از‌مراکز‌تخصصی‌)ایجاد‌شبکه‌ •

شکمبه‌را‌جداسازی،‌تعیین‌فنوتیپ‌و‌تعیین‌ژنوتیپ‌کنند؛‌یا‌در‌صورتی‌‌

های‌جدید‌از‌قبل‌موجود‌باشند،‌حداقل‌دو‌مرحله‌آخر‌)فنوتیپ‌‌که‌کشت‌

‌.‌و‌ژنوتیپ(‌را‌انجام‌دهند‌
1 https://globalresearchalliance.org/flagship-projects/mining-rumen-

data/ 

2 

https://genome.jgi.doe.gov/portal/HungateCollection/HungateCollectio

n.info.html 
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   1« های دستگاه گوارش دام و پیامدهای آن برای رویکرد »سلامت واحد میکروبیوم   . 6

ارائه‌شده‌است،‌‌‌‌2«‌بر‌اساس‌تعریفی‌که‌توسط‌»هیئت‌عالی‌کارشناسان‌سلامت‌واحد‌

پایدار‌و‌‌ ایجاد‌توازن‌ سلامت‌واحد‌یک‌رویکرد‌یکپارچه‌و‌همگرا‌است‌که‌هدف‌آن‌

این‌رویکرد‌بر‌این‌نکته‌‌‌‌.ها‌استها،‌حیوانات‌و‌اکوسیستم‌سازی‌سلامت‌انسانبهینه‌

زیست‌‌ محیط‌ و‌ گیاهان‌ وحشی،‌ و‌ اهلی‌ حیوانات‌ انسان،‌ سلامت‌ که‌ دارد‌ تأکید‌

طور‌نزدیک‌به‌یکدیگر‌مرتبط‌و‌وابسته‌هستند‌‌ها(‌به‌تر‌)از‌جمله‌اکوسیستمگسترده‌

(OHHLEP et al., 2022).حیوان–ها‌در‌محور‌انسانارتباط‌و‌پیوستگی‌میکروب‌‌‌ –

‌‌و‌‌‌پال‌‌نمونه،‌‌‌برای‌‌‌.است‌‌شده‌‌داده‌‌‌نشان‌‌متعددی‌‌‌پژوهشگران‌‌توسط‌‌‌زیست‌‌محیط‌

های‌باکتریایی‌)حدود‌‌نشان‌دادند‌که‌بسیاری‌از‌جنس (Pal et al., 2016) همکاران

های‌دستگاه‌گوارش‌‌شده(‌میان‌میکروبیوم‌های‌شناساییدرصد‌از‌کل‌جنس‌‌‌84تا‌‌‌‌29

این‌موضوع‌ضرورت‌بررسی‌‌‌‌.انسان‌و‌حیوان‌و‌همچنین‌فاضلاب‌و‌لجن‌مشترک‌هستند‌

تر‌مسائل‌مرتبط‌با‌رویکرد‌»سلامت‌واحد«،‌‌ها‌را‌در‌چارچوب‌گسترده‌این‌میکروبیوم‌

‌.کند‌،‌برجسته‌می‌(AMR) از‌جمله‌گسترش‌مقاومت‌ضد‌میکروبی

از‌چالش‌ )یکی‌ میکروبی‌ مقاومت‌ضد‌ واحد،‌ در‌چارچوب‌سلامت‌ مهم‌ (‌‌AMRهای‌

شوند‌ها‌یافت‌می‌های‌مقاوم‌به‌عوامل‌ضد‌میکروبی‌در‌بسیاری‌از‌محیط‌باکتری‌‌‌.است

سازمان‌‌‌‌.روند‌ها‌به‌شمار‌می‌و‌بنابراین‌تهدیدی‌برای‌سلامت‌انسان،‌حیوانات‌و‌خاک‌

کنترل‌ گسترش‌ که‌ است‌ داده‌ گزارش‌ بهداشت‌ میکروبی‌‌جهانی‌ ضد‌ مقاومت‌ نشده‌

های‌‌های‌بهداشتی‌و‌وارد‌آمدن‌آسیب‌به‌سامانه‌تواند‌موجب‌افزایش‌چشمگیر‌هزینه‌می‌

 ,WHOغذایی‌و‌معیشت‌شود‌و‌در‌نهایت‌به‌افزایش‌سطح‌فقر‌و‌نابرابری‌منجر‌گردد‌)

ها‌در‌میکروبیوم‌‌‌‌‌AMRهایتعداد‌مطالعاتی‌که‌به‌بررسی‌فراوانی‌و‌تنوع‌ژن‌‌‌.(2019

ـ‌می‌ــ‌از‌جمله‌میکروبیوم‌ ‌‌.پردازند،‌رو‌به‌افزایش‌استهای‌انسان،‌دام‌و‌محیط‌زیست‌ـ

ژنوم‌باکتریایی‌‌‌‌435(‌با‌تحلیل‌‌Sabino et al., 2019برای‌مثال،‌سابینو‌و‌همکاران‌)

 
1 One Health 
2 One Health High Level Expert Panel 
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که‌ژن کردند‌ گزارش‌ بالایی‌‌شکمبه‌ فراوانی‌ تتراسایکلین‌ به‌ مقاومت‌ رمزکننده‌ های‌

)کدکننده‌مقاومت‌به‌تتراسایکلین(‌‌‌‌tet(W)همچنین‌شواهدی‌نشان‌داد‌که‌ژن‌‌‌‌.دارند‌

در‌‌‌‌1(‌ICE)‌‌شونده‌و‌قابل‌انتقال«در‌یک‌عنصر‌ژنتیکی‌نوین‌از‌نوع‌»عنصر‌یکپارچه‌

سادگی‌‌توانند‌نسبتاً‌به‌چندین‌ژنوم‌باکتریایی‌شکمبه‌قرار‌گرفته‌است؛‌عناصری‌که‌می‌

میکروب‌ سایر‌ شوند‌به‌ منتقل‌ »رزیستوم‌‌.ها‌ تحلیل‌ درباره‌ دیگری‌ در‌‌‌‌2«‌مطالعه‌

های‌‌ژن‌مقاومت‌میان‌میکروبیوم‌‌‌55های‌جهانی‌دام‌و‌خاک‌نشان‌داد‌که‌‌میکروبیوم‌

 Lawtherکشور‌مشترک‌هستند‌)‌‌37خوک،‌طیور،‌نشخوارکنندگان‌و‌خاک‌مزارع‌در‌‌

et al., 2022های‌شکمبه‌در‌تغذیه‌و‌انتشار‌‌بنابراین،‌علاوه‌بر‌نقش‌باکتری‌‌.‌(8؛‌شکل‌

ها‌در‌گسترش‌مقاومت‌ضد‌میکروبی‌نیز‌ضروری‌‌ای،‌توجه‌به‌اهمیت‌آن‌گازهای‌گلخانه‌

‌.‌است

ها‌منبعی‌‌های‌موجود‌در‌میکروبیوم‌دستگاه‌گوارش‌دام‌در‌مقابل،‌تنوع‌و‌فراوانی‌گونه‌

توانند‌در‌حل‌‌آید‌که‌می‌و‌کشف‌ترکیبات‌جدید‌به‌شمار‌می‌‌3کاوی‌غنی‌برای‌زیست‌

این‌ترکیبات‌‌‌‌.های‌مرتبط‌با‌رویکرد‌»سلامت‌واحد«‌نقش‌داشته‌باشند‌برخی‌از‌چالش‌

،‌گلیکوزید‌‌4لیازها‌های‌دارای‌اهمیت‌صنعتی‌مانند‌اولوان‌شامل‌ـ‌اما‌محدود‌به‌ـ‌آنزیم‌

های‌قابل‌استفاده‌به‌‌ها،‌متابولیت‌(‌و‌استرازها،‌همچنین‌پروبیوتیک‌GHsهیدرولازها‌)

توانند‌در‌بهبود‌‌ها،‌و‌ترکیبات‌ضدمیکروبی‌جدید‌هستند‌که‌می‌بیوتیک‌عنوان‌پست

های‌در‌واقع،‌باکتری‌‌‌.مؤثر‌باشند‌‌‌AMRسلامت‌دام،‌افزایش‌کارایی‌تولید‌و‌مقابله‌با‌‌

ویژه‌در‌شکمبه‌‌طور‌گسترده‌در‌طبیعت‌وجود‌دارند‌و‌به‌بیوتیک‌به‌تولیدکننده‌آنتی‌

 Anderson؛‌‌Oyama et al., 2017, 2022؛‌‌Azevedo et al., 2015فراوان‌هستند‌)

and Fernando, 2021؛‌‌de Oliveira et al., 2022).دهد‌که‌این‌‌این‌امر‌نشان‌می‌‌‌

 
1 Integrative and Conjugative Element 
2 Resistome 
3 Bioprospecting 
4 Ulvan lyases 
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های‌جدید‌جهت‌مقابله‌با‌بسیاری‌‌ها‌ظرفیت‌بالایی‌برای‌توسعه‌درمان‌میکروارگانیسم‌

.ها‌دارند‌از‌بیماری‌
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ژن‌نشان‌‌‌1ون‌نمودار‌‌‌‌.‌8شکل‌‌ تعداد‌ میکروبی‌‌دهنده‌ ضد‌ مقاومت‌ های‌

میکروبیوم‌ میان‌ در‌ اختصاصی‌ و‌ گوارش‌‌مشترک‌ دستگاه‌ و‌ خاک‌ های‌

 .‌خوک،‌طیور‌و‌نشخوارکنندگان‌

‌

‌منبع:‌
Lawther, K., Santos, F.G., Oyama, L.B., Rubino, F., Morrison, S., 

Creevey, C.J., McGrath, J.W. & Huws, S.A. 2022. Resistome analysis 

of global livestock and soil microbiomes. Frontiers in Microbiology, 13: 

897905. https://doi.org/10.3389/fmicb.2022.897905. 

 
1 Venn diagram 
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 ها و مقررات سیاست   . ۷

از‌سیاست برای‌درک،‌مدیریت‌و‌حفظ‌میکروب‌ها‌تلاش‌تعداد‌کمی‌ را‌ ما‌ های‌های‌

می‌ تسهیل‌ اصلیشکمبه‌ که‌ گلخانه‌کنند،‌ گازهای‌ انتشار‌ به‌ مربوط‌ آنها‌ و‌‌ترین‌ ای‌

تغییرات‌اقلیمی‌است.‌با‌این‌حال،‌برخی‌از‌آنها‌به‌طور‌بالقوه‌توانایی‌ما‌را‌برای‌تبادل‌‌

کنند،‌به‌عنوان‌مثال‌پروتکل‌‌های‌شکمبه‌در‌سطح‌جهانی‌مهار‌می‌و‌حفظ‌میکروب‌

ناگویا‌در‌مورد‌دسترسی‌به‌منابع‌ژنتیکی‌و‌تقسیم‌عادلانه‌و‌منصفانه‌مزایای‌ناشی‌از‌‌

 .)پروتکل‌ناگویا(‌‌1استفاده‌از‌آنها‌در‌کنوانسیون‌تنوع‌زیستی‌

‌

 های جهانی اقلیم سیاست   1.۷

ها‌و‌فرایندهای‌‌نقش‌مهمی‌در‌تسهیل‌بحث‌‌2(‌IPCC)دولتی‌تغییر‌اقلیم«‌‌»هیئت‌بین‌

نخستین‌گزارش‌این‌هیئت‌‌‌‌.‌های‌تغییر‌اقلیم‌ایفا‌کرده‌استمرتبط‌با‌تدوین‌سیاست

منتشر‌شد‌و‌مبنایی‌برای‌تدوین‌»کنوانسیون‌چارچوب‌سازمان‌ملل‌‌‌‌1990در‌سال‌‌

این‌کنوانسیون‌‌‌‌.‌فراهم‌کرد‌‌1991در‌سال‌‌‌‌3(‌UNFCCC)‌‌‌متحد‌درباره‌تغییر‌اقلیم«‌

کشور‌امضا‌شد‌و‌در‌سال‌‌‌‌166توسط‌‌‌‌1992در‌اجلاس‌زمین‌در‌ریودوژانیرو‌در‌سال‌‌

هدف‌مشخصی‌برای‌کاهش‌گازهای‌‌‌‌UNFCCCکنوانسیون‌‌‌‌.الاجرا‌گردید‌لازم‌‌‌1994

ها‌و‌فرایندهای‌‌ها‌و‌مبانی‌مهمی‌را‌برای‌بحث‌ای‌تعیین‌نکرده‌بود،‌اما‌چارچوبگلخانه‌

کرد فراهم‌ اقلیم‌ تغییر‌ با‌ مرتبط‌ کیوتو‌‌‌.بعدی‌ سال‌‌‌‌4«»پروتکل‌ در‌ در‌‌‌‌1997که‌

چارچوب‌این‌کنوانسیون‌تصویب‌شد،‌نخستین‌گام‌در‌جهت‌کاهش‌قابل‌توجه‌انتشار‌‌

به‌شمار‌میگازهای‌گلخانه‌ توسعه‌‌‌.رفتای‌ برای‌کشورهای‌ پروتکل‌ اهداف‌‌این‌ یافته‌

 
1 Convention on Biological Diversity (CBD) 
2 Intergovernmental Panel on Climate Change 
3 United Nations Framework Convention on Climate Change 
4 Kyoto Protocol 
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‌‌8به‌میزان‌‌‌‌2012ای‌خود‌را‌تا‌سال‌‌آوری‌تعیین‌کرد‌تا‌انتشار‌گازهای‌گلخانه‌الزام

‌.‌کاهش‌دهند‌‌‌1990درصد‌کمتر‌از‌سطح‌سال‌

های‌کشاورزی‌در‌کاهش‌آثار‌تغییر‌اقلیم‌تنها‌با‌تصویب‌‌تمرکز‌مشخص‌بر‌نقش‌بخش‌

شکل‌‌‌‌2015(‌در‌سال‌‌CP/236.4)تصمیم‌‌‌‌1«‌»کار‌مشترک‌کورونیوا‌در‌زمینه‌کشاورزی‌

هایی‌با‌موضوعات‌زیر‌برگزار‌شده‌است:‌بهبود‌‌در‌چارچوب‌این‌برنامه،‌کارگاه‌‌‌.گرفت

و‌حاصل در‌‌کربن‌خاک،‌سلامت‌ و‌همچنین‌ زراعی‌ اراضی‌ و‌ مراتع‌ در‌ خیزی‌خاک‌

های‌یکپارچه‌از‌جمله‌مدیریت‌آب؛‌بهبود‌کارایی‌مصرف‌مواد‌مغذی‌و‌مدیریت‌‌سامانه

های‌‌آور؛‌و‌بهبود‌نظام‌های‌کشاورزی‌پایدار‌و‌تابکود‌دامی‌با‌هدف‌دستیابی‌به‌نظام‌

های‌مدیریت‌دام،‌‌کارگاه‌کورونیوا‌درباره‌بهبود‌نظام‌‌‌.(UNFCCC‌‌،2023مدیریت‌دام‌)

‌‌.‌برگزار‌شد‌‌‌2020ها،‌در‌سال‌‌دامداری‌و‌سایر‌نظام‌–های‌تولید‌کشاورزیاز‌جمله‌نظام‌

‌.‌ارائه‌شده‌است‌‌‌4کادر‌های‌این‌کارگاه‌در‌بندیای‌از‌نتایج‌و‌جمع‌خلاصه‌

پاریس‌در‌سال‌‌توافق‌ افزایش‌‌UNFCCC‌‌،2016)‌‌2015نامه‌ (‌هدف‌محدود‌کردن‌

شدن‌را‌‌نسبت‌به‌سطح‌پیش‌از‌صنعتی‌سلسیوس‌‌درجه‌‌‌1٫5دمای‌جهانی‌به‌حداکثر‌

‌‌30تا‌‌‌11بر‌این‌اساس،‌برای‌متان‌ناشی‌از‌نشخوارکنندگان‌هدف‌کاهش‌‌.تعیین‌کرد

در‌‌‌2010نسبت‌به‌سطح‌سال‌‌2050درصد‌تا‌سال‌‌47تا‌‌‌24و‌‌‌2030درصد‌تا‌سال‌

( است‌ شده‌ گرفته‌ همکاران،‌‌‌‌Arndtنظر‌ شکل‌‌.(2022و‌ بر‌ اهداف‌ گیری‌‌این‌

گذاشته‌سیاست تأثیر‌ کشورها‌ اختصاصی‌ سیاست‌‌.اند‌های‌ تفصیلی‌ ملی‌‌بررسی‌ های‌

‌2ها‌دستیابی‌به‌انتشار‌خالص‌صفرفراتر‌از‌دامنه‌این‌مقاله‌است،‌اما‌اغلب‌این‌سیاست

تا‌سال‌‌ح گیری‌‌ها‌همچنین‌جهتاین‌سیاست‌‌.اند‌گذاری‌کرده‌را‌هدف‌‌2050داکثر‌

نوآوری‌فراخوان‌ نتیجه‌ در‌ و‌ کرده‌ تعیین‌ را‌ پژوهش‌ مالی‌ تأمین‌ در‌حوزه‌‌های‌ هایی‌

‌.اند‌های‌هدفمند،‌را‌هدایت‌کرده‌میکروبیوم‌شکمبه،‌از‌جمله‌توسعه‌افزودنی‌

 
1 Koronivia Joint Work on Agriculture 
2 Net Zero 
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مشارکت‌ بیشتر‌ فائو،‌ گزارش‌ اساس‌ )بر‌ انتشار‌ کاهش‌ در‌ ملی‌ ‌‌را‌‌‌درصد(‌‌‌‌79های‌

می‌جنگل بر‌ در‌ آن‌داری‌ از‌ بسیاری‌ و‌ زیرگیرد‌ )بخش‌ها‌ زراعت‌ و‌‌‌‌51های‌ درصد(‌

اقدامات‌‌‌‌.‌(2021و‌همکاران،‌‌‌‌Crumplerشوند‌)درصد(‌را‌نیز‌شامل‌می‌‌‌36دامداری‌)

ای‌از‌راهکارهای‌کاهشی‌در‌حوزه‌دام‌و‌مراتع‌است‌‌مرتبط‌با‌دامداری‌شامل‌مجموعه

با‌وجود‌‌‌‌.‌گیرد‌)همان‌منبع(های‌تغذیه‌دام‌تا‌احیای‌مراتع‌را‌در‌بر‌می‌که‌از‌بهبود‌شیوه‌

ها،‌مانند‌نیوزیلند‌و‌ایرلند،‌پژوهش‌در‌زمینه‌میکروبیوم‌شکمبه‌را‌‌اینکه‌برخی‌دولت

اند،‌در‌بسیاری‌‌برای‌مدیریت‌انتشار‌متان‌و‌بهبود‌کارایی‌خوراک‌در‌اولویت‌قرار‌داده‌

از‌این‌رو،‌میکروبیوم‌شکمبه‌همواره‌در‌‌‌‌.شوداز‌کشورها‌چنین‌رویکردی‌مشاهده‌نمی

 .‌ای‌قرار‌نداردهای‌مرتبط‌با‌کاهش‌انتشار‌گازهای‌گلخانه‌کانون‌سیاست
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های مدیریت دام، از جمله . نتایج کارگاه کورونیوا درباره »بهبود نظام ۴کادر  

کشاورزیسامانه تولید  نظام–های  سایر  و  )موضوع  دامداری  [  e]۲ها« 

 ( UNFCCCکنوانسیون 

 

(‌در‌نقشه‌راه‌کورونیوا،‌نهاد‌‌e)2»پس‌از‌بررسی‌گزارش‌کارگاه‌مربوط‌به‌موضوع‌‌

‌( فناوری‌ و‌ علمی‌ )SBSTAمشورتی‌ اجرا‌ فرعی‌ نهاد‌ و‌ ‌)SBIکه‌‌ کردند‌ اذعان‌ ‌)

اقلیم‌بسیار‌آسیبنظام آثار‌تغییر‌ برابر‌ پذیر‌هستند.‌در‌‌های‌مدیریت‌دامداری‌در‌

شوند،‌از‌ظرفیت‌بالایی‌‌صورت‌پایدار‌مدیریت‌میهای‌دامداری‌که‌به‌عین‌حال،‌نظام‌

آوری‌در‌برابر‌تغییر‌اقلیم‌برخوردارند‌و‌در‌حفاظت‌از‌امنیت‌‌برای‌سازگاری‌و‌تاب‌

های‌‌ها،‌پایداری،‌چرخه‌مواد‌مغذی‌و‌مدیریت‌کربن‌نقش‌ای،‌معیشت‌غذایی‌و‌تغذیه‌

‌کنند.‌ای‌ایفا‌می‌گسترده‌

انتشار‌‌ کاهش‌ هدف‌ با‌ دام،‌ سلامت‌ و‌ پایدار‌ تولید‌ بهبود‌ که‌ شد‌ اشاره‌ همچنین‌

ای‌در‌بخش‌دامداری‌و‌در‌عین‌حال‌افزایش‌ظرفیت‌جذب‌کربن‌در‌‌گازهای‌گلخانه‌

تواند‌در‌دستیابی‌به‌اهداف‌بلندمدت‌اقلیمی‌مؤثر‌باشد؛‌‌مراتع‌و‌اراضی‌چرایی،‌می‌

‌های‌تولیدی‌و‌شرایط‌ملی‌کشورها.«‌البته‌با‌در‌نظر‌گرفتن‌تفاوت‌در‌نظام‌

‌یادداشت:

SBSTAنهاد‌فرعی‌مشاوره‌علمی‌و‌فناوری؛‌‌‌:SBIنهاد‌فرعی‌اجرا‌:‌

‌منبع:‌
Paragraph 6. UNFCCC. 2021. Koronivia joint work on agriculture. 

Draft conclusions. Subsidiary Body for Implementation/ Subsidiary 

Body for Scientific and Technological Advice, Fifty-second to fifty-fifth 

session Glasgow, 31 October to 6 November 2021. FCCC/SB/2021/L.1. 

Bonn, Germany. https://unfccc.int/documents/309895. 
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دیدگاه 5کادر   اجرای  .  و  توسعه  کنونی  وضعیت  درباره  کارشناسان  های 

میکروارگانیسم سیاست  مدیریت  برای  نهادی  ترتیبات  و  قوانین  های ها، 

 مرتبط با هضم در نشخوارکنندگان

پاسخ از‌ نیمی‌ از‌ در‌‌بیش‌ که‌ کردند‌ اعلام‌ کارشناسی‌ نظرسنجی‌ به‌ دهندگان‌

ها،‌های‌قضایی‌مربوط‌به‌خود،‌در‌حال‌حاضر‌هیچ‌فعالیتی‌برای‌تدوین‌سیاستحوزه‌

میکروارگانیسم مدیریت‌ با‌ مرتبط‌ نهادی‌ ترتیبات‌ و‌ هضم‌‌قوانین‌ در‌ مؤثر‌ های‌

از‌‌نشخوارکنندگان‌در‌جریان‌نیست؛‌در‌حالی‌که‌بیشتر‌سایر‌پاسخ نیز‌ دهندگان‌

های‌مربوط‌به‌انتقال‌مواد‌‌ها‌تفاوت‌در‌سیاستوضعیت‌موجود‌اطمینان‌نداشتند.‌آن‌

زیستی‌و‌مسائل‌مرتبط‌با‌مالکیت‌فکری‌میان‌مؤسسات‌را‌از‌جمله‌عواملی‌دانستند‌‌

کند.‌به‌طور‌کلی‌‌ها‌میان‌کشورها‌را‌با‌مانع‌مواجه‌می‌نامهکه‌توسعه‌و‌اجرای‌توافق‌

نظر‌وجود‌داشت‌که‌با‌وجود‌نیاز‌به‌مستندسازی‌و‌فرایندهای‌اداری‌گسترده،‌‌‌‌توافق

 پذیر‌است.ها‌و‌قوانین‌در‌این‌حوزه‌امکان‌تدوین‌سیاست

‌

 منبع:‌

‌شده‌برای‌این‌مطالعه.‌شده‌در‌نظرسنجی‌کارشناسی‌انجام‌های‌ارائهپاسخ
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 پروتکل ناگویا   ۲.۷

درباره‌»دسترسی‌به‌منابع‌ژنتیکی‌و‌تسهیم‌عادلانه‌و‌منصفانه‌منافع‌‌‌‌1پروتکل‌ناگویا

ها«‌در‌چارچوب‌کنوانسیون‌تنوع‌زیستی،‌یک‌توافق‌تکمیلی‌‌برداری‌از‌آن‌حاصل‌از‌بهره‌

به‌تصویب‌‌‌‌2010است‌که‌در‌سال‌‌‌‌1992برای‌کنوانسیون‌تنوع‌زیستی‌مصوب‌سال‌‌

این‌پروتکل‌با‌هدف‌تضمین‌تسهیم‌عادلانه‌و‌منصفانه‌منافع‌حاصل‌از‌استفاده‌‌‌‌.رسید‌

بهره‌ و‌ به‌حفاظت‌ این‌طریق‌ از‌ و‌ تدوین‌شد‌ ژنتیکی‌ منابع‌ تنوع‌‌از‌ از‌ پایدار‌ برداری‌

اند‌اقداماتی‌را‌در‌‌بر‌اساس‌این‌پروتکل،‌کشورهای‌عضو‌موظف‌‌‌.کند‌زیستی‌کمک‌می‌

تا‌‌‌.زمینه‌دسترسی‌به‌منابع‌ژنتیکی،‌تسهیم‌منافع‌و‌رعایت‌الزامات‌قانونی‌اتخاذ‌کنند‌

توسط‌‌2023دسامبر‌‌ پروتکل‌ این‌ شامل‌‌‌‌140،‌ ملل‌‌‌‌139عضو‌ سازمان‌ کشور‌عضو‌

‌.متحد‌و‌اتحادیه‌اروپا‌به‌تصویب‌رسیده‌است

ها‌را‌افزایش‌‌ها‌و‌میکروارگانیسم‌پروتکل‌ناگویا‌سطح‌بوروکراسی‌مربوط‌به‌مبادله‌نمونه‌

آوری‌و‌شناخت‌تنوع‌زیستی‌‌داده‌است‌و‌از‌این‌رو‌برای‌افرادی‌که‌در‌پایش،‌جمع‌

می‌ فعالیت‌ می‌میکروبی‌ شمار‌ به‌ مهم‌ چالشی‌ به‌کنند،‌ و‌ می‌رود‌ بالقوه‌ تواند‌‌طور‌

کند‌پیشرفت محدود‌ را‌ نوآوری‌ و‌ پژوهشی‌ نظرسنجی‌‌‌‌.های‌ در‌ که‌ کارشناسانی‌

اجرای‌‌انجام که‌ کردند‌ اشاره‌ نیز‌ بودند‌ کرده‌ شرکت‌ مطالعه‌ این‌ چارچوب‌ در‌ شده‌

ای‌ممکن‌است‌به‌دلیل‌الزامات‌پروتکل‌ناگویا‌با‌‌های‌کاهش‌گازهای‌گلخانه‌سیاست

 .‌کندی‌یا‌توقف‌مواجه‌شود

‌

 دسترسی به اطلاعات   3.۷

پیروی‌‌‌‌2کننده‌بودجه‌و‌مجلات‌علمی‌از‌سیاست‌دسترسی‌آزاد‌بیشتر‌نهادهای‌تأمین‌

های‌»اُمیکس«‌به‌مجلات‌ارسال‌‌طور‌خاص،‌هنگامی‌که‌مقالاتی‌شامل‌داده‌به‌‌‌.کنند‌می‌

 
1 Nagoya Protocol 
2 Open Access 
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صورت‌عمومی‌در‌‌ها‌در‌زمان‌ارسال‌مقاله‌برای‌داوری‌به‌شوند،‌لازم‌است‌تمام‌داده‌می‌

های‌میکروبی‌جدید‌وجود‌ندارد‌و‌‌با‌این‌حال،‌این‌الزام‌درباره‌جدایه‌‌‌.دسترس‌باشند‌

ها‌برای‌ادامه‌پژوهش‌‌گذاری‌آزاد‌این‌جدایه‌همین‌موضوع‌موجب‌شده‌است‌که‌اشتراک‌

های‌کلیدی‌این‌مقاله‌آن‌است‌‌یکی‌از‌توصیه‌‌.خوبی‌انجام‌نشودمندی‌جامعه‌به‌و‌بهره‌

های‌میکروبی‌نیز‌گسترش‌یابد،‌چه‌در‌مرحله‌‌که‌سیاست‌دسترسی‌آزاد‌باید‌به‌جدایه‌

طور‌آزاد‌‌های‌میکروبی‌که‌به‌بیشتر‌جدایه‌‌‌.پیش‌از‌انتشار‌و‌چه‌در‌زمان‌انتشار‌مقاله

جدایه‌ جمله‌ از‌ دارند،‌ قرار‌ دسترس‌ در‌‌در‌ نشخوارکنندگان،‌ گوارش‌ دستگاه‌ های‌

‌ها‌مجموعه‌‌‌این‌‌.شوند‌کشت‌میکروبی‌قابل‌دسترس‌عمومی‌نگهداری‌می‌‌‌هایمجموعه‌

های‌‌ها‌و‌کشتمیکروارگانیسم‌‌‌آلمانی‌‌)مجموعه‌‌‌‌‌DSMZلایب‌نیتز‌‌عمدتاً‌در‌مؤسسه

ها‌مجموعه‌این‌‌‌‌.قرار‌دارند‌‌‌1(‌ATCC)‌‌های‌مرجع‌مجموعه‌آمریکائی‌کشتسلولی(‌یا‌در‌‌

نقشی‌اساسی‌در‌حفظ‌تنوع‌ژنتیکی‌میکروبی‌در‌سطح‌جهانی‌و‌تضمین‌دسترسی‌آزاد‌‌

ها‌ها‌در‌این‌کلکسیون‌با‌این‌حال،‌بسیاری‌از‌جدایه‌‌.کنند‌نفعان‌ایفا‌می‌برای‌همه‌ذی‌

علاوه‌بر‌این،‌‌‌.شوند،‌زیرا‌الزام‌قانونی‌برای‌انجام‌این‌کار‌وجود‌نداردگذاری‌نمی‌سپرده‌

نگرانی‌ باشد،‌ تجاری‌ پتانسیل‌ مالکیت‌‌اگر‌یک‌میکروب‌دارای‌ درباره‌نقض‌حقوق‌ ها‌

ها‌گذاری‌نشود‌و‌بسیاری‌از‌آن‌های‌کشت‌سپرده‌شود‌که‌در‌کلکسیونفکری‌سبب‌می‌

ای‌‌نمونه‌‌‌.های‌فردی‌باقی‌بمانند‌حتی‌پس‌از‌ثبت‌اختراع‌و‌انتشار‌مقاله‌نیز‌در‌نگهداری

‌‌.شودهای‌میکروبی‌روده‌نشخوارکنندگان‌دیده‌می‌روشن‌از‌این‌مسئله‌در‌مورد‌جدایه

طور‌‌تعیین‌توالی‌شده‌و‌به‌‌‌Hungateها‌در‌مجموعه‌‌میکروبی‌که‌ژنوم‌آن‌‌‌410از‌میان‌‌

هایی‌هستند‌‌مورد‌مربوط‌به‌کشت‌‌‌40آزاد‌در‌دسترس‌قرار‌گرفته‌است،‌تنها‌حدود‌‌

مورد‌دیگر‌همچنان‌در‌فریزرهای‌‌‌‌370د‌و‌حدود‌‌نموجود‌‌‌ATCCیا‌‌‌‌DSMZکه‌در‌‌

هایی‌برای‌در‌‌(،‌هرچند‌برنامه‌2018و‌همکاران،‌‌‌‌Seshadriشوند‌)شخصی‌نگهداری‌می‌

های‌متعدد‌‌این‌تنها‌یکی‌از‌نمونه‌‌‌.‌ها‌در‌آینده‌وجود‌دارددسترس‌قرار‌دادن‌آزاد‌آن‌

دهد‌که‌خطر‌از‌دست‌رفتن‌تنوع‌میکروبی‌شکمبه‌وجود‌دارد؛‌زیرا‌‌است‌و‌نشان‌می‌

 
1 American Type Culture Collection 
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اشتراک‌ و‌ این‌جدایه‌قابلیت‌کشت‌ زیرساختگذاری‌ به‌ تمایل‌‌ها‌ نیز‌ و‌ پژوهشی‌ های‌

اشتراک‌ به‌ استپژوهشگران‌ وابسته‌ پایگاه‌‌.گذاری‌ است‌ لازم‌ و‌‌همچنین‌ داده‌ های‌

های‌ژنومی‌و‌فنوتیپی‌این‌‌های‌شکمبه‌تمامی‌داده‌های‌تحلیلی‌ویژه‌میکروب‌سامانه

‌.هایی‌به‌حداکثر‌برسد‌ها‌را‌یکپارچه‌کنند‌تا‌اثرگذاری‌چنین‌فعالیت‌جدایه

‌

 ای مداخلات تغذیه   ۴.۷

تغذیه‌ تأیید‌‌مداخلات‌ به‌ نیازی‌ معمولاً‌ تانن،‌ حاوی‌ گیاهان‌ با‌ دام‌ تغذیه‌ مانند‌ ای،‌

با‌این‌حال،‌زمانی‌که‌این‌مداخلات‌شامل‌استفاده‌از‌محصولاتی‌باشد‌‌.مقرراتی‌ندارند‌

به‌ طبقه‌که‌ پروبیوتیک‌ یا‌ خوراک‌ افزودنی‌ میعنوان‌ سوی‌‌بندی‌ از‌ است‌ لازم‌ شوند،‌

تأیید‌شوند‌ نظارتی‌ تضمین‌می‌‌‌.‌نهادهای‌ الزاماتى‌ این‌محصولات‌هم‌‌چنین‌ که‌ کند‌

ها‌بر‌‌شده‌درباره‌تأثیر‌آن‌برای‌تغذیه‌نشخوارکنندگان‌ایمن‌باشند‌و‌هم‌ادعاهای‌مطرح‌

بر‌هستند‌‌فرایندهای‌تأیید‌معمولاً‌زمان‌‌‌.کاهش‌انتشار‌متان‌یا‌پایداری‌قابل‌اعتماد‌باشد‌

اگرچه‌این‌فرایندها‌برای‌اطمینان‌از‌ایمنی‌محصولات‌‌‌‌.های‌فراوانی‌نیاز‌دارند‌و‌به‌داده‌

ها‌باشند‌و‌از‌نظر‌‌توانند‌مانعی‌جدی‌در‌برابر‌پذیرش‌سریع‌نوآوری‌اند،‌اما‌می‌ضروری‌

چالش با‌ آن‌زمانی‌ فوریت‌ و‌ جهانی‌ باشند‌های‌ نداشته‌ همخوانی‌ این،‌‌‌‌.ها‌ بر‌ افزون‌

تأیید‌مقرراتی‌قرار‌‌افزودنی‌ از‌ های‌خوراک‌در‌کشورهای‌مختلف‌در‌مراحل‌متفاوتی‌

های‌‌هایی‌که‌با‌افزودنی‌گذاری‌محصولات‌غذایی‌حاصل‌از‌دام‌برچسب‌‌.(1دارند‌)جدول‌‌

شده‌ تغذیه‌ به‌خوراکی‌ و‌ کاهش‌اند‌ متان‌ انتشار‌ با‌ محصولاتی‌ معرفی‌‌عنوان‌ یافته‌

گیرانه‌قرار‌دارد‌و‌در‌‌ای‌نسبتاً‌جدید‌است‌که‌غالباً‌تحت‌مقررات‌سخت‌شوند،‌حوزه‌می‌

نخستین‌محصولات‌گوشتی‌‌‌‌.بردبسیاری‌از‌کشورها‌اخذ‌مجوز‌برای‌آن‌زمان‌زیادی‌می‌

تغذیه‌شده‌بودند،‌‌‌‌Asparagopsis taxiformisحاصل‌از‌گاوهایی‌که‌با‌جلبک‌دریایی‌‌

همچنین‌باید‌توجه‌‌‌‌.(Askew‌‌،2022در‌سوئد‌عرضه‌شدند‌)‌‌2022در‌اواسط‌سال‌‌

های‌خوراک‌در‌کشورهای‌در‌حال‌توسعه‌با‌‌داشت‌که‌رویکردهای‌مبتنی‌بر‌افزودنی‌
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روبه‌چالش اجرا‌ در‌ هزینه‌هایی‌ زیرا‌ هستند؛‌ یا‌‌رو‌ مالی‌ منابع‌ کمبود‌ و‌ بالا‌ های‌

در‌این‌کشورها،‌بهبود‌کارایی‌‌‌‌.ها‌شودکارگیری‌آن‌تواند‌مانع‌به‌های‌حمایتی‌می‌سیاست

غذایی‌‌ جیره‌ در‌ تانن‌ از‌ غنی‌ گیاهان‌ از‌ استفاده‌ و/یا‌ نشخوارکنندگان‌ در‌ تولید‌

با‌این‌حال،‌استفاده‌از‌‌‌‌.روند‌تر‌برای‌اجرا‌به‌شمار‌می‌تر‌و‌آسانهزینه‌راهکارهایی‌کم‌

‌‌.‌های‌خوراک‌در‌کاهش‌انتشار‌متان‌مؤثر‌نیستگیاهان‌غنی‌از‌تانن‌به‌اندازه‌افزودنی‌

تواند‌با‌کاهش‌قابل‌‌با‌وجود‌این،‌بهبود‌سطح‌تولید‌در‌کشورهای‌در‌حال‌توسعه‌می‌

.‌ها‌را‌به‌میزان‌زیادی‌کاهش‌دهد‌اثرات‌اقلیمی‌آن‌‌،‌توجه‌شدت‌انتشار‌متان
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 ای در نشخوارکنندگانوضعیت تأیید مقرراتی برای مداخلات تغذیه . 1جدول 

 اینوع مداخله تغذیه 
وضعیت تأیید برای  

 مصرف در دام 
 کشورهای دارای تأییدیه 

ترکیبات‌‌ حاوی‌ گیاهان‌

‌ها(ثانویه‌)مانند‌تانن‌

همه‌‌ برای‌ بله،‌

‌نشخوارکنندگان‌
‌نیاز‌به‌تأیید‌مقرراتی‌ندارد‌

 NOP-3مهارکننده‌متان:‌‌

(Bovaer®)‌
‌بله،‌در‌گاوهای‌شیری‌

و‌‌ برزیل‌ استرالیا،‌ اروپا،‌ اتحادیه‌

‌شیلی

متان  مهارکننده‌

Asparagopsis 

taxiformis ‌

همه‌‌ برای‌ بله،‌

‌نشخوارکنندگان‌

عنوان‌یک‌ماده‌‌در‌بیشتر‌کشورها‌به‌

‌خوراکی‌

‌های‌روغنی‌‌ها‌و‌دانه‌روغن
همه‌‌ برای‌ بله،‌

‌نشخوارکنندگان‌
‌همه‌کشورها‌
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میکروارگانیسم   . 8 مدیریت  در  کلیدی  در  نهادهای  هضم  با  مرتبط  های 

 نشخوارکنندگان 

قابلسازمان توانایی‌ و‌ ظرفیت‌ از‌ که‌ اصلی‌ دانشگاهی‌ و‌‌های‌ برای‌جداسازی‌ توجهی‌

این‌‌‌.اند‌فهرست‌شده‌‌‌2های‌دستگاه‌گوارش‌برخوردارند،‌در‌جدول‌‌نگهداری‌میکروب‌

در‌اختیار‌دارند،‌هرچند‌تنها‌‌‌‌را‌‌1های‌کشت‌میکروبی‌سازمانی‌نهادها‌همگی‌مجموعه‌

این‌جدایه‌ از‌ اندکی‌ کلکسیون‌تعداد‌ در‌ میکروبی‌ در‌دسترس‌عموم‌‌های‌ های‌کشت‌

‌.‌اند‌نگهداری‌و‌ثبت‌شده‌

المللی‌دیگری‌نیز‌در‌سراسر‌‌های‌دولتی‌یا‌بینهای‌پژوهشی‌و‌شبکه‌ها،‌سازماندانشگاه

میکروارگانیسم‌ از‌ حفاظت‌ و‌ پایدار‌ استفاده‌ در‌ در‌‌جهان‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ های‌

دارند‌ نقش‌ می‌‌‌.نشخوارکنندگان‌ نهادها‌ این‌ جمله‌ کرد:‌‌از‌ اشاره‌ زیر‌ موارد‌ به‌ توان‌

بین‌ گرمسیری‌‌مؤسسه‌ کشاورزی‌ مرکز‌‌د‌‌Bioscience-(IITA)2المللی‌ نیجریه؛‌ ر‌

در‌بریتانیا؛‌مؤسسه‌پژوهشی‌روئت‌در‌دانشگاه‌‌‌‌3(‌ESRC)‌‌زیستپژوهش‌پایداری‌محیط‌

علوم،‌مؤسسه‌فیزیولوژی‌‌؛‌مرکز‌زیست‌5؛‌دانشگاه‌لیوبلیانا‌در‌اسلوونی‌4ابردین‌بریتانیا‌

در‌دانشگاه‌کالیفرنیا،‌‌‌7؛‌و‌آزمایشگاه‌اُمالی‌6حیواناتِ‌آکادمی‌علوم‌اسلواکی‌در‌اسلواکی‌

همچنین‌ائتلاف‌جهانی‌پژوهش‌در‌کشاورزی‌و‌‌‌‌.8سانتا‌باربارا‌در‌ایالات‌متحده‌آمریکا

رود،‌‌(‌یک‌شبکه‌مهم‌جهانی‌به‌شمار‌می‌1.3ای‌)نگاه‌کنید‌به‌بخش‌‌گازهای‌گلخانه‌

آورد‌تا‌راهکارهایی‌برای‌افزایش‌تولید‌غذا‌بدون‌افزایش‌‌زیرا‌کشورها‌را‌گرد‌هم‌می‌

است‌که‌‌‌9(‌LRG)‌این‌ائتلاف‌دارای‌گروه‌پژوهش‌دام‌.ای‌بیابند‌انتشار‌گازهای‌گلخانه‌

 
1 Institutional culture collections 
2 International Institute of Tropical Agriculture 
3 Environmental‌Sustainability Research Centre  
4 Rowett Research Institute, University of Aberdeen, United Kingdom 
5 University of Ljubljana, Slovenia 
6 Centre of Biosciences, Institute of Animal Physiology, Slovak Academy of Sciences, Slovakia 
7 O’Malley Lab 
8 University of California Santa Barbara, United States of America 
9 Livestock Research Group; https://globalresearchalliance.org/research/livestock 
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علاوه‌‌‌‌.استوار‌است‌‌1(RMG)‌‌‌میکروبیوم‌شکمبه‌‌‌شبکه‌های‌آن،‌از‌جمله،‌بر‌پایه‌‌فعالیت

ذی‌ از‌ برخی‌ این،‌ جدایهبر‌ است‌ ممکن‌ نیز‌ صنعتی‌ از‌‌نفعان‌ خالص‌ کشت‌ های‌

‌میکروب‌ شرکت‌ مثال‌ )برای‌ باشند‌ داشته‌ اختیار‌ در‌ را‌ شکمبه‌  DSMهای‌

Novozymes).با‌این‌حال،‌به‌دلیل‌ملاحظات‌مربوط‌به‌مالکیت‌فکری،‌اطلاع‌دقیق‌‌‌‌

صورت‌عمومی‌منتشر‌‌از‌آنچه‌در‌اختیار‌دارند‌دشوار‌است‌و‌احتمالاً‌این‌اطلاعات‌نیز‌به‌

.نخواهد‌شد‌

 
1 Rumen Microbial Genomics 
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میان  دیدگاه   . 6  کادر همکاری  کنونی  وضعیت  درباره  کارشناسان  های 

های مرتبط  هایی که در استفاده پایدار و حفاظت از میکروارگانیسم سازمان

 با هضم نشخوارکنندگان نقش دارند

 

های‌پژوهشی‌وجود‌دارد‌و‌این‌‌دهندگان‌به‌نظرسنجی‌بیان‌کردند‌که‌همکاری‌پاسخ

فرصتهمکاری نوآوری‌ها‌ بیشتر‌ توسعه‌ برای‌ می‌هایی‌ فراهم‌ تحقیقاتی‌ ‌‌.‌کند‌های‌

پروژه‌ بزرگ،‌ سازمان‌ بین‌چندین‌ و‌شبکه‌های‌ میان‌‌المللی‌ از‌همکاری‌ های‌علمی‌

از‌‌آزمایشگاه حفاظت‌ و‌ پایدار‌ استفاده‌ زمینه‌ در‌ پژوهش‌ گسترش‌ برای‌ ها‌

می‌میکروارگانیسم‌ حمایت‌ نشخوارکنندگان‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ به‌های‌ در‌‌کنند؛‌ ویژه‌

قاره‌‌‌.اروپا میان‌ همکاری‌ حال،‌ این‌ به‌با‌ است،‌ کمتر‌ بسیار‌ با‌‌ها‌ ارتباط‌ در‌ ویژه‌

یکی‌از‌دلایل‌این‌وضعیت‌ممکن‌است‌آن‌باشد‌‌‌‌.کشورهای‌با‌درآمد‌پایین‌و‌متوسط‌

بالا‌ اولویت‌ با‌ موضوعی‌ علمی‌ بنیادهای‌ از‌ بسیاری‌ برای‌ پژوهشی‌ حوزه‌ این‌ که‌

شود‌یا‌برای‌برخی‌کشورها‌از‌اهمیت‌کمتری‌برخوردار‌است؛‌در‌نتیجه،‌‌محسوب‌نمی‌

می‌ اختصاص‌ آن‌ برای‌ محدودی‌ بسیار‌ مالی‌ منابع‌ کشورها‌ از‌ بسیاری‌ ‌.یابد‌در‌

دسترسی‌به‌منابع‌مالی‌برای‌مشارکت‌فعال‌در‌این‌ابتکارها‌همچنان‌برای‌بسیاری‌‌

یافته‌و‌چه‌در‌کشورهای‌با‌درآمد‌پایین‌و‌‌از‌پژوهشگران‌ــ‌چه‌در‌کشورهای‌توسعه‌

‌.‌رودمتوسط‌ــ‌یک‌چالش‌به‌شمار‌می‌

های‌‌های‌مالی،‌دشواری‌دهندگان‌به‌طور‌کلی‌توافق‌داشتند‌که‌افزون‌بر‌چالشپاسخ

های‌انتقال‌مواد‌و‌فناوری،‌مسائل‌مربوط‌به‌مالکیت‌‌نامه‌مربوط‌به‌امور‌اداری‌در‌توافق‌

با‌‌‌.کند‌ها‌را‌با‌مشکل‌مواجه‌می‌فکری‌و‌سایر‌موانع‌اداری‌نیز‌همکاری‌میان‌سازمان

و‌‌ به‌همکاری‌دارند‌ بیشتر‌همکاران‌علمی‌تمایل‌ اشاره‌کردند‌که‌ آنان‌ این‌حال،‌

اشتراک‌ دریافت‌سویه‌معمولاً‌ یا‌ گروه‌گذاری‌ از‌سایر‌ میکروبی‌ آسان‌‌های‌ نسبتاً‌ ها‌

‌.‌است

دهندگان‌همچنین‌بیان‌کردند‌که‌لازم‌است‌»پروتکل‌ناگویا«‌مورد‌بازنگری‌و‌‌پاسخ

‌‌.‌اصلاح‌قرار‌گیرد‌تا‌انتقال‌مواد‌ژنتیکی‌میان‌کشورها‌با‌سهولت‌بیشتری‌انجام‌شود
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المللی‌تأکید‌کردند‌که‌‌های‌تأمین‌مالی‌بینآنان‌همچنین‌بر‌ضرورت‌ایجاد‌برنامه‌

المللی‌خارج‌از‌اروپا‌را‌فراهم‌کند؛‌زیرا‌‌امکان‌اختصاص‌منابع‌مالی‌به‌شرکای‌بین‌

 .بیشتر‌ابتکارهای‌موجود‌در‌حال‌حاضر‌در‌اروپا‌متمرکز‌هستند‌

 

 منبع:‌‌

بهپاسخ شده‌‌دست‌های‌ انجام‌ مطالعه‌ این‌ برای‌ که‌ کارشناسان‌ نظرسنجی‌ از‌ آمده‌

 .‌است
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گسترش‌‌مهم‌‌‌.2جدول‌‌ برای‌ توانمندی‌ و‌ ظرفیت‌ دارای‌ دانشگاهی‌ مؤسسات‌ ترین‌

مجموعه‌ نگهداری‌ و‌ میکروبی‌ عملکرد‌ زمینه‌ در‌ تنوع‌‌پژوهش‌ با‌ مرتبط‌ کشت‌ های‌

‌های‌دستگاه‌گوارش‌ژنتیکی‌میکروارگانیسم‌

 پژوهشگران دانشگاهی  موسسه 

Agriculture and Agri-Food Canada 

(AAFC)پروفسور‌‌‌،‌کاناداTim McAllister‌

Agrosaviaدکتر‌‌،‌کلمبیاHugo Jiminez‌

AgResearchنیوزیلند‌‌،‌

‌William Kellyدکتر‌

‌Graeme Attwoodدکتر‌

‌Peter Janssenدکتر‌

‌Sinead Leahyدکتر‌

Ben-Gurion Universityپروفسور‌‌،‌اسرائیلItzik Mizrahi‌

Chinese Academy of Agricultural Science‌‌،

‌چین
‌Shengguo Zhaoپروفسور‌‌

Commonwealth Scientific and Industrial 

Research Organisation (CSIRO)استرالیا‌‌،‌
‌Chris McSweeneyدکتر‌

‌Stuart Denmanدکتر‌

National Research Institute for Agriculture, 

Food and Environment (INRAE)فرانسه‌‌،‌

‌Diego Morgaviدکتر‌

‌Milka Poppovaدکتر‌

‌Cecile Martinدکتر‌

‌Evelyn Foranoدکتر‌
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 پژوهشگران دانشگاهی  موسسه 

Nanjing Agricultural Universityچین‌،‌
‌Weiyun Zhuپروفسور‌

‌Yanfen Chenپروفسور‌

Queen’s University Belfastبریتانیا‌‌،‌
‌Sharon Huwsپروفسور‌‌

‌Chris Creeveyپروفسور‌‌

Spanish National Research Council (CSIC)‌‌،

‌اسپانیا‌
‌David Yanez-Ruizدکتر‌

Teagascپروفسور‌‌‌،‌ایرلند‌Sinead Waters‌

University of California, Davis (UC Davis)‌،

‌ایالات‌متحده‌آمریکا
‌Matthias Hessدکتر‌

University of Wisconsin–Madisonایالات‌ ‌،

‌متحده‌آمریکا‌

‌Hilario Mantovaniدکتر‌

‌Garret Suenدکتر‌

University of Albertaپروفسور‌‌،‌کاناداLeluo Guan‌

University of Illinois Urbana–Champaign‌،

‌ایالات‌متحده‌آمریکا
‌Rod Mackieپروفسور‌‌
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 پژوهشگران دانشگاهی  موسسه 

Wageningen University & Research‌‌،

‌پادشاهی‌هلند‌
‌Hauke Smidtپروفسور‌

‌

‌‌2020ق‌‌های‌»افنفعان،‌چندین‌پروژه‌بزرگ‌از‌جمله‌پروژه‌در‌زمینه‌همکاری‌میان‌ذی‌

با‌‌‌‌.کنند‌قش‌مهمی‌ایفا‌می‌ن‌‌‌‌‌Holoruminant3و‌‌‌MASTER  2مانند‌‌‌1اتحادیه‌اروپا‌‌«

پاسخ حال،‌ برای‌‌این‌ همکاری‌ که‌ کردند‌ اشاره‌ کارشناسی‌ نظرسنجی‌ به‌ دهندگان‌

برانگیزتر‌است‌که‌این‌امر‌عمدتاً‌‌پژوهشگران‌کشورهای‌با‌درآمد‌پایین‌و‌متوسط‌چالش‌

‌.‌(‌‌6کادرمنابع‌مالی‌کافی‌است‌)‌‌عدم‌وجودبه‌دلیل‌

 
1 Union Horizon Horizon 2020 projects 
2 https://www.master-h2020.eu 
3 https://holoruminant.eu 

http://www.master-h2020.eu/
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 خلأها و نقاط ضعف   . ۹

 خلأهای پژوهشی   1.۹

اتفاق‌افتاده‌‌ها‌‌ها‌و‌فناوری‌پژوهش‌پیشرفت‌قابل‌توجهی‌در‌‌در‌بیست‌سال‌گذشته،‌‌

شکمبه‌برای‌دستیابی‌به‌‌‌‌«بهینه‌»میکروبیوم‌‌از‌مفهوم‌‌تر‌‌امکان‌تعریف‌دقیق‌‌‌است‌که

را‌‌ میکروبیومی‌ به‌چنین‌ دستیابی‌ نیز‌چگونگی‌ و‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ مانند‌ اهدافی‌

مهمی‌در‌درک‌علمی‌ما‌و‌همچنین‌در‌‌خلاهای‌‌با‌این‌حال،‌همچنان‌‌‌‌.اند‌فراهم‌کرده‌

تأثیرات‌ملموس‌در‌سطح‌جامعه‌وجود‌دارد ایجاد‌ برای‌ برای‌نمونه،‌طی‌‌‌‌.توانایی‌ما‌

یابی‌مبتنی‌بر‌اسیدهای‌نوکلئیک‌‌ها‌بر‌توالی‌حدود‌دو‌دهه‌گذشته‌تمرکز‌اصلی‌پژوهش‌

های‌مختلف‌‌در‌میکروبیوم‌شکمبه‌بوده‌است‌تا‌تنوع‌و‌کارکرد‌آن‌در‌چارچوب‌فرضیه‌

و‌‌‌‌.‌ارزیابی‌شود ارتباط‌میان‌میکروبیوم‌شکمبه‌ ایجاد‌ این‌مطالعات‌در‌ آنکه‌ با‌وجود‌

شده‌‌اند،‌اغلب‌قادر‌نیستند‌تأیید‌کنند‌که‌آیا‌ارتباط‌مشاهدهفنوتیپ‌میزبان‌مفید‌بوده‌

ها‌‌با‌یک‌میکروارگانیسم‌یا‌ژن‌خاص‌واقعی‌است‌یا‌خیر؛‌به‌عبارت‌دیگر،‌این‌روش‌

این‌گام‌‌‌‌.کنند‌را‌فراهم‌نمی‌‌‌2«‌به‌»رابطه‌علیت‌‌‌1«معمولاً‌امکان‌گذار‌از‌»همبستگی

آن‌در‌کشت‌‌ نزدیک‌ یا‌یک‌خویشاوند‌ نظر‌ مورد‌ است‌که‌جدایه‌ تحقق‌ قابل‌ زمانی‌

های‌حاصل‌از‌مطالعات‌‌توان‌فرضیه‌خالص‌در‌دسترس‌باشد،‌زیرا‌در‌این‌صورت‌می‌

های‌اُمیک،‌‌با‌این‌حال،‌در‌دوران‌گسترش‌فناوری‌‌‌.طور‌تجربی‌آزمون‌کرد»اُمیک«‌را‌به‌

در‌‌‌‌.ها‌تا‌حد‌زیادی‌مورد‌غفلت‌قرار‌گرفته‌استحوزه‌کشت‌و‌پرورش‌میکروارگانیسم

و‌سپس‌تعیین‌‌‌‌پیشرفته)کشت‌پرحجم‌و‌گسترده(‌‌‌عین‌حال،‌نیاز‌به‌کشت‌میکروبی‌

در‌سایر‌‌این‌رویکرد‌‌در‌واقع،‌‌‌‌.ها‌هرگز‌تا‌این‌اندازه‌اهمیت‌نداشته‌استتوالی‌ژنوم‌آن‌

ها،‌از‌جمله‌دستگاه‌گوارش‌انسان،‌به‌سرعت‌در‌حال‌پیشرفت‌است؛‌زیرا‌‌اکوسیستم

رسیده‌ نتیجه‌ این‌ به‌ دانشمندان‌ بیشتر‌ توالیامروزه‌ که‌ به‌اند‌ نمی‌یابی‌ تواند‌‌تنهایی‌

 
1 Correlation 
2 Causation 
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فرضیه‌ آزمون‌ برای‌ نیاز‌ مورد‌ دقیق‌ )اطلاعات‌ کند‌ فراهم‌ را‌ همکاران،‌‌‌‌Lagierها‌ و‌

‌.‌(2019و‌همکاران،‌‌‌‌Forster؛‌2018

جدایه‌ از‌ استفاده‌ به‌امکان‌ میکروبی‌ به‌ها‌‌DFMعنوانهای‌ با‌‌،‌ ترکیب‌ در‌ ویژه‌

تواند‌به‌کاهش‌بیشتر‌تولید‌متان‌و‌افزایش‌تولید‌کمک‌‌های‌کاهنده‌متان،‌میافزودنی‌

که‌با‌هدایت‌هیدروژن‌به‌سوی‌اسیدهای‌چرب‌فرّار‌کلیدی،‌کارایی‌تولید‌‌طوری‌کند؛‌به‌

های‌مهمی‌را‌فراهم‌‌توانند‌زمینه‌تسریع‌نوآوری‌ها‌میهمچنین،‌این‌جدایه‌‌‌.بهبود‌یابد‌

واکسن توسعه‌ جمله‌ از‌ پروتئین‌کنند؛‌ بر‌ مبتنی‌ متان‌ ضد‌ سلولی‌‌های‌ سطح‌ های‌

ناشناخته‌هستند،‌زیرا‌تعداد‌‌این‌پروتئین‌‌‌.هامتانوژن‌ تا‌حد‌زیادی‌ ها‌در‌حال‌حاضر‌

علاوه‌بر‌این،‌وجود‌این‌‌‌‌.های‌قابل‌دسترس‌در‌کشت‌خالص‌بسیار‌محدود‌استمتانوژن‌

کند‌و‌در‌‌ها‌امکان‌درک‌بهتر‌چگونگی‌انتقال‌هیدروژن‌در‌شکمبه‌را‌فراهم‌می‌جدایه

نتیجه‌توسعه‌راهکارهای‌نوآورانه‌برای‌هدایت‌هیدروژن‌به‌سمت‌تولید‌انرژی،‌به‌جای‌‌

شد‌ خواهد‌ تسهیل‌ به‌ژنوم‌‌‌.‌متانوژنز،‌ میکروبی‌ برای‌‌دست‌های‌ را‌ ما‌ توانایی‌ نیز‌ آمده‌

به‌طور‌قابل‌توجهی‌‌را‌‌یابی‌مبتنی‌بر‌تنوع‌میکروبی‌‌استنباط‌عملکرد‌از‌مطالعات‌توالی‌

‌‌.‌(3.5)نگاه‌کنید‌به‌بخش‌‌‌‌CowPIویژه‌از‌طریق‌تقویت‌پایگاه‌داده‌‌دهند؛‌به‌افزایش‌می‌

جدایه ضدمیکروبی‌‌همچنین‌ مقاومت‌ خطرات‌ ارزیابی‌ برای‌ میکروبی‌ از‌‌‌‌-های‌ که‌

اهمیت‌زیادی‌‌‌‌-‌روند‌‌به‌شمار‌می‌‌‌1«‌های‌مهم‌آینده‌در‌رویکرد‌»سلامت‌واحد‌چالش

فعال‌جدید‌را‌نیز‌‌برداری‌از‌ترکیبات‌زیستدارند‌و‌در‌عین‌حال‌امکان‌کشف‌و‌بهره‌

‌.کنند‌فراهم‌می‌

های‌شکمبه‌انجام‌‌ها‌باید‌برای‌تمامی‌میکروب‌بدیهی‌است‌که‌کشت‌میکروارگانیسم

با‌‌‌‌.نگر‌نسبت‌به‌این‌سامانه‌فراهم‌گرددشود‌تا‌امکان‌اتخاذ‌یک‌رویکرد‌جامع‌و‌کل‌

ها‌در‌‌هایی‌هستند‌که‌کشت‌آن‌ی‌شکمبه‌از‌جمله‌میکروارگانیسمپروتوزوآاین‌حال،‌‌

به‌طور‌کلی،‌شناخت‌تنوع‌‌‌‌.ای‌همراه‌استهای‌ویژه‌خارج‌از‌محیط‌شکمبه‌با‌چالش

ای‌که‌بتوان‌‌های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌ــ‌به‌گونه‌کنونی‌میکروارگانیسم‌

 
1 One Health 
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ـ‌یکی‌از‌نیازهای‌‌ هرگونه‌کاهش‌احتمالی‌در‌این‌تنوع‌را‌در‌آینده‌پایش‌و‌ردیابی‌کرد‌ـ

‌‌‌.‌روداساسی‌پژوهشی‌به‌شمار‌می‌

ای‌بر‌‌های‌قابل‌توجهی‌در‌درک‌اثر‌مداخلات‌تغذیه‌به‌همین‌ترتیب،‌اگرچه‌پیشرفت

میکروبیوم‌شکمبه‌و‌در‌نهایت‌بر‌فنوتیپ‌حیوان‌حاصل‌شده‌است،‌پژوهش‌در‌این‌‌

رژیم‌ بتوان‌ تا‌ یابد‌ ادامه‌ باید‌همچنان‌ مطلوب‌‌حوزه‌ برای‌عملکرد‌ بهینه‌ غذایی‌ های‌

های‌مختلف‌نشخوارکننده‌و‌در‌مناطق‌جغرافیایی‌‌میکروبیوم‌شکمبه‌را‌در‌میان‌گونه‌

ویژه‌از‌نظر‌تأمین‌امنیت‌خوراک‌نشخوارکنندگان‌‌این‌موضوع‌به‌‌‌.‌گوناگون‌شناسایی‌کرد

ویژه‌مواد‌اولیه‌غنی‌‌تواند‌وابستگی‌به‌برخی‌اجزای‌خوراک‌ــ‌به‌اهمیت‌دارد؛‌زیرا‌می‌

چنین‌رویکردی‌‌‌‌.‌از‌پروتئین‌مانند‌سویا‌که‌نیازمند‌واردات‌هستند‌ــ‌را‌کاهش‌دهد‌

،‌‌Pexasهمچنین‌به‌کاهش‌ردپای‌کربنی‌خوراک‌نشخوارکنندگان‌کمک‌خواهد‌کرد‌)‌

Doherty‌ ‌‌ ‌Kyriazakisو‌ ‌،2023).‌ نژاد‌‌‌ اصلاح‌ زمینه‌ در‌ پژوهش‌ نهایت،‌ در‌

تری‌از‌‌نشخوارکنندگانی‌که‌دارای‌میکروبیوم‌بهینه‌هستند‌و‌در‌نتیجه‌فنوتیپ‌مطلوب‌

اصلاح‌نژاد‌یک‌راهبرد‌بلندمدت‌است‌و‌بنابراین‌‌‌‌.دهند‌نیز‌باید‌ادامه‌یابد‌خود‌نشان‌می‌

های‌متوالی،‌صفات‌مطلوب‌و‌‌مدت‌نیاز‌دارد‌تا‌طی‌نسل‌به‌تأمین‌مالی‌پایدار‌و‌طولانی

‌‌.‌های‌اصلاحی‌برآوردشده‌شکل‌گرفته‌و‌سپس‌در‌صنعت‌مورد‌استفاده‌قرار‌گیرند‌ارزش‌

.‌اند‌خلاصه‌شده‌‌3ترین‌خلأهای‌پژوهشی‌موجود‌در‌حال‌حاضر‌در‌جدول‌مهم
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 های پژوهشی موجود خلا  ای ازخلاصه  . 3جدول 

 خلا نیازمندی برای رفع   خلا 
هایی از مزایای رفع این  نمونه 

 خلا 

پذیری‌پایین‌‌دسترس‌

از‌‌کشت خالص‌ های‌

های‌‌میکروارگانیسم‌

‌شکمبه جمله‌‌‌ از‌

مونتاژشده‌‌ژنوم‌ های‌

 از‌متاژنوم‌که‌حاوی

rRNA ی‌‌هستند؛‌یعن

‌داده‌ ژنوم‌‌های‌

از‌‌ مونتاژشده‌

متاژنومی‌داده‌ با‌‌‌‌های‌

‌کیفیت‌بالا

ایجاد‌‌تا و‌ بودجه‌ مین‌

امکان‌‌زیرساخت که‌ هایی‌

یابی‌کشت‌جهانی،‌ژنوتیپ‌

فنوتیپ‌ یابی‌و‌

های‌‌میکروارگانیسم‌

از‌‌ استفاده‌ با‌ را‌ شکمبه‌

فراهم‌‌فناوری‌ نوین‌ های‌

تقویت‌‌ جمله‌ از‌ کند؛‌

با‌دسترسی‌‌ مخازن‌کشت‌

پایگاه‌ توسعه‌ و‌ های‌آزاد‌

داده‌داده‌‌ ژنوم‌‌های‌‌حاوی‌

داده‌ از‌ های‌مونتاژشده‌

که‌‌‌‌با‌کیفیت‌بالا‌‌متاژنومی

ژن‌  rRNA هایدارای‌

‌.هستند‌

تفسیر‌‌ • در‌ توانایی‌ افزایش‌

نهایت‌داده‌ در‌ و‌ متاژنومیک‌ های‌

بهبود‌درک‌مکانیکی‌از‌میکروبیوم‌‌

 .شکمبه

فرضیه‌ • آزمون‌ به‌‌امکان‌ ها‌

،‌نه‌صرفاً‌همبستگی؛‌‌علیتصورت‌‌

یک‌‌ آیا‌ اینکه‌ بررسی‌ یعنی‌

که‌‌ را‌ عملکردی‌ واقعاً‌ میکروب‌

نشان‌داده‌ همبستگی‌ های‌

 .دهد‌یا‌خیردهند‌انجام‌می‌می‌

جریان‌ • بررسی‌ های‌امکان‌

هیدروژن‌در‌شکمبه‌در‌ارتباط‌با‌‌

از‌‌ متان‌ انتشار‌ کاهش‌ به‌ نیاز‌

 .‌نشخوارکنندگان

توسعه‌‌ • ظرفیت‌ افزایش‌

بر‌‌نوآوری‌ مبتنی‌ هدفمند‌ های‌

چالش حل‌ برای‌ های‌‌میکروبیوم‌

برای‌‌ نشخوارکنندگان؛‌ در‌ تولید‌

ترکیب‌‌ طور‌‌‌‌NOP-3مثال،‌ به‌

دادن‌‌ قرار‌ هدف‌ برای‌ اختصاصی‌
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 خلا نیازمندی برای رفع   خلا 
هایی از مزایای رفع این  نمونه 

 خلا 

متانوژنز‌‌ مسیر‌ در‌ آنزیم‌ آخرین‌

 .توسعه‌یافته‌است

به‌‌ • دسترسی‌ افزایش‌

مواد‌‌میکروارگانیسم‌ و‌ ها‌

صنعت‌زیست برای‌ فعال‌

‌.‌فناوریزیست

مداخلات‌‌ درک‌

و‌‌ای/افزودنی‌تغذیه‌ ها‌

‌هاسازوکار‌اثر‌آن‌

افزایش‌بودجه‌و‌زیرساخت‌

طیف‌‌ اثر‌ بررسی‌ برای‌

جیره‌گسترده‌ از‌ و‌‌ای‌ ها‌

بالقوه‌موجود‌‌افزودنی‌ های‌

بر‌‌ جهان‌ سراسر‌ در‌

نشخوارکنندگان،‌‌ فنوتیپ‌

ها‌همراه‌با‌درک‌اثرات‌آن‌

شکمبه؛‌‌ میکروبیوم‌ بر‌

یعنی‌مشخص‌شدن‌اینکه‌‌

از‌‌ غذایی‌ جیره‌ چگونه‌

میکروبیوم‌‌ بر‌ تأثیر‌ طریق‌

فنوتیپ‌‌ تغییر‌ باعث‌

‌.شودمی‌

جدید‌‌ • مداخلات‌ توسعه‌

افزودنی‌تغذیه‌ و‌ خوراکی‌‌ای‌ های‌

عملکرد‌‌ بر‌ مثبتی‌ اثرات‌ که‌

داشته‌‌ نشخوارکنندگان‌در‌مزرعه‌

و‌‌ تولید‌ افزایش‌ مانند‌ باشند،‌

 .‌کاهش‌انتشار‌متان

از‌‌مکانیسمی‌‌درک‌‌ • بهتر‌

ها‌که‌‌مداخلات‌مبتنی‌بر‌افزودنی‌

قانونی‌‌ دریافت‌مجوزهای‌ احتمال‌

آن‌ از‌ استفاده‌ افزایش‌برای‌ را‌ ها‌

این‌‌ برای‌ نیاز‌ مورد‌ زمان‌ و‌ داده‌

‌.دهد‌فرایند‌را‌کاهش‌می‌

درک‌پتانسیل‌اصلاح‌‌

سازوکارهای‌‌ و‌ نژاد‌

‌اثر‌آن‌

ایجاد‌‌ و‌ بودجه‌ افزایش‌

برای‌‌زیرساخت هایی‌

اصلاح‌‌ راهبردهای‌ آزمون‌

برای‌‌ • بلندمدت‌ روشی‌

های‌مورد‌نیاز‌‌دستیابی‌به‌فنوتیپ‌
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 خلا نیازمندی برای رفع   خلا 
هایی از مزایای رفع این  نمونه 

 خلا 

بهبود‌‌ منظور‌ به‌ نژاد‌

نشخوارکنندگان‌‌ فنوتیپ‌

کاهش‌‌)به‌ زمینه‌ در‌ ویژه‌

با‌‌ همراه‌ متان(،‌ انتشار‌

درک‌اثر‌نژاد‌بر‌میکروبیوم‌‌

بالعکس و‌ ‌‌.‌شکمبه‌

نژاد‌‌ اصلاح‌ راهبردهای‌

زمان‌‌به‌ نیازمند‌ ویژه‌

هزاران‌‌ ارزیابی‌ و‌ طولانی‌

حیوان‌برای‌فنوتیپ‌مورد‌‌

‌.‌نظر‌هستند‌

در‌‌ پایدار‌ تولید‌ جهت‌

 .‌نشخوارکنندگان

راهبردهای‌‌به‌ • کارگیری‌

های‌‌بهینه‌اصلاح‌نژاد‌همراه‌با‌جیره

حل‌نهایی‌تواند‌راه‌غذایی‌بهینه‌می‌

در‌‌ پایدار‌ تولید‌ به‌ دستیابی‌ برای‌

‌.نشخوارکنندگان‌باشد‌
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 های کشت حفاظت و مجموعه   ۲.۹

های‌‌هایی‌که‌به‌انتشار‌پژوهش‌ویژه‌آن‌دسته‌از‌سیاست‌های‌دسترسی‌آزاد،‌به‌سیاست

بر‌کشت می‌مبتنی‌ مربوط‌ به‌‌های‌خالص‌ ملزم‌ را‌ پژوهشگران‌ در‌حال‌حاضر‌ شوند،‌

ها‌در‌نتیجه،‌بسیاری‌از‌این‌جدایه‌‌‌.‌کنند‌های‌کشت‌نمی‌ها‌به‌مجموعه‌سپردن‌جدایه‌

آزمایشگاه فریزرهای‌ می‌در‌ نگهداری‌ دانشگاهی‌ می‌‌‌.شوند‌های‌ پیشنهاد‌ که‌‌ما‌ کنیم‌

های‌کشت‌را‌الزامی‌‌ها‌به‌مجموعه‌مجلات‌علمی‌پیش‌از‌انتشار‌مقالات،‌سپردن‌جدایه‌

تر‌‌گونه‌که‌پیش‌همان‌‌.ها‌دسترسی‌داشته‌باشند‌نفعان‌نیز‌بتوانند‌به‌آن‌کنند‌تا‌سایر‌ذی‌

ها‌در‌فریزرهای‌مختلف‌در‌‌هایی،‌این‌میکروارگانیسم‌اشاره‌شد،‌در‌نبود‌چنین‌سیاست

کند؛‌زیرا‌ممکن‌‌مانند‌و‌این‌وضعیت‌خطر‌قابل‌توجهی‌ایجاد‌می‌سراسر‌جهان‌باقی‌می‌

مانی‌خود‌را‌از‌دست‌بدهند‌و‌برای‌همیشه‌از‌دسترس‌جامعه‌‌است‌به‌مرور‌زمان‌زنده‌

شوند‌ خارج‌ که‌‌‌‌.علمی‌ است‌ آن‌ مستلزم‌ سیاستی‌ چنین‌ اجرای‌ است‌ بدیهی‌

تعداد‌‌مجموعه‌ افزایش‌ مدیریت‌ برای‌ لازم‌ ظرفیت‌ و‌ زیرساخت‌ از‌ کشت‌ های‌

‌.‌شده‌برخوردار‌باشند‌های‌سپرده‌میکروارگانیسم‌

‌

 ها و مقررات سیاست   3.۹

های‌مهمی‌‌دسترسی‌منصفانه‌و‌عادلانه‌به‌منابع‌ژنتیکی‌میکروبی‌شکمبه‌یکی‌از‌حوزه‌

»پروتکل‌ناگویا«‌به‌دلیل‌میزان‌بالای‌بوروکراسی‌‌‌‌.است‌که‌نیازمند‌اصلاح‌و‌تغییر‌است

نمونه‌ دریافت‌ برای‌ نیاز‌ مورد‌ اداری‌ تشریفات‌ و‌ مدارک‌ زیاد‌ حجم‌ یا‌و‌ ها‌

ها‌از‌کشورهای‌عضو‌این‌پروتکل،‌به‌مانعی‌مهم‌در‌تبادل‌مواد‌ژنتیکی‌‌میکروارگانیسم‌

های‌جهانی،‌با‌توجه‌به‌اهمیت‌چنین‌تبادلاتی‌در‌مواجهه‌با‌چالش‌‌.تبدیل‌شده‌است

مانند‌بهبود‌امنیت‌غذایی‌و‌کاهش‌اثرات‌تغییرات‌اقلیمی،‌کاهش‌این‌موانع‌از‌اهمیت‌‌

شود‌یک‌رویه‌استاندارد‌و‌ساده‌برای‌‌از‌این‌رو،‌پیشنهاد‌می‌‌‌.اساسی‌برخوردار‌است

سیاست میکروبی‌‌تدوین‌ ژنتیکی‌ منابع‌ تبادل‌ با‌ مرتبط‌ نهادی‌ ترتیبات‌ و‌ قوانین‌ ها،‌
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همچنین‌بازنگری‌در‌قوانین‌مربوط‌به‌مالکیت‌فکری‌در‌‌‌‌.شکمبه‌طراحی‌و‌اجرا‌شود

توانند‌‌شود،‌زیرا‌این‌قوانین‌در‌وضعیت‌کنونی‌می‌ها‌پیشنهاد‌می‌حوزه‌میکروارگانیسم‌

‌.‌های‌علمی‌تبدیل‌شوند‌و‌روند‌پیشرفت‌پژوهش‌را‌کند‌سازند‌به‌مانعی‌برای‌همکاری‌

بدیهی‌است‌که‌بخش‌دامپروری‌در‌حال‌حاضر‌تحت‌فشار‌شدید‌قرار‌دارد‌تا‌در‌بازه‌‌

ای‌برای‌کاهش‌انتشار‌متان‌از‌نشخوارکنندگان‌‌زمانی‌نسبتاً‌کوتاهی‌راهکارهای‌نوآورانه‌

های‌خوراکی‌نوآورانه‌که‌بتوانند‌در‌پاسخ‌به‌این‌چالش‌مؤثر‌‌ارائه‌افزودنی‌‌‌.‌ارائه‌دهد‌

های‌مقرراتی‌است‌تا‌امکان‌تأیید‌و‌استفاده‌‌باشند،‌مستلزم‌ایجاد‌تغییراتی‌در‌چارچوب‌

های‌لازم‌در‌زمینه‌‌ها‌با‌سرعت‌بیشتری‌فراهم‌شود؛‌البته‌همچنان‌با‌حفظ‌ارزیابی‌از‌آن‌

بر‌باشند‌‌ای‌برای‌کاهش‌انتشار‌متان‌ممکن‌است‌هزینه‌مداخلات‌تغذیه‌‌‌.‌کارایی‌و‌ایمنی

از‌آن‌ ایجاد‌کند‌و‌استفاده‌ بار‌مالی‌ برای‌دامداران‌ این‌رو،‌همه‌ذی‌‌‌.ها‌ باید‌‌از‌ نفعان‌

بررسی‌کنند‌که‌چگونه‌می‌به‌ فوری‌ این‌هزینه‌طور‌ بازگرداند؛‌‌توان‌ دامداران‌ به‌ را‌ ها‌

های‌فروشان‌و‌فروشگاه‌کنندگان‌)یا‌خرده‌برای‌مثال‌از‌طریق‌پرداخت‌از‌سوی‌مصرف‌

ها‌به‌های‌کربنی‌دولتی‌که‌در‌آن‌ای(‌یا‌از‌طریق‌سازوکارهایی‌مانند‌چارچوبزنجیره‌

می‌ انجام‌ پرداخت‌ فعالیتشان‌ کربنی‌ خالص‌ وضعیت‌ اساس‌ بر‌ علم‌‌‌‌.شوددامداران‌

ها‌را‌برای‌کاهش‌انتشار‌متان‌در‌نشخوارکنندگان‌ارائه‌‌ای‌از‌نوآوریزودی‌مجموعه‌به‌

های‌خود‌‌ها‌تا‌زمانی‌که‌دامداران‌قادر‌نباشند‌هزینه‌با‌این‌حال،‌این‌نوآوری‌‌‌.خواهد‌داد

.‌را‌جبران‌کنند،‌به‌طور‌گسترده‌مورد‌پذیرش‌قرار‌نخواهند‌گرفت
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بالقوه   . 1۰ می راهکارهای  آن  اعضای  و  کمیسیون  که  و  ای  خلأها  رفع  برای  توانند 

های مرتبط با هضم  های موجود در استفاده پایدار و حفاظت از میکروارگانیسم ضعف 

 در نشخوارکنندگان ارائه دهند 

داده‌ بررسی‌ اساس‌ سیاستبر‌ موجود،‌ علمی‌ همچنین‌‌های‌ و‌ جاری،‌ مقررات‌ و‌ ها‌

شود‌که‌از‌‌شده‌توسط‌متخصصان،‌راهکارهای‌بالقوه‌زیر‌پیشنهاد‌می‌های‌مطرح‌دیدگاه‌

های‌موجود‌در‌‌توانند‌در‌رفع‌خلأها‌و‌ضعف‌ها‌کمیسیون‌و‌اعضای‌آن‌می‌طریق‌آن‌

میکروارگانیسم‌ از‌ و‌حفاظت‌ پایدار‌ نشخوارکنندگان‌‌استفاده‌ در‌ با‌هضم‌ مرتبط‌ های‌

‌:مشارکت‌کنند‌

های‌‌بندی‌فعالیت‌تشکیل‌یک‌گروه‌کارشناسی‌جهانی‌برای‌کار‌بر‌روی‌اولویت •

میکروارگانیسم مدیریت‌ با‌ نیز‌‌مرتبط‌ و‌ نشخوارکنندگان‌ در‌هضم‌ مؤثر‌ های‌

این‌‌ از‌ حفاظت‌ و‌ پایدار‌ استفاده‌ برای‌ موجود‌ تهدیدهای‌ شناسایی‌

 ها؛میکروارگانیسم‌

های‌پژوهشی‌جهانی‌در‌‌اطمینان‌از‌تأمین‌منابع‌کافی‌برای‌ابتکارات‌و‌برنامه‌ •

 های‌شکمبه؛‌برداری‌و‌مدیریت‌میکروارگانیسم‌زمینه‌کشت،‌فهرست

های‌ای‌که‌بر‌اساس‌آن،‌تمامی‌جدایه‌گونه‌های‌دسترسی‌آزاد‌به‌ترویج‌سیاست •

با‌‌ مرتبط‌ داده‌ هرگونه‌ انتشار‌ از‌ پیش‌ خالص‌ کشت‌ از‌ حاصل‌ میکروبی‌

 شوند؛‌‌ذخیره‌سازیهای‌کشت‌ارگانیسم)های(‌مربوطه،‌در‌مجموعه‌

گویی‌به‌افزایش‌‌های‌کشت‌در‌سطح‌جهانی‌برای‌پاسختقویت‌ظرفیت‌مجموعه‌ •

الزام‌‌ سیاست‌ اجرای‌ نتیجه‌ در‌ که‌ سازی‌‌تقاضایی‌ در‌‌جدایهذخیره‌ ها‌

 های‌کشت‌ایجاد‌خواهد‌شد؛مجموعه‌

پژوهش‌ • مالی‌ تأمین‌ نوآوری‌ترویج‌ زمینه‌ در‌ مدیریت‌‌ها‌ با‌ مرتبط‌ های‌

به‌ شکمبه،‌ و‌‌میکروبیوم‌ نشخوارکنندگان‌ نژاد‌ اصلاح‌ با‌ ارتباط‌ در‌ ویژه‌

 ای؛های‌تغذیه‌نوآوری‌
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ها‌و‌‌های‌داده‌مربوط‌به‌ژنوم‌های‌تأمین‌مالی‌برای‌توسعه‌پایگاه‌بهبود‌فرصت‌ •

های‌محاسباتی‌لازم‌برای‌تبدیل‌‌ها،‌همراه‌با‌تقویت‌تخصص‌های‌جدایه‌فنوتیپ‌

داده‌ حاشیه‌این‌ به‌ پایه‌ پیشرفته‌نویسیهای‌ نهایت‌‌های‌ در‌ و‌ متاژنومیک‌ تر‌

ظرفیت‌ استنباط‌ برای‌‌امکان‌ مغذی‌ مواد‌ دسترسی‌ میزان‌ و‌ تخمیری‌ های‌

 میزبان؛‌

به‌ • ناگویا‌ پروتکل‌ در‌ اصلاحاتی‌ پیگیری‌ و‌ جهانی‌‌آغاز‌ تبادل‌ تسهیل‌ منظور‌

 ها؛ها‌و‌میکروارگانیسم‌نمونه‌

مشوق‌ • کردن‌ همکاری‌فراهم‌ ترغیب‌ برای‌ به‌هایی‌ جهانی،‌ ویژه‌‌های‌

.‌گیردهایی‌که‌کشورهای‌با‌درآمد‌پایین‌و‌متوسط‌را‌در‌بر‌می‌همکاری
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 شده از نظرسنجی کارشناسانهای دریافت : پاسخ 1پیوست 

می‌ ارائه‌ را‌ نظرسنجی‌ یک‌ نتایج‌ پیوست‌ »ژنومیک‌‌این‌ شبکه‌ اعضای‌ برای‌ که‌ کند‌

ارسال‌شده‌بود‌تا‌‌‌‌2«‌وابسته‌به‌»ائتلاف‌جهانی‌پژوهش‌‌1(‌RMG)میکروبی‌شکمبه«‌‌

های‌مرتبط‌با‌هضم‌‌های‌آنان‌درباره‌استفاده‌پایدار‌و‌حفاظت‌از‌میکروارگانیسمدیدگاه‌

یک‌مجمع‌جهانی‌برای‌پژوهشگران‌‌‌‌RMGشبکه‌‌‌‌.‌آوری‌شوددر‌نشخوارکنندگان‌جمع‌

های‌مرتبط‌با‌‌نفعانی‌است‌که‌از‌رویکردهای‌ژنومیکی‌برای‌درک‌میکروارگانیسم‌و‌ذی‌

ای،‌‌ویژه‌در‌ارتباط‌با‌انتشار‌متان‌روده‌کنند؛‌به‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌استفاده‌می‌

‌.وری‌تولید‌سلامت‌دام‌و‌بهره‌

که‌در‌کشورهای‌استرالیا،‌اتریش،‌‌‌‌RMGبرای‌اجرای‌این‌نظرسنجی،‌با‌اعضای‌شبکه‌‌
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‌
‌های‌نظرسنجی‌ها‌به‌پرسش‌توزیع‌پاسخ‌‌‌.‌A1شکل‌‌

 

‌های‌زیر‌اشاره‌دارند:‌ترتیب‌به‌گزاره‌ای‌به‌یادداشت:‌نمودارهای‌دایره‌

های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌‌الف(‌»وضعیت‌کنونی‌تنوع‌میکروارگانیسم‌

‌«.در‌سطح‌جهانی‌مطلوب‌است

میکروارگانیسم‌ تنوع‌ در‌ کنونی‌ »روندهای‌ در‌‌ب(‌ هضم‌ با‌ مرتبط‌ های‌

ها‌در‌دهه‌آینده‌نیز‌‌دهد‌که‌وضعیت‌آن‌نشخوارکنندگان‌در‌سطح‌جهان‌نشان‌می

‌«.مطلوب‌باقی‌خواهد‌ماند‌
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هایی‌که‌با‌هدف‌ترویج‌استفاده‌پایدار‌و‌حفاظت‌‌ج(‌»وضعیت‌کنونی‌اجرای‌فعالیت

میکروارگانیسم‌ می‌از‌ انجام‌ نشخوارکنندگان‌ در‌ با‌هضم‌ مرتبط‌ مناسب‌‌های‌ شود،‌

‌«.است

ها،‌قوانین‌و‌ترتیبات‌نهادی‌در‌حوزه‌قضایی‌شما‌‌د(‌»وضعیت‌کنونی‌تدوین‌سیاست

‌«‌.های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌مطلوب‌استبرای‌مدیریت‌میکروارگانیسم‌

ترتیبات‌نهادی‌در‌حوزه‌قضایی‌‌هـ(‌»وضعیت‌کنونی‌اجرای‌سیاست قوانین‌و‌ ها،‌

های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌مطلوب‌‌شما‌برای‌مدیریت‌میکروارگانیسم

‌«.است

هایی‌که‌در‌استفاده‌پایدار‌و‌حفاظت‌از‌‌و(‌»وضعیت‌کنونی‌همکاری‌میان‌سازمان‌

های‌مرتبط‌با‌هضم‌در‌نشخوارکنندگان‌در‌سطح‌جهانی‌نقش‌دارند،‌‌میکروارگانیسم‌

‌«‌.مطلوب‌است
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