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میکروبیوم و  هایآنالیزدر رویکردهای بیوانفورماتیک مروری جامع بر استفاده از 
  میکروبیوتا

 *منصور زاهدی و بهاره نوحی

 جزیه و شیمی فیزیکروه شیمی تگدانشکده علوم شیمی و نفت، دانشگاه شهید بهشتی،  ،نتهرا ،یرانا

 03/06/1403 تاریخ پذیرش: 27/01/1403تاریخ دریافت: 

 چکیده

شناسی، توجه بسیاری از پژوهشگران ای نوین در زیستعنوان شاخههای اخیر، مطالعه میکروبیوم و میکروبیوتا بهدر دهه
یابی نسل جدید، های توالیرده است. پیشرفت چشمگیر فناوریمحیطی را به خود جلب کهای پزشکی، کشاورزی و زیستحوزه

چیده های عظیم و پیامکان تحلیل عمیق و دقیق جوامع میکروبی را فراهم ساخته است؛ با این حال تفسیر و استخراج از داده
رور جامع کاربردهای این مقاله، به م گیری از ابزارهای بیوانفورماتیکی ممکن نیست.ها بدون بهرهحاصل از این فناوری

و   QIIME2  ،DADA2،ENAهای داده کلیدی مانندو ابزارها و پایگاه استبیوانفورماتیک در آنالیزهای میکروبیومی پرداخته 
SILVA هایی نوآورانه در تحلیل عملکرد عنوان روشاومیکس، به-اند. همچنین، رویکردهای چندمعرفی و مقایسه شده

سازی، قادرند های یادگیری ماشین و مدلدهد که چگونه روش. مقاله حاضر همچنین نشان میاندمیکروبیوم بررسی شده
شده و کشف سازیهای شخصیرای تشخیص زودهنگام بیماری، طراحی درماناطلاعات زیستی را به ابزارهایی قدرتمند ب

نابع محاسباتی بالا، تفسیر پیچیده نتایج و نبود هایی مانند نیاز به منشانگرهای زیستی تبدیل کنند. در نهایت، ضمن بیان چالش
و در  ای در این حوزه تأکید شده استرشتههای محاسباتی و آموزش بینهای داده جامع، بر ضرورت توسعه زیرساختپایگاه
میکروبیوم را با های زیستی گیری از بیوانفورماتیک، پیچیدگیسازد تا با بهرهنقشه راهی علمی برای پژوهشگران فراهم می واقع

 .دقت و عمق بیشتری کشف کنند

 .اومیکس-های چندداده، هاداده و نرم افزارهای پایگاه بیوانفورماتیک، میکروبیوتا، میکروبیوم، های كلیدی: واژه

 m-zahedi@sbu.ac.ir :یکینورتکلا تسپ ،لوئسم هدنسیون *

 مقدمه
اغلب به « میکروبیوتا»و « میکروبیوم»گرچه دو اصطلاح 

هوم شوند، از لحاظ علمی دو مفجای یکدیگر استفاده می
به « میکروبیوم»دهند. واژه مرتبط اما متمایز را نشان می

هایی اشاره دارد که در مجموع ژنوم تمامی میکروارگانیسم
خاک و اقیانوس  ،یک محیط مشخص مانند بدن انسان

حضور دارند. به عبارتی دیگر، میکروبیوم بیانگر تمام مواد 
 ها،ژنتیکی موجود در اجتماع میکروبی است. باکتری

ها های میکروبی مانند قارچها و یوکاریوتها، ویروسآرکی
ترین موجودات در هر میزبان و و پروتوزوئرها از فراوان

روند که در عملکرد زیستی شمار میها بهاکوسیستم
ها نقشی حیاتی دارند. از ها و حفظ تعادل اکوسیستممیزبان

سوی دیگر، میکروبیوتا به اجتماع واقعی این 
ها ساکن ها اشاره دارد که در این زیستگاهارگانیسممیکرو
تمایز دقیق میان این دو مفهوم برای درک جامع از  .هستند

هایی همچون پزشکی، های مرتبط در زمینهپژوهش

 (.1-5) استمحیطی ضروری کشاورزی و علوم زیست
تأثیر میکروبیوم و میکروبیوتا بر فیزیولوژی میزبان، عملکرد 

و سلامت عمومی کاملاً آشکار است. برای  سیستم ایمنی
نقش مهمی در هضم غذا و نمونه، میکروبیوتای روده انسان 

های ها دارد و همچنین بدن را در برابر باکتریسنتز ویتامین
کند. تغییر در ترکیب میکروبیوتا، که زا محافظت میبیماری

شود، با طیف شناخته می (Dysbiosis) زبیوبه عنوان دیس
 هایها از جمله چاقی و دیابت، بیماریریوسیعی از بیما

التهابی روده و  پوستی همچون پسوریازیس، بیماری های
، حتی اختلالات روانی نظیر افسردگی و اضطراب اجتماعی

در ارتباط است. این تعامل پیچیده و  آلزایمر و اوتیسم و ...
ظریف میان میکروبیوتا و میزبان، اهمیت حیاتی درک 

ها را در شرایط سلامت و بیماری برجسته عملکرد باکتری
های تشخیصی جدید، تواند به توسعه روشکند و میمی
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انی هدفمند و نشانگرهای زیستی برای مداخلات درم
 (.6-10) پزشکی شخصی منجر شود

انداز مطالعات مرتبط با چشم ،یابیهای توالیفناوری
مزایای  اند. یکی ازمیکروبیوم و میکروبیوتا را متحول کرده

یابی مانند توالی هیابی پُربازدهای توالیفرد روشمنحصربه
 Shotgun) نو متاژنومیکس شاتگا  16S rRNAژن

metagenomics)، ها امکان آن است که این فناوری
کنند. این های طولی و پایش زمانی را فراهم میبررسی
های محاسباتی قدرتمند، شناسایی ها به همراه روشتکنیک

ها یا مسیرهای عملکردی های خاص و ژندقیق میکروب
تری از تعاملات اند؛ این امر به فهم عمیقرا میسر ساخته

پیچیده میان اعضای این اجتماعات میکروبی منجر شده 
به شناسایی  است. همچنین، تحلیل دقیق میکروبیوم

ها در فرایندهای های میکروبی ناشناخته و نقش آنگونه
 (.11-15) زیستی گوناگون کمک کرده است

پیامدهای پژوهش در حوزه میکروبیوم بسیار فراتر از 
سلامت انسان است. در کشاورزی، درک میکروبیوم خاک 

وری های پایدار کشت و بهبود بهرهبرای توسعه روش
محصولات کشاورزی ضروری است. در علوم محیطی نیز 

ها و های مرتبط با میکروبیوم به حفظ اکوسیستمپژوهش
کند، زیرا اقلیمی کمک میکاهش اثرات تغییرات 

ها نقش اساسی در چرخه کربن و سایر فرآیندهای میکروب
کنند. با تکامل مستمر تحقیقات در بیوژئوشیمیایی ایفا می

رود کاربردهای بالقوه علوم میکروبیوم این حوزه، انتظار می
هایی مانند اکتشافات فضایی افزایش یافته و حتی به حوزه

این زمینه شناخت جوامع میکروبی نیز گسترش یابد؛ در 
های فرازمینی اهمیت تواند برای حفظ حیات در محیطمی

 (.16-20) حیاتی داشته باشد

پژوهش در زمینه میکروبیوم و میکروبیوتا نیازمند تحلیل 
های هایی حجیم و پیچیده است که از فناوریداده

یابی پرظرفیت، مانند متاژنومیکس، توالی
ه دست ب  16S rRNAیابی ژن و توالی  یکسمتاترانسکریپتوم

آیند. به همین دلیل، استفاده از ابزارهای پیشرفته می
بیوانفورماتیکی برای پردازش و تحلیل حجم عظیم این 

هدف از این پژوهش  از اینرو، ها ضروری است.داده
های استفاده از روشهای ضرورت مروری معرفی و بیان 

ی میکروبیومی، مزایای این هابیوانفورماتیک در پژوهش

های سنتی و همچنین رویکردها نسبت به روش
 .هایی که همچنان وجود دارند، استها و چالشمحدودیت

 ادبیات تحقیق

های مرتبط ای ضروری در پژوهشبیوانفورماتیک به مؤلفه
 با میکروبیوم تبدیل شده است و امکان تحلیل جامع و دقیق

ن بخش، راهم آورده است. در ایاجتماعات میکروبی را ف
های هایی که از روشترین پژوهشبرخی از مهم

بیوانفورماتیکی برای مطالعه میکروبیوم و میکروبیوتا 
ها نقش مهم شوند. این بررسیمرور می ،انداستفاده کرده

بیوانفورماتیک را در فهم تعاملات زیستی میکروبی، 
 .دهدسلامت و بیماری نشان می

 (2006) میکروبیوم روده انسان سحلیل متاژنومیکت

یکی از اولین مطالعات متاژنومیکی را بر  ،و همکاران گیل
روی میکروبیوم روده انسان انجام دادند که دیدگاه بنیادینی 

های روده درباره تنوع و ظرفیت عملکردی میکروارگانیسم
یابی ارائه کرد. این پژوهش با استفاده از روش توالی

اتگان، اجتماعات میکروبی موجود در بخش پایینی روده ش
دو فرد سالم را بررسی کرد. نتایج مطالعه نشان داد که 
اجتماعات میکروبی روده بسیار پیچیده و متنوع هستند و 

های ها هستند که در فرآینددارای مجموعه وسیعی از ژن
ها و اسیدهای متابولیکی همچون متابولیسم کربوهیدرات

نقش دارند. این مطالعه با نشان دادن این موضوع که  آمینه
میکروبیوم روده یک مجموعه منفعل نیست، بلکه فعالانه در 
متابولیسم میزبان نقش دارد، اهمیت زیادی یافت. گیل و 

ها های میکروبی و ارتباط آنبرداری از ژنهمکاران با نقشه
قش با مسیرهای متابولیکی، نخستین گام مهم در تبیین ن

ای فعال میکروبیوم در متابولیسم میزبان را برداشتند و پایه
 (.4) برای مطالعات بعدی در این حوزه فراهم ساختند

 (2012) پروژه میکروبیوم انسانی

 Human Microbiome ) کنسرسیوم پروژه میکروبیوم انسانی

Project (HMP) Consortium) ،  یک طرح گسترده برای
های مختلف بدن توصیف تنوع میکروبیوم انسان در بخش

یابی های توالیزمان از روشاین پروژه، با استفاده هم بود.
و متاژنومیکس، کاتالوگی مرجع از   16S rRNAژن 

اجتماعات میکروبی مرتبط با افراد سالم را تهیه کرد که 
های آتی پیرامون نقش میکروبیوم در مبنایی برای پژوهش

با ارائه  HMP سلامت و بیماری ایجاد نمود. پروژه
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یابی و گیری، توالینهتانداردشده برای نموهای اسروش
های میکروبیوم، موجب پیشرفت چشمگیر در تحلیل داده

حوزه تحقیقات میکروبیومی شد. همچنین، این پروژه 
گذار تحقیق درباره تغییرات ترکیب میکروبی در شرایط پایه

 (.2ید )مختلف بیماری گرد

 كاربرد 
 (2016) ومیکروبیم یاهداده لیدر تحل نیماش یریادگی

 یرا رو نیماش یریادگی یهاکیتکن ،و همکاران تسینا
از  زبان،یم یهاپیبکار بردند تا فنوت ومیکروبیم یهاداده

اجتماعات  بیرا بر اساس ترک یماریب یهاتیجمله وضع
 یهامطالعه توان بالقوه روش نیکنند. ا ینیبشیپ یکروبیم
 یهااز داده ییهاالگو صیرا در تشخ نیماش یریادگی
 تیوضع توانیها منشان داد که به کمک آن ومیکروبیم

 نیا یهاافتهیکرد.  ینیبشیرا پ زبانیم یماریو ب یسلامت
 یریادگی یهاتمیموضوع بود که الگور نیا انگریپژوهش ب

نوع دو و  ابتیمانند د ییهایماریب طیقادرند شرا نیماش
ن مطالعه یکنند. ا ینیبشیپ ییکرون را با دقت بالا یماریب

و  رودیبه شمار م ومیکروبیم یهادر پژوهش ینقطه عطف
 یهامدل جادیا یدر راستا یبعد قاتیتحق یرا برا نهیزم
بر اساس  شدهیسازیشخص یهاو درمان کنندهینیبشیپ

 (.21) فراهم ساخته است ومیکروبیاطلاعات م

 Multi-Omics) اومیکس-سازی رویکردهای چندیکپارچه

Integration) (2023) های میکروبیوموهشپژ در 

اومیکس -با استفاده از رویکردهای چند ،و همکاران لی
شامل متاژنومیکس، متابولومیکس و پروتئومیکس به بررسی 

های متابولیکی پرداختند. نقش میکروبیوم روده در بیماری
منظور تلفیق در این مطالعه، ابزارهای بیوانفورماتیکی به

کار گرفته شد و در بهاومیکس  هایهای مختلف دادهلایه
ها و ها، متابولیتنتیجه، دیدگاهی جامع از تعاملات ژن

های میکروبی با محیط میزبانی فراهم گردید. این پروتئین
رویکرد یکپارچه منجر به شناسایی نشانگرهای زیستی و 

هایی مانند دیابت نوع دو و اهداف درمانی نوینی در بیماری
های این پژوهش گام مهمی روده شد. یافتهبیماری التهابی 

شوند و قدرت در پیشرفت علم میکروبیوم محسوب می
را در درک بهتر تعاملات پیچیده  ساومیک-های چندروش

میان میزبان و میکروبیوم به اثبات رساندند. همچنین، نتایج 
را  ساومیک-آمده از این پژوهش، رویکردهای چنددستبه

های کنند، به طوری که دادهید میتأی در پزشکی شخصی
های تواند مبنایی برای تدوین استراتژیمیکروبیوم می

 (.22د )های متابولیکی افراد باشدرمانی متناسب با پروفایل

 های های الگوریتمپیشرفت
 (2024) های میکروبیومیادگیری ماشین در تحلیل داده

ی ماشین را یک الگوریتم جدید یادگیر ،و همکاران چن
های میکروبیوم دادهی برای تحلیل مجموعهطور اختصاصبه

تری از های دقیقبینیطراحی کردند که قادر است پیش
ها بر اساس ترکیب و عملکرد اجتماعات وضعیت بیماری

های میکروبی ارائه دهد. این مطالعه با استفاده از پیشرفت
هایی مدلاخیر در زمینه یادگیری عمیق و هوش مصنوعی، 

های آماری سنتی، را ایجاد کرد که نسبت به روش
کنند. کاربرد این الگوریتم تری فراهم میهای دقیقبینیپیش

های میکروبیوم منجر به کشفیات جدیدی در تحلیل داده
درباره ارتباط میان ترکیب و عملکرد اجتماعات میکروبی با 

میکروبی عنوان نمونه، نقش اجتماعات ها شد. بهبیماری
 های خودایمنی نظیر آرتریت روماتوئیدروده در بیماری

(Rheumatoid arthritis)  و اختلالات متابولیکی مانند دیابت
عنوان یکی از تر گردید. این مطالعه، بهنوع دو روشن

های پیشرو در استفاده از بیوانفورماتیک و هوش پژوهش
مصنوعی در مطالعات میکروبیومی، گامی بزرگ در جهت 

ر پایه میکروبیوم و کشف اهداف تحقق پزشکی شخصی ب
 (.23) شوددرمانی جدید محسوب می

 تحقیق روش

های های بیوانفورماتیکی برای تحلیل مجموعه دادهروش
های نوین میکروبیوم تولید ای که توسط پژوهشپیچیده

ها مراحل ناپذیرند. این روششوند، ضروری و اجتنابمی
های ها تا تحلیلدادهپردازش آوری و پیشمختلفی از جمع

دهند گیرند و به پژوهشگران اجازه میپیشرفته را در بر می
بندی میکروبی( و )طبقه های تاکسونومیکتا بینش

ها( در اجتماعات میکروبی عملکردی )نقش میکروارگانیسم
طور دقیق آشکار سازند. در این بخش، مروری جامع را به

های ستفاده در پژوهشهای بیوانفورماتیکی مورد ابر روش
یابی، های توالیشود و بر فناوریمیکروبیومی ارائه می

های تحلیل داده تأکید خواهد ها و تکنیککنترل کیفیت داده
 .شد
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های نخستین مرحله در تحلیل بیوانفورماتیکی پژوهش
ها است که پردازش دادهآوری و پیشمیکروبیوم، جمع
دهد. فرایند ل میهای بعدی را تشکیزیربنای تحلیل

گیری از منابع مختلف ها شامل نمونهآوری دادهجمع
های بافتی است که به میکروبیوم نظیر مدفوع، بزاق یا نمونه

ها یا پروتئین از این نمونه DNA ، RNA  ل آن، استخراجدنبا
گیرد. این مواد زیستی، اطلاعات لازم برای بررسی انجام می

پردازش کنند. پیشفراهم می دقیق اجتماعات میکروبی را
ها موجب تضمین دقت و کیفیت صحیح این داده

شود و به حذف یابی و پروفایلینگ میهای توالیتکنیک
های پیشرفته کمک ها برای تحلیلنویز و آمادگی داده

ها جهت اطمینان از پردازش دادهکند. انجام مؤثر پیشمی
 حیاتی استآمده از مطالعه امری دستصحت نتایج به

(24-28.) 

ها در آوری دادههای جمعترین روشیکی از متداول
یابی های توالیهای میکروبیوم، استفاده از فناوریپژوهش

یابی ، توالی16S rRNAیابی ژن است که شامل توالی
شود. هر و متاترانسکریپتومیکس می متاژنومیکس شاتگان

ت را ارائه ها نوع متفاوتی از اطلاعایک از این روش
بندی عمدتاً بر طبقه 16S rRNA یابی ژن دهند؛ توالیمی

یابی شاتگان تاکسونومیک تمرکز دارد، در حالی که توالی
ها را تر از جمله بررسی عملکرد ژنامکان تحلیل گسترده

کند. متاترانسکریپتومیکس نیز یک گام فراتر رفته فراهم می
میکروبی مورد مطالعه ها را در اجتماعات و بیان فعال ژن

پردازشی نظیر کنترل کیفیت، دهد. اقدامات پیشقرار می
 های ناشی ازکیفیت و حذف آلودگیکم هایحذف خوانش

DNA های بعدی میزبان برای تضمین صحت و دقت تحلیل
 (.33-29) بیوانفورماتیکی ضروری هستند

سازی است های نرمالپردازش همچنین شامل تکنیکپیش
یابی های ناشی از فرایند توالیمنظور کاهش سوگیریکه به

یابی مورد استفاده قرار مانند تفاوت در عمق توالی
سازی در مطالعات های رایج نرمالگیرند. تکنیکمی

بندی و مقیاس (Rarefaction) میکروبیوم شامل رریفکشن
شوند که ها باعث میاست. این تکنیک فراوانی نسبی

های مختلف قابل مقایسه هآمده از نموندستهای بهداده
الگوهای زیستی دهند تا باشند و به پژوهشگران اجازه می

پردازش معناداری را شناسایی کنند. سایر مراحل مهم پیش
، بندی واحدهای تاکسونومیک عملیاتیشامل خوشه

است که مبنایی برای  عملکردی تفسیرو  هابینی ژنپیش
اعات میکروبی تر ساختار و عملکرد اجتمتحلیل عمیق

 (.34-38)  روندشمار میبه

های عنوان یکی از جنبهها بهسازی دادهدر نهایت، یکپارچه
های میکروبیوم مطرح پردازش در پژوهشاساسی پیش

، یاومیکس-های چنداست. با گسترش استفاده از داده
های ها شامل دادهیکپارچه کردن انواع مختلف داده

و  س، پروتئومیکسیک، ترانسکریپتومسژنومیک
شود. برای هر یک چالشی جدی محسوب می سمتابولومیک

پردازش اختصاصی طراحی ها، مراحل پیشاز انواع داده
ها را به نحو مؤثری با یکدیگر شود تا بتوان این دادهمی

تلفیق کرد و نمای جامعی از اکوسیستم میکروبی ارائه 
های پیشرفته برای نمود. در این مرحله معمولاً از الگوریتم

های گوناگون ها در پلتفرمترازسازی و نگاشت دادههم
های مرتبط با اجتماعات شود تا تمامی فعالیتاستفاده می
 (.39-43)  طور یکپارچه بررسی و تحلیل شوندمیکروبی به

های داده افزارها و پایگاهترین و پركاربردترین نرممهم
 های میکروبیومفاده در پژوهشبیوانفورماتیکی مورد است

امروزه مجموعه متنوعی از ابزارهای بیوانفورماتیکی و 
های برای پردازش، تحلیل و تفسیر داده های دادهپایگاه

میکروبیوم در دسترس است. این ابزارها در انجام وظایف 
بندی تاکسونومیک، ها، طبقهتوالی تنظیممختلف از جمله 

به محققان کمک  هاازی دادهسو بصری عملکردیتفسیر 
تخصصی این امکان را به  های دادهکنند. همچنین، پایگاهمی

های میکروبیومی را ذخیره دهند که دادهپژوهشگران می
ها دسترسی داشته باشند که این امر به کرده و به آن

ها میان مطالعات سازی دادهگذاری و یکپارچهاشتراک
ترین و ین بخش برخی از مهمکند. در اگوناگون کمک می
های داده بیوانفورماتیکی افزارها و پایگاهپرکاربردترین نرم

 :شوندهای میکروبیوم بررسی میمورد استفاده در پژوهش

  QIIME 2 افزارنرم

 QIIME 2 (Quantitative Insights Into Microbial افزارنرم

Ecology) ترین مجموعه ترین و محبوبیکی از رایج
های میکروبیوم هابزارهای بیوانفورماتیکی در تحلیل داد

افزار شامل مجموعه جامعی از ابزارها برای است. این نرم
یابی خام است که شامل کنترل های توالیپردازش داده
بندی تاکسونومیک، تحلیل تنوع ها، طبقهکیفیت توالی
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طور به QIIME 2 د.شوها میسازی دادهمیکروبی و نیز بصری
  16S rRNAیابی ژن های توالیای در تحلیل دادهگسترده

گیرد و همچنین از روندهای تحلیل مورد استفاده قرار می
کند. ساختار یابی دیگر نیز پشتیبانی میهای توالیداده

افزار باعث شده تا ماژولار و مستندات جامع این نرم
استفاده از آن ساده باشد و به پژوهشگران امکان دهد 

سازی کنند. خصیها را متناسب با نیازهای خود شتحلیل
به محققان  QIIME 2 قابلیت ایجاد نمودارهای تعاملی توسط

های طور مؤثرتری به کاوش و تفسیر دادهکند تا بهکمک می
 (.44-46)  میکروبیوم بپردازند

  Mothur افزارنرم

افزاری بیوانفورماتیکی است یک بسته نرم Mothur افزارنرم
         یابی ژنهای توالیپردازش دادهطور گسترده برای که به

   16S rRNA  شناسی میکروبی های مرتبط با بومسایر داده و
ردیفی ابزارهایی را برای هم نیز افزاررود. این نرمکار میبه

و  هابندی توالیبندی تاکسونومیک، خوشهها، طبقهتوالی
 کند. یکی از نقاط قوتتحلیل تنوع میکروبی ارائه می

توانایی آن در پردازش کارآمد   Mothur افزارکلیدی نرم
شود این های حجیم است که باعث میمجموعه داده

های های حاصل از پلتفرمافزار برای تحلیل دادهنرم
افزار از یابی پُربازده مناسب باشد. همچنین این نرمتوالی

کند و سازی شده پشتیبانی میروندهای تحلیل شخصی
سازی با سایر ابزارها را برای انجام یکپارچهقابلیت 
. آوردهای تکرارپذیر در حوزه میکروبیوم فراهم میپژوهش
Mothur  پروژه »طور معمول در مطالعاتی همچون به

شود و بستری قابل اعتماد استفاده می« میکروبیوم انسانی
برای درک ترکیب و عملکرد جوامع میکروبی به شمار 

 (.49-47) رودمی

 DADA2 افزارنرم

 DADA2 (Divisive Amplicon Denoising افزارنرم

Algorithm 2)  ابزاری پیشرفته در حوزه بیوانفورماتیک است
، (Amplicon) های توالی آمپلیکونکه برای پردازش داده

طراحی شده است.   16S rRNAیابی ژن ویژه توالیبه
از  DADA2 ها، بندی توالیهای سنتی خوشهبرخلاف روش

خطاهای موجود در  یک رویکرد مبتنی بر مدل برای اصلاح
کند و به این ترتیب امکان شناسایی می ها استفادهآمپلیکون

نوکلئوتیدی را تا سطح تک های توالی واقعیدقیق گونه

های نزدیک به هم آورد. این روش در تمایز گونهفراهم می
بندی بسیار مؤثر است و دقت بالاتری را در پروفایل

تواند می DADA2 افزاررمدهد. ناجتماعات میکروبی ارائه می
 هایی مانندعنوان ابزاری مستقل استفاده شود یا در پلتفرمبه

QIIME 2 افزارهای بیوانفورماتیکی ادغام گردد. و دیگر نرم
در اصلاح خطاها باعث شده  DADA2 فردتوانایی منحصربه

ترین ابزارهای موجود عنوان یکی از دقیقافزار بهتا این نرم
-52) های توالی آمپلیکون شناخته شودداده برای پردازش

50.) 

 HUMAnN افزارنرم

 HUMAnN (The HMP Unified Metabolic Analysis افزارنرم

Network)  ابزاری بیوانفورماتیکی است که برای استنباط
های ظرفیت عملکردی اجتماعات میکروبی از داده

متاژنومیکس و متاترانسکریپتومیکس طراحی شده است. 
دهد تا مسیرهای یافزار به پژوهشگران اجازه ماین نرم

متابولیکی موجود در اجتماعات میکروبی را از طریق 
 های مرجع مانندیابی به پایگاههای توالینگاشت داده

UniRef افزارشناسایی کنند. نرم HUMAnN ویژه برای به
های میکروبی و بینی ظرفیت عملکردی اکوسیستمپیش

مند درک فرآیندهای بیوشیمیایی در این اجتماعات سود
برای  MetaPhlAn افزارمعمولاً همراه با نرم  HUMAnN.است

رود که این ترکیب، تعیین پروفایل تاکسونومیکی به کار می
بندی و عملکرد اجتماعات میکروبی تحلیل جامعی از طبقه

 (.53-55) سازدپذیر میرا امکان

  GMrepo پایگاه داده

و تخصصی است که یک منبع جامع  GMrepo پایگاه داده
های منتشرشده شده از پژوهشهای میکروبیوم استخراجداده
کند. این پایگاه به علمی را گردآوری و ارائه می مقالاتدر 

وجو و تحلیل دهد تا به جستپژوهشگران امکان می
ها و ارتباطات میکروبی های میکروبی، عملکرد ژنتاکسون

با  GMrepo. زندبا شرایط مختلف سلامت و بیماری بپردا
گردآوری و تجمیع اطلاعات از مطالعات مختلف، بررسی 

های متنوع را تسهیل الگوهای میکروبیوم در مجموعه داده
های کند. این پایگاه داده برای شناسایی میکروارگانیسممی

کلیدی دخیل در سلامت و بیماری بسیار مفید بوده و از 
نی، حیوانی و انساهای میکروبیوم ها در حوزهپژوهش

 (.56-58)  کندمحیطی پشتیبانی می
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  SILVA پایگاه داده

 RNA هایای جامع از توالیمجموعه SILVA پایگاه داده

بندی تاکسونومیکی است که عمدتاً برای طبقه ریبوزومی
 23S و   16S ،18Sهای ها بر اساس ژنمیکروارگانیسم

rRNA ابزارهایی برای  زنی رود. این پایگاهبه کار می
و ساخت  تاکسونومیکی تخصیصها، ردیفی توالیهم

طور گسترده به SILVA. آوردفراهم می درخت فیلوژنتیکی
بندی های میکروبیوم برای شناسایی و طبقهدر پژوهش

ویژه گیرد و بههای میکروبی مورد استفاده قرار میتاکسون
 rRNA هایژنیابی آمپلیکون در مطالعات مبتنی بر توالی

  (.61-59) شودابزاری بسیار کارآمد محسوب می

  SRA پایگاه داده

یکی از  SRA (Sequence Read Archive) پایگاه داده
یابی، از جمله های خام توالیترین مخازن دادهبزرگ

. های مرتبط با میکروبیوم استهای متاژنومیکی و دادهداده
SRA های رمیابی تولیدشده توسط پلتفهای خام توالیداده

ها مجموعه داده مختلف را ذخیره کرده و دسترسی به این
طور آورد. این پایگاه بههای بعدی فراهم میرا برای تحلیل

گسترده توسط پژوهشگران میکروبیوم مورد استفاده قرار 
یابی از مطالعات گوناگون در های توالیگیرد تا به دادهمی

سانی، حیوانی و های مختلف، از جمله میکروبیوم انمحیط
های خود را به محیطی دسترسی پیدا کنند و همچنین داده

 (.64-62) اشتراک بگذارند

  ENA پایگاه داده

یک  ENA (European Nucleotide Archive) پایگاه داده
یابی های توالیپایگاه جامع است که امکان دسترسی به داده

های ژنومیک، نوکلئوتیدی شامل مجموعه داده
کند. این پایگاه یک را فراهم میترانسکریپتومیک و متاژنوم

های توالی المللی پایگاه دادهبخشی از کنسرسیوم بین
عنوان مرکزی برای است و به (INSDC) نوکلئوتیدی

 یابی مونتاژشدههای توالیهای خام و دادهدسترسی به داده

برای  ENA کند. پژوهشگران حوزه میکروبیوم ازعمل می
ژنومیک جهت انجام مطالعات های متادریافت مجموعه داده

ای یا پروفایلینگ عملکردی اجتماعات میکروبی مقایسه
 (.65-67)  کننداستفاده می

 

  DDBJ پایگاه داده

یکی از  (DNA Data Bank of Japan) ژاپن DNA بانک داده
های توالی نوکلئوتیدی المللی دادهترین مخازن بینمهم

های داده المللی پایگاهاست که در چارچوب همکاری بین
 و ENA های، در کنار پایگاه(INSDC) توالی نوکلئوتیدی

GenBank کند. این پایگاه داده، اطلاعات توالی فعالیت می
و  س، متاژنومیکسهای ژنومیکنوکلئوتیدی شامل داده

های حوزه کند و از پژوهشرا ذخیره می سترانسکریپتومیک
های به داده میکروبیوم با ارائه بستری برای ثبت و دسترسی

 (.68-70)  نمایدیابی پشتیبانی میخام توالی

 تحقیق نتایج

 همیت ا
 های میکروبیوم و میکروبیوتابیوانفورماتیک در پژوهش

همانگونه که پیش تر در این پژوهش بیان شد، 
های دادهبیوانفورماتیک نقشی حیاتی در تحلیل مجموعه

های مرتبط با وهشای دارد که در پژگسترده و پیچیده
ها که شوند. این دادهمیکروبیوم و میکروبیوتا تولید می

یابی پُربازده همچون متاژنومیکس، های توالیحاصل فناوری
هستند،   16S rRNAیابی ژن متاترانسکریپتومیکس و توالی

برای تفسیر صحیح و دقیق به ابزارهای محاسباتی 
ضرورت بکارگیری ان به بیای نیاز دارند. این بخش پیشرفته

مزایای  های میکروبیومی،بیوانفورماتیک در پژوهش
ها های سنتی و نیز محدودیتتوجه آن نسبت به روشقابل

می هایی که همچنان در این حوزه وجود دارد، و چالش
 .پردازد

 های بیوانفورماتیکارگیری روشکضرورت ب

در های بیوانفورماتیکی ضرورت استفاده از روش
های تولیدشده های میکروبیوم به حجم عظیم دادهپژوهش

گردد. بدون یابی باز میهای مدرن توالیتوسط فناوری
ها استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی، پردازش میلیون

 16Sیابی ژن هایی نظیر توالیتوالی به دست آمده از تکنیک

rRNA عملًا ، متاژنومیکس شاتگان و متاترانسکریپتومیکس
اتیکی به های بیوانفورمناممکن خواهد بود. روش

بندی ها را طبقهدهند تا میکروبران امکان میپژوهشگ
کنند، تنوع میکروبی را مورد تحلیل قرار دهند و 

بینی های عملکردی اجتماعات میکروبی را پیشظرفیت
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 DADA2 و QIIME 2 عنوان مثال، ابزارهایی مانندنمایند. به

ها بندی تاکسونومیکی میکروبطبقه ترده برایطور گسبه
 و MetaPhlAn افزارهایی مانندشوند و نرماستفاده می

HUMAnN های متاژنومیک برای تحلیل عملکردی داده
کاربرد دارند. این ابزارها علاوه بر کمک به شناسایی 

های اکولوژیکی کنند تا نقشها، این امکان را فراهم میگونه
ها در اکوسیستم میکروبی به دقت کروبو عملکردی می

، بیوانفورماتیک نقشی اساسی و بررسی شود و از این رو
 (.71-73) کندپوشی در این حوزه ایفا میغیرقابل چشم

 مزایای 
 های سنتیهای بیوانفورماتیکی نسبت به روشروش

های سنتی میکروبیولوژی بیوانفورماتیک در مقایسه با روش
های های سنتی اغلب بر تکنیکددی دارد. روشمزایای متع

بخشی از تنوع میکروبی موجود  کشت متکی هستند که تنها
دهند. بسیاری از در یک نمونه را پوشش می

های های موجود در میکروبیوم با روشمیکروارگانیسم
آزمایشگاهی استاندارد قابل کشت نیستند و در نتیجه 

ها کروبی با این روشبررسی کامل پیچیدگی اجتماعات می
ورماتیکی به دشوار است. در مقابل، ابزارهای بیوانف

را  DNA هایدهند تا توالیپژوهشگران این امکان را می
های محیطی یا بالینی تحلیل کنند و به این مستقیماً از نمونه

ترتیب نیاز به کشت را از میان بردارند. این رویکرد به 
میکروبیوم و تنوع آن منجر  تری ازتر و جامعنمایش دقیق

شود و عمق تحلیل را به میزان قابل توجهی افزایش می
علاوه بر آشکارسازی تنوع میکروبی،  (.74-76)  دهدمی

زمان مجموعه بیوانفورماتیک امکان تحلیل گسترده و هم
های سازد که انجام آن با روشهای متعدد را فراهم میداده

های ن ابزارها قادرند دادهسنتی عملاً غیرممکن است. ای
س، نظیر ژنومیکس، های مختلف اومیکحاصل از فناوری

ترانسکریپتومیکس، پروتئومیکس و متابولومیکس را تلفیق 
کرده و دیدگاهی جامع از اجتماعات میکروبی ارائه دهند. 

های میکروبی تنها به شناسایی گونهسازی نهچنین یکپارچه
ها و نحوه د، بلکه فعالیتکنموجود در یک محیط کمک می

سازد. ها با میزبان یا محیط را نیز مشخص میتعامل آن
های های عملکردی در کنار پروفایلتوانایی تولید بینش

تاکسونومیکی، یکی از نقاط قوت اصلی بیوانفورماتیک در 
های همچنین روش (.77-79) تهای میکروبیوم اسپژوهش

د و به پژوهشگران امکان پذیر هستنبیوانفورماتیکی مقیاس

ها و مطالعات نمونهیم حاصل از های حجدهند تا دادهمی
ویژه برای پذیری بهمختلف را تحلیل کنند. این مقیاس

ها ای بسیار مهم است که در آنمطالعات مقایسه
پژوهشگران قصد بررسی تغییرات جوامع میکروبی را در 

های روش ها یا شرایط مختلف دارند.ها، مکانجمعیت
های سنتی قادر به مدیریت و پردازش حجم عظیم داده

تولیدشده در چنین مطالعاتی نیستند. علاوه بر این، 
کند که در بیوانفورماتیک انجام مطالعات طولی را تسهیل می

دیابی ها تغییرات جوامع میکروبی در طول زمان رآن
ر شوند و بینش ارزشمندی از تأثیر دینامیک میکروبی بمی

-82) آیدسلامت، بیماری یا فرآیندهای محیطی فراهم می
ابزارهای بیوانفورماتیکی همچنین موجب افزایش  (.80

شوند. این در مطالعات میکروبیوم می قابلیت بازتولیدپذیری
دهند تا مسیرهای ابزارها به پژوهشگران امکان می

های ها را در پروژهرا به اشتراک گذاشته و آن محاسباتی
را بر  های مشابهکار گیرند و از این طریق تحلیلتلف بهمخ

های متفاوت به شکلی یکنواخت و روی مجموعه داده
استاندارد اجرا کنند. این بازتولیدپذیری برای ایجاد دانش 

ها در مستحکم در زمینه میکروبیوم و اعتباربخشی به یافته
کامل رود با تمطالعات مستقل بسیار حیاتی است. انتظار می

های شها در ارائه بینابزارهای بیوانفورماتیکی، توانایی آن
های تر و بازتولیدپذیرتر در پژوهشتر، جامعدقیق

 (.83-85)  میکروبیوم افزایش یابد

 های بیوانفورماتیکیهای روشمعایب و محدودیت

های بیوانفورماتیکی در با وجود مزایای چشمگیر روش
ا میکروبیوم، چندین محدودیت و های مرتبط بپژوهش

ید مورد توجه چالش نیز در این حوزه وجود دارد که با
ها، وابستگی زیاد ترین محدودیتقرار گیرند. یکی از مهم

بندی تاکسونومیک و های داده مرجع برای طبقهبه پایگاه
ها معمولاً ناقص نویسی عملکردی است. این پایگاهحاشیه

شده تمایل دارند ت کاملاً شناختههستند و به سمت موجودا
های کمتر صوص میکروارگانیسمو در نتیجه، دانش ما در خ

شده همچنان ناقص است. این شده یا تازه کشفشناخته
بندی یا نادیده گرفتن مسئله باعث بروز خطا در طبقه

های کمتر خصوص در محیطشود؛ بههای جدید میگونه
کروبیوم را محدود های میشده که دقت تحلیلبررسی

چالش دیگر بیوانفورماتیک، نیاز به توان  (.86-88)  کندمی
های حجیم دادهمحاسباتی بسیار زیاد برای تحلیل مجموعه
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ها تولید یابی پُربازده حجم عظیمی از دادهاست. توالی
ها اغلب نیازمند منابع محاسباتی کند و تحلیل این دادهمی

توجه و همچنین تخصص بالا است. بسیاری از قابل
ای افزاری گستردهورماتیکی به منابع سختابزارهای بیوانف

های پژوهشی نیاز دارند که ممکن است برای گروه
تر در دسترس نباشد و این مسئله، مانعی جدی در کوچک

 رودهای پیشرفته میکروبیوم به شمار میمسیر انجام تحلیل
با های میکروبی علاوه بر این، شناسایی گونه (.89-91)

های بیوانفورماتیکی فعلی دشوار است. با ابزار فراوانی کم
های غالب در بسیاری از این ابزارها برای تشخیص تاکسون

اند و در شناسایی سازی شدهجوامع میکروبی بهینه
های نادر که ممکن است نقش اکولوژیکی بسیار گونه

های شوند. گونهدچار مشکل می ،مهمی داشته باشند
های پرشمارتر وسط گونهها تفراوان معمولاً در تحلیلکم

ناقصی از  نمایهشوند و این موضوع منجر به پوشیده می
گردد. علاوه بر این، اغلب مسیرهای جامعه میکروبی می

تحلیل بیوانفورماتیکی شامل مراحل متعدد هستند و تغییر 
تواند های داده میدر انتخاب ابزارها، پارامترها و پایگاه

العات مختلف شود و به این منجر به نتایج متناقض در مط
های میکروبیوم را به ترتیب بازتولیدپذیری در پژوهش

در نهایت، اگرچه  (.92-94) سازدچالشی مهم بدل می
ابزارهای بیوانفورماتیکی حجم زیادی از اطلاعات را در 

دست آمده دهند، تفسیر نتایج بهاختیار پژوهشگران قرار می
های در حوزهاغلب نیازمند دانش تخصصی عمیق 

شناسی محاسباتی و میکروبیولوژی است. زیست
تنها باید با عملکرد و جزئیات ابزارهای پژوهشگران نه

محاسباتی آشنایی داشته باشند، بلکه لازم است اهمیت 
ها را در بستر خوبی درک کرده و آنزیستی نتایج را نیز به

ری ای در بسیارشتهدرست علمی قرار دهند. این دانش بین
های پژوهشی محدود است و بر ضرورت ارائه از گروه
های تخصصی و همچنین توسعه ابزارهای آموزش

بیوانفورماتیکی کاربرپسند برای محققانی که تخصص 
 (.95-97)  کندکمتری دارند تأکید می

 

 

 گیریبحث و نتیجه

 و میکروبیوتا مطالعه ساختار، عملکرد و دینامیک میکروبیوم
یابی و ابزارهای بیوانفورماتیکی، های توالیه فناوریبا اتکا ب

پزشکی و های زیستبه یکی از محورهای اصلی پژوهش
محیطی تبدیل شده است. در این مقاله، نشان داده زیست

 DADA2 و ،QIIME2 شد که ابزارهای بیوانفورماتیکی مانند
تنها در ، نهENA  و SILVA ای چونهای دادهپایگاهو 

تاکسونومی و تحلیل تنوع میکروبی نقش کلیدی  شناسایی
سازی مسیرهای متابولیکی و کنند، بلکه در شبیهایفا می

عملکردی اجتماعات میکروبی نیز بسیار مؤثر هستند. 
های با ادغام دادهاومیکس -ویژه، رویکردهای چندبه

، درک جامعی از سو متابولومیکی س، پروتئومیکیکسژنومی
 .سازندمیکروبی را فراهم می-انهای میزبکنشبرهم

ترین پیامدهای پیشرفت در بیوانفورماتیک، یکی از مهم
های میکروبیوم در توسعه گیری از دادهامکان بهره

 های مبتنی بر درمان

های طور خاص، استفاده از مدلپزشکی فردمحور است. به
های پیچیده میکروبی، یادگیری ماشین در تحلیل داده

های بیماری، شناسایی بینی وضعیتتوانایی پیش
نشانگرهای زیستی و طراحی مداخلات درمانی 

شده را فراهم کرده است. این دستاوردها در سازیشخصی
ی های گوارشی، متابولیکی و حتهایی مانند بیماریزمینه
پزشکی چشمگیر بوده و آینده روشنی را برای روان

 .کندکاربردهای بالینی ترسیم می

هایی همچون نیاز به منابع ها، چالشاین پیشرفت با وجود
با فراوانی های محاسباتی پرقدرت، دشواری در تحلیل گونه

، و نبود استانداردهای تحلیلی یکپارچه همچنان کم
پابرجاست. برای غلبه بر این موانع، توسعه ابزارهای 

ای، رشتههای بینکاربرپسند، آموزش پژوهشگران در حوزه
ضروری به نظر  ،روزهای جامع و بهیگاهو گسترش پا

رسد. این مقاله با مرور جامع ادبیات علمی موجود، می
کارگیری بهای آینده در راستای نقشه راهی برای پژوهش

وبیومی فراهم مؤثر بیوانفورماتیک در مطالعات میکر
 .سازدمی
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Abstract 

In recent decades, the study of the microbiome and microbiota has emerged as a pivotal 
field within systems biology, attracting increasing attention across medical, agricultural, 
and environmental sciences. The rapid advancement of next-generation sequencing 
(NGS) technologies has enabled in-depth and accurate analysis of microbial 
communities. However, the interpretation and extraction of meaningful insights from 
the massive and complex datasets generated by these technologies would be unfeasible 
without the aid of bioinformatics tools. This review provides a comprehensive overview 
of bioinformatics applications in microbiome analysis, introducing and comparing key 
software tools and databases such as QIIME2, DADA2, ENA, and SILVA. 
Additionally, multi-omics approaches—including metagenomics, metatranscriptomics, 
metaproteomics, and metabolomics—are explored as innovative methods for assessing 
microbial function. The article further highlights how machine learning techniques and 
predictive modeling can transform biological data into powerful tools for early disease 
detection, personalized therapeutics, and biomarker discovery. Finally, the study 
addresses critical challenges in the field, such as the high computational demands, the 
complexity of data interpretation, and the limitations of existing reference databases. It 
underscores the pressing need for developing advanced computational infrastructure and 
interdisciplinary training programs. Overall, this review offers a scientific roadmap for 
researchers aiming to decode the biological intricacies of the microbiome through the 
lens of bioinformatics. 

Keywords: Microbiome, Microbiota, Bioinformatics, Databases and Software Tools, 
Multi-Omics Data. 

 


