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  چکیده
یابی وسط توالیملکردی آن برای رسیدگی تتهیه گردید. جمعیت میکروبی پنیر و توانایی ع محلیپنیر محلی از شیر گاو براساس دستورالعمل در این مطالعه، یک 

ها از ماه دوره رسیدگی خود را طی کرد. نمونه 3به مدت  C01°وسیله کشت آغازگر مزوفیلیک تولید شد. پنیر در دمای پنیر سنتی به کامل متاژنوم بررسی گردید.
 ولوژی شاملهای فیزیهای گرم مثبت و کاتالاز منفی از لحاظ فنوتیپی در سطح جنس توسط تستها، جدایهسازی کلنیاز خالصبعد . سطح پنیر جمع آوری گردید

نتایج  ( شناسایی شدند.گراددرجه سانتی 45و  01)( و دماهای مختلف درصد 01 و 5/6(، تحمل نمک )4/4و  6/9های مختلف )pHرشد در  قابلیت تولید گاز،
بودند. همچنین نتایج  Lactobacillusو   Streptococcus, Lactococcusهای اسید لاکتیک متعلق بههای باکتریفنوتیپی نشان داد که اکثر سویهشناسایی 

 Streptococcus, Lactococcus, Lactobacillus, Acinetobacter, Enterococcusهای متعددی شاملآنالیز متاژنومیکس نشان داد که جنس

Glutamicibacter,   وWeissella  .در پنیر وجود دارندStreptococcus thermophilus, Lactococcus lactis وLactobacillus helveticus 
نیز به مقدار جزئی یافت شدند و بنابراین  Staphylococcusو   Enterobacter, Listeriaزا نظیرهای بیماریهای غالب شناسایی شدند. باکتریعنوان گونهبه

عم میکروبیوم این پنیر، توانایی عملکردی برای سنتز رنج وسیعی از ترکیبات بو و مرتبط با توسعه ط کنندگان و سلامت انسان وجود ندارد.نگرانی برای مصرف تقریبا
روزین، تریپتوفان و تیاسیدهای آمینه آروماتیک )والین، لوسین(، ایزولوسین، دار )آمینه شاخهاسیدهای در این محصول را نشان داد که با متابولیسم و بیوسنتز متان، 

های مرتبط با مآنزی ، اسیدهای چرب )آراشیدونات، پالمیتات، استئارات( و مونوساکاریدها در ارتباط بود.(آلانین-لیزین، بتا-ال) آلانین(، سایر اسیدهای آمینهفنیل
-hydroxy-tetrahydrodipicolinate reductase, 2-4ها شامل سم اسیدهای آمینه درطی رسیدگی این پنیر یافت شدند. این آنزیمبیوسنتز و متابولی

isopropylmalate synthase, 3-dehydroquinate dehydratase, 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase, 5-carboxymethyl-2-

hydroxymuconate delta-isomerase, 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase.  بودند. براساس نتایجKAAS  سرور حاشیه نویسی اتوماتیک(
KEGGهای درگیر در مسیرهای متابولیکی جامعه میکروبی روی سطح پنیر سنتی شامل موارد زیر بودند(، پروتئین: Cytochrome P450 Photosynthesis 

Proteins, Peptidases & Inhibitors, Glycosyltransferases, Lipopolysaccharide Biosynthesis Proteins, Peptidoglycan 
Biosynthesis and Degradation Proteins, Lipid Biosynthesis Proteins, Protein Kinases, Polyketide Biosynthesis Proteins 

Prenyltransferases, Protein Phosphatases & Associated Proteins, and Amino Acid Related Enzymes. .عنوان پنیر تحت مطالعه به
ها، بیوتیکهای مرتبط با بیوسنتز ترکیبات با ارزش شامل آنتیهای پروبیوتیک و ژنواسطه حضور باکتریکنندگان بهیک غذای عملگر، فواید سلامتی برای مصرف
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 1مقدمه
 شامل یک سری تغییراتطعم و بافت جهت بهبود پنیر  گیرسید

از  میکروبیوم پنیر، یکی و پیچیده میکروبی و بیوشیمیایی است
به  وممیکروبیفاکتورهای مهم در رسیدگی پنیر و تشکیل طعم است. 

 میکروبیوم دستگاه گوارش نظیر هامیکروارگانیسم بومزیستمعنای 
ر مستقر دی هامیکروارگانیسم سلولی و توده هاژن همهاست و  انسان
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یی توسعه طعم پنیر یکی ازفرایندهای بیوشیمیا. یک بخش ویژه را گویند
بسته به ) پیچیده و دینامیکی است که شرایط محیطی نظیر دمای پخت

، زمان و دمای رسیدگی روی ترکیب میکروبی و فعالیت نوع فرایند(
(. طعم پنیر تاثیر Ben Lawlor et al., 2003متابولیکی آن موثر است )

 Liggett) مهمی روی مقبولیت محصول و رضایت مصرف کننده دارد

et al., 2008).  ی پنیرسازمطلوب برای صنعت طعم  توسعهبنابراین
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ای هپنیر درک بهتر تشکیل طعم مطالعات متعددی برایو  مهم است
 ,.Murtaza et al., 2014; Smit et al) انجام شده است مختلف

 هواسطبههای آغازگراصولا مسئول تولید سریع اسید کشت (.2005
 از کازئین آزاد آمینه هایو اسید هاتولید پپتید ،پنیرموجود در تخمیر قند 

بین  عنوان مثال توازنبه .باشندنهایی پنیر میطعم توسعه و در نتیجه 
های کربونیل اسیدهای آمینه، پپتیدها، اسیدهای چرب آزاد و گروه

 ندکویژگی طعم شبه آجیلی و شیرین برای پنیرهای سوئیسی فراهم می

(Johnson, 2014 .) بسته به نوع پنیر، تغییرات بیوشیمیایی گسترده
خ رپنیر گی در طی رسیدمنجر به تغییرات بافت، ایجاد عطر و طعم 

 هاییدپروتئولیز و کاتابولیسم اس گروهاین تغییرات به سه  عمدتادهد. می
م لاکتوز، گلیکولیز و متابولیس ،لیپولیز و متابولیسم اسیدهای چرب ;آمینه

 .( 2006et al.McSweeney ,)شوند تقسیم میلاکتات و سیترات 
 های غیرآنزیمی،واکنشترکیبات عطر و طعم موجود در پنیر ناشی از 

های موجود در منبع اصلی آنزیم) آغازگرهای باکتری یعملکرد آنزیم
صل حا شیر های ذاتیآنزیم ، رنت وآغازگرغیر ،(مسیرهای متابولیکی

تخمیر بدیهی است که عامل اصلی  (. 2005et al.Smit ,) شودمی
بخشی  ادرندق هاو این باکتری هستند های اسید لاکتیکباکتریلاکتوز، 

 هایبه عنوان یک ترکیب حد واسط واکنش تولید شدهاز پیروات 
ستیل، ارا متناوبا به ترکیبات مختلف طعم دهنده مانند دیمتابولیکی 

جر به تشکیل لیپولیز من .کنندید یا اسید استیک تبدیل ئاستون، استالد
نده دهساز ترکیبات طعمتواند پیششود که میاسیدهای چرب آزاد می

عم ها باشد. طهای ثانویه، استرها و لاکتونها، الکلمانند متیل کتون
از اهمیت  2یفورتوکاو ر 0مانند کاممبرت یحاصل از چربی در پنیرهای

ها بدون شک مهمترین مسیر تجزیه کازئین ای برخوردار است.ویژه
 طعم در پنیرهای نیمه سخت و سخت بیوشیمیایی برای تشکیل عطر و

موجود  ئینازپروت و ، پپتیدازهای رنتاست. تجزیه کازئین با فعالیت آنزیم
ای موجب ایجاد پپتیده های اسید لاکتیکپوشش سلولی باکتری در

بافت،  (. 2005et al.Smit ,)شود کوچک و اسیدهای آمینه آزاد می
تعداد، ماهیت و ترکیب حاصل خواص فیزیکی از جمله اندازه، شکل، 

عناصر سازنده است که با ترکیبی از خواص لامسه، بینایی و شنوایی 
شود. خواص فیزیکی پنیر تحت تاثیر عواملی از جمله ترکیبات درک می

شیر، روش تولید و شرایط رسیدگی )زمان، دما و رطوبت نسبی( قرار 
ییر در تغ ازتوان گفت بافت پنیر در طی رسیدن به طور کلی می. دارد 

و  pHر در تغیی ،تعادل کلسیم موجود در پنیر، هیدرولیز ماتریس کازئین
 (. 2006et al.McSweeney ,)شود میحاصل اتصالی آب 

                                                           
1 Camembert 

2 Roqueforti 

3 Metagenomic 

4 Next-generation sequencing 

5 Metatranscriptomic 

6 Whole genome metagenomics 

 ایآغازگرهشود. آغاز فرایند تخمیر پنیر با کشت آغازگر انجام می
 و 31 ترتیب حدودمزوفیلیک و ترموفیلیک در دمای بهینه رشد خود به

کنند. حضور کشت آغازگر برای درجه سانتی گراد رشد می 45
ت شیر خام به تنهایی کافی نیس حاصل از گیری طعم در پنیرهایشکل

ل کند. هر محصونیز نقش مهمی ایفا می ذاتی ماده اولیهو میکروفلور 
هر منطقه دارای فلور میکروبی ذاتی است که مختص تخمیری بومی 

منحصر به فرد آن محصول از نظر طعم، آروما، های مسئول ایجاد ویژگی
ده ها نشان داباشد. مثلا نتایج حاصل از پژوهشمی غیرهبافت، رنگ و 

های وحشی جدا شده از محصولات لبنی و است که لاکتوکوکوس
ده شناخته شهای صنعتی های خاص از آنچه که در سویهلبنی، طعمرغی

 (.  et al.Lordan ,2019کنند )تولید میاست 
 نتیسجهت کنترل و مدیریت تولید صنعتی محصولات بنابراین 

رایندهای ففلور میکروبی و تخمیری نظیر پنیر بایستی شناخت کامل از 
رد آن منحصر به ف بیوشیمیایی پیچیده منجر به تولید خواص حسی

شناسایی فلور میکروبی عمدتا پیچیده محصولات  داشته باشیم.
ای تشخیص فنوتیپی و مولکولی مستقل از هبه روش بومی تخمیری

ای هشود. که در این میان روشکشت و یا وابسته به کشت انجام می
های فنوتیپی از دقت بیشتری برخوردارند. در مولکولی در تکمیل روش

های تشخیص مبتنی برکشت به دلیل آنکه بخشی از فلور روش
میکروبی قابلیت کشت بر روی محیط جامد را نداشته و کلنی مشخصی 

های مستقل وجود ندارد بهتر است از روش DNAبرای استحصال از آن 
در مطالعات میکروبی، بهره برد.  3متاژنومیکس و DGGEاز کشت نظیر 
مستقیما  DNA بر روی ژنتیکی محتوایمطالعه  علم متاژنومیکس

ای همیکروارگانیسم و نه از کلنی محیطی هاینمونهاستخراج شده از 
 طی،ژنومیکس محی . این رشته گسترده ممکن استاستکشت یافته 

با این روش، هرگونه نمونه  .نامیده شود ژنومیکس اجتماع یا اکونومیست
تواند مورد های اتمسفر میمحیطی از اعماق اقیانوس گرفته تا لایه

ید های نسل جدتکنیکواسطه توسعه به قرار گیرد. مولکولی مطالعه
های متاژنومیکس و کاربرد روش )NGS( 4یابیتوالی

سیار بدر تحقیقات مرتبط با مواد غذایی پیشرفت  5متاترنسکریپتومیکس
متاژنومیکس (. Kergourlay et al., 2015چشمگیری داشته است )

عنوان ابزاری مفید در تشخیص تغییرات دینامیکی به 6ژنومکامل 
های آنزیمی پنیر بسیار سودمند عمل کرده و فعالیتجمعیت میکروبی 

تجزیه و تحلیل اخیرا مطالعات متعدد انجام شده روی است. 
متاژنومیکس پنیرهای ایتالیایی، مکزیکی، فرانسوی و بلژیکی اطلاعات 

https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%98%D9%86%D8%AA%DB%8C%DA%A9
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%98%D9%86%D8%AA%DB%8C%DA%A9
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https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%AD%DB%8C%D8%B7_%D8%B2%DB%8C%D8%B3%D8%AA
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میکروبی  هایهای متابولیکی گونهمفیدی از پراکنش زیستی و فعالیت
و همکاران  Lordanعنوان مثال بهاین محصولات فراهم کرده است. 

فلور میکروبی  ،GC-MS ومتاژنومیکس ای با کمک در مطالعه(، 2109)
های مرتبط با تولید پنیر حاصل از شیر بز و ژندخیل در رسیدگی 

لیپیدهای قطبی با خاصیت کاهندگی لخته خون را بررسی کردند. نتایج 
 موجود در چرباین پژوهش نشان داد که تخمیر بر ترکیب اسیدهای 

ن با لختگی خولیپیدهای قطبی مؤثر است و موجب تقویت خواص ضد 
ر توان فلوبا کمک متاژنومیکس میشود. می مصرف این نوع پنیر

غالب و مسئول رسیدگی محصولات تخمیری را شناسایی کرد میکروبی 
ز اهای مسئول رسیدگی از محصولات بومی، تا با جداسازی باکتری

و از خواص استفاده کرده  محصول در تولید صنعتیها بتوان آن
همچنین با شناخت  های میکروبی بهره برد.جدایهتکنولوژیکی 

تولید  توان شرایطمسیرهای بیوشیمیایی براساس محتوای ژنومی آن می
را به سمت ایجاد محصولی با کیفیت خاص تغییر داد و درک درستی از 

 و ولید ترکیبات ضدمیکروبی، مدت ماندگاری براساس تخواص دارویی
این مطالعه سعی بر آن است که با  . درای آن پیدا کردارزش تغذیه

یه لا فلور میکروبی موجود در متاژنومیکس ژنوم کاملتجزیه و تحلیل 
جامعه میکروبی غالب مسئول تخمیر و  سنتی،پنیر یک سطحی 
 تپتانسیل محتوای ژنومی آن در تولید طعم، بو و ترکیباهمچنین 

 شناسایی شود.ضدمیکروبی و دارویی 
 

 هامواد و روش
چربی متر، pH با دستگاه  pHشیر گاو شامل  های شیمیاییویژگی

ماده خشک بدون چربی ، (366مطابق با استاندارد ملی ایران شماره )
میزان اسیدیته بر حسب ، (636با استاندارد ملـی ایـران شـماره مطابق )

گیری اندازه (2152استاندارد ملی ایران شماره مطابق با ) اسید لاکتیک
 .گردید
 

 تهیه پنیر 
براساس یک دستورالعمل محلی در یکی از روستاهای غرب ایران، 

 31شد و تا دمای گراد حرارت دادهدرجه سانتی 11تا تازه گاو در ابتدا شیر 
CHR-) مزوفیلیک کشت آغازگر سپس .سرد گردیدگراد درجه سانتی

Denmark -22 culture-CHN Hansen)  و گردیدبه آن اضافه 
پایین  دمایدر  ،دقیقه 41حدود  پس از هم زدن آغازگرمخلوط شیر و 
دن تا سفت ش دادهفشار را ها روی دلمه کفگیر باسپس  نگهداری شد.

اده دها برش با چاقو دلمه . در صورت سفت شدنگرددبافت آن امتحان 
بعد از همزدن  .به آن استراحت دادیمدقیقه دیگر  5به مدت  شد و
 41به مدت ، گرادسانتیدرجه  41در دمای دقیقه  45به مدت ها دلمه

خروج  . جهتنشین شوندها تهتا دلمه دادیماستراحت  آنبه دیگر دقیقه 

                                                           
1 Reddy broth 

دقیقه  21به مدت  راها دوباره دلمه و ریختهها را درون پارچه دلمه، آب
ای در پارچه سپس ودادیم استراحت  گرادسانتی درجه 41ی دما در

. ده شددا ای برشروی تخته دلمه آبگیری شدهشود.  گیریآب ریخته تا
های برش داده حاوی لخته. سپس پارچه گردیدنمک خوب مخلوط  و با

کیلوگرمی  01یک جسم سنگین حدود  شده در ظرفی قرار داده شد و
 .پنیر منسجم شود تا دادیم به مدت یک ساعت بر روی درب ظرف قرار

پنیر را داخل ظرف قالبی شکل، پشت و رو کرده و یک در مرحله بعد 
کیلوگرمی بر روی درب ظرف  21ساعت، جسم  02بار دیگر به مدت 

 2دت و به م برداشته. بعد پنیر را از داخل پارچه پنیرگیری داده شدقرار 
در مرحله آخر دور تا دور آن  .داشته شدروز در جای خشک نگه  3تا 

و  دکشیده شو پارچه توری بر روی آن  گردیدآغشته به روغن نارگیل 
تا پنیر  داده شدگراد قرار درجه سانتی 01ماه در دمای حدود  3به مدت 

 ردید.گبار پنیر پشت و رو ای یکهفتهو . دوره رسیدگی خود را طی کند

 
  یدگی پنیردخیل در فرایند رسهای جداسازی باکتری

گرم نمونه از سطوح جانبی و نزدیک  011 رسیدگی،در پایان فرایند 
و  یدتحت شرایط استریل برداشت گردبا اسپاتول  به بافت سطحی پنیر

مونه ن سازیرقیقچینی استریل خرد گردید. و دسته هاون هاون  توسط
در  های مناسبو از رقت انجام گردید 01-01تا رقت  رینگردر 

کلیه کشت داده شد.  )مرک، آلمان(آگار   M17و  MRSهایمحیط
ساعت  41گراد به مدت درجه سانتی 36در دمای های کشت یافته پلیت

 هایکلنی .گذاری شدندگرمخانهA  گازپک نوعحاوی هوازی در جار بی
 پسستوسط کشت خطی خالص سازی گردیدند. و  شدهبرداشت  متمایز

 ،اسید لاکتیک هایمشکوک به باکتری هایجنسجهت بررسی 
گرم و  کاتالاز منفیکه   M17و  MRSباکتریایی حاصل از هایجدایه
 (.Harrigan, 1998) شدند انتخاببودند  مثبت

 
 ها در سطح جنسشناسایی فنوتیپی جدایه

 هایمونآز توسطتا سطح جنس ها جدایهجهت تشخیص 
درجه  45و  01 دمای شد در دوشامل بررسی توانایی ربیوشیمیایی 

 01و  5/6 ، کلرید سدیم با غلظتpH= 6/9و pH = 4/4گراد، سانتی
اصلاح  براث MRS محیط ازاکسید کربن تولید گاز دیو قابلیت  درصد
از هیدرولیز آرژنین  و جهت بررسی(  2011et al.Lahtinen ,)شده 
  (. 1997et al.Cardinal ,)گردید  استفاده 0ردی براث محیط
 

 و تهیه کتابخانه ژنومی DNAاستخراج 

 & DNeasy®Bloodتوسـط کیـت پنیراز  DNA ستخراجا

Tissue Kit  انجام  سازنده )کیاژن، آلمان( شرکتبراساس دستورالعمل
 ™Nexteraتوسط کیت تهیه کتابخانه  کتابخانه متاژنومی .گردید
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DNA  براساس پلتفورم  شرکت ایلومینا ساخته شد وHiSeq® 2000 

 توالی یابی گردید. bp 100×2 دو طرفه هایخوانش و

 
 ها تجزیه و تحلیل آماری و متاژنومیکس داده

توسط های خام از نظر تعیین ترکیب جامعه میکروبی داده
Taxonomic Profiling   و پتانسیل عملکردی که در کل ژنوم جامعه

 De Novo Assembleتوسطمیکروبی پنیررمزگذاری شده بود 

Metagenome  و متعاقب آنBin Pangenomes by Sequence  
جود در های متابولیک موو پتانسیل. پروفایل تاکسونومیک پردازش شد

زیه و تجتمام  گردید.تهیهبه صورت نمودار پای جامعه میکروبی پنیر 
  CLC genomics 2019افزار ها و تحلیل آماری توسط نرمتحلیل داده

 مسیرهای متابولیکی در بیوسنتز ترکیبات آلی توسط سایت انجام گردید.
KEGG (https://www.genome.jp/kegg)  و سرورKAAS 

اثر زمان  .(https://www.genome.jp/kegg/kaas)دست آمد به
های شناسایی شده به روش فنوتیپی در تخمیر بر روی تعداد جنس

 تجزیه و تحلیلو  SPSS version 16 افزاربا نرمروز  5فواصل زمانی 
در  داریمعنیو  بررسی شد  های مکررگیریبا اندازهواریانس یکطرفه 

 .بررسی گردید p<0.05سطح 
 

 
 NGS پایه های باکتریایی مسئول رسیدگی سطحی پنیر شناسایی شده برها و گونهجنس -1شکل 

 

 نتایج و بحث
امل شیر گاو ش های شیمیاییویژگیگیری، براساس نتایج اندازه

میزان اسیدیته بر حسب ، %5/1ماده خشک بدون چربی شیر ،  %3چربی 
نتایج تجزیه و تحلیل آماری . دبو 6/6شیر   Hو  %05/1 لاکتیکاسید 

جدایه لاکتیکی شناسایی شده به روش فنوتیپی از سطح  15بر روی 
روز نشان داد که تقریبا در تمام مراحل تخمیر  5پنیر در فواصل زمانی 

های شناسایی شده فلور غالب را تشکیل داده است و زمان تخمیر جنس
این براساس طوریکه هها نداشت بر روی تعداد آنداری باثر معنی

 Streptococcus های جنسدر آخرین محله تخمیر شناسایی فنوتیپی 

55%، Lactococcus  41% و Lactobacillus  2%  فلور غالب جامعه
شخیص نتایج تهمچنین تشکیل دادند. باکتریایی این بخش سطحی را 

یر های غالب در سطح پنجنسیابی مولکولی براساس نسل جدید توالی
 Streptococcus  24/41% ،Lactococcus را به شرح زیر نشان داد.

43%،Lactobacillus  46/3% ،Enterococcus  5/1%  و
leuconostoc 12/1%. 

https://www.genome.jp/kegg/kaas/
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که  دادندنتایج تشخیص مولکولی و فنوتیپی هر دو نشان بنابراین 
Streptococcus  وLactococcus  در ترتیب دو جنس غالب به

همچنین نتایج تشخیص مولکولی  سطح پنیر هستند. در رسیدگی
های شرکت کننده باکترینشان داد که  (2و  0شکل ) NGSبراساس 

 های زیر بودند:در رسیدگی سطحی پنیر شامل گونه
Streptococcus thermophilus, L. lactis, Lactobacillus 

helveticus, Acinetobacter baumannii, Enterococcus 
malodoratus, Lactococcus garvieae, Streptococcus 
salivarius, Lactobacillus casei, Streptococcus 
macedonicus, Anoxybacillus flavithermus, Streptococcus 
infantarius, Acinetobacter nosocomialis, Streptococcus 
vestibularis, Acinetobacter seifertii, Streptococcus 
parauberis, Thermus thermophilus, Enterococcus 
italicus, Streptococcus canis, Acinetobacter pittii, 
Glutamicibacter arilaitensis, Geobacillus 
stearothermophilus, Enterococcus faecalis, 
Lactobacillus plantarum, Acinetobacter lwoffii, 

Lactobacillus coryniformis, Lactobacillus 
kefiranofaciens, Streptococcus suis, Weissella 
paramesenteroides, Streptococcus mitis. 

یایی های باکتربرای نمایش بهتر نتایج به دلیل تنوع زیاد گونه
ها این گونه  Lactobacillusو   Streptococcusمتعلق به دو جنس 

 شوند. به صورت نمودار پای نشان داده می 2در شکل 
که طرز تهیه این پنیر سنتی مشابه چدار است نتایج آن را از آنجایی

 کنیم.با مطالعات مشابه انجام شده بر روی پنیر چدار مقایسه می
Fitzsimons ( در مطالعه0999و همکاران ) ای که بر روی شناسایی

یک های اسید لاکتفنوتیپی و ژنوتیپی وابسته به کشت باکتری
ای هدر طی رسیدگی پنیر چدار داشتند موفق شدند باکتری 0غیرآغازگر

L. plantarum ،4/96%  Lactobacillus %0/2زیر را شناسایی کنند. 

paracasei ،3/1% brevis Lactobacillus  3/1و%  Lactobacillus

scurvatu. 

 

 
 لاکتوباسیلوسی غالب در رسیدگی پنیر استرپتوکوکسی و هایگونه -2شکل 

 
Broadbent  در تحقیقی فلور میکروبی پنیر ( 2103)و همکاران

 lactis. Lزگر چدار حاصل از درصدهای چربی مختلف که با کشت آغا

تام  فلور میکروبیکه ها نشان دادند . آنتهیه شده بود را بررسی کردند
لور میکروبی اما ف کندتغییر میپنیر  پنیر مرتبط با تغییر میزان چربی

( 2110)و همکاران  Swearingen کند.غالب مستقل بوده و تغییر نمی

                                                           
1 Non-Starter Lactic Acid Bacteria 

در طی شناسایی فلور میکروبی غیر آغازگر و بررسی تاثیر آن بر کیفیت 
Lactobacillus جدایه باکتری،  65در بین پنیر چدار نشان دادند که 

64% ،S. thermophilus 32%  وLactococcus 4%  فلور میکروبی
قش فلور میکروبی غیرآغازگر نکه  یافتندها دهند. آنغالب را تشکیل می

  کند.توسعه طعم ایفاء میمهمی در 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Fitzsimons%20NA%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=10427029
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0022030213003718#!
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 ها: ترکیبات سلولی، عملکرد مولکولی و فرایند بیولوژیکیمتاژنوم داده تجزیه و تحلیلهای حاصل از GO IDنگاشت  -3شکل 

 
Ganesan  نشان دادند که جمعیت  (2104)و همکاران

-لاکتوکوکسی و لاکتوباسیلوسی غیرآغازگری و همچنین بیفیدوباکتری

هایی که دستی به پنیر چدار افزوده شده بود در سرتاسر فرایند تولید 
-طوح پایینها در سپنیر و فرایند رسیدگی بقاء دارند و افزودن پروبیوتیک

س ادهد. براسهای آغازگر و غیرآغازگر را تحت تاثیر میتر بقاء باکتری
و خانواده  Staphylococcus ،listeriaهای نتایج متاژنومیکس جنس

Enterococcaceae ال دهنده انتقدر این پنیر سنتی وجود دارد که نشان
آلودگی در طی تولید و رسیدگی پنیر بوده است اما از آنجاییکه فلور 
میکروبی لاکتیکی غالب بوده است به دلیل تولید ترکیبات ضدمیکروبی 

اسیدهای آلی، آب اکسیژنه، دی اکسیدکربن، استالدئید، استوئین، نظیر 
های پایین رشد این باکتری pHها و همچنین ها و باکتریوسینالکل

پاتوژن محدود شده و هیچگونه خطری برای مصرف کننده نخواهد 
 .L. plantarum, Lهای پروبیوتیک نظیر همچنین باکتری داشت.

kefiranofaciens, S. thermophilus, L. lactis, L. helveticus, 
که قبلا تاثیرات مثبت آن در سلامت بدن ثابت شده است  L. casei و

و خواص  ایدهنده ارزش تغذیهنیز در این پنیر شناسایی گردید که نشان
 سلامتی بخش این محصول به عنوان یک محصول پروبیوتیک است.     

 



 366   ... در میکروبی جمعیت متاژنومیکس تحلیل و تجزیهدعوتی و بهرامی/ 

 
 موجود در محتوای ژنومی جامعه میکروبی مسئول رسیدگی پنیر (b)و نه  (a)در سطوح دو بیشترین پتانسیل عملکردهای آنزیمی  -4شکل 

 
کدهای حاصل از  0ها، نگاشتبراساس تجزیه و تحلیل متاژنوم داده

مسیرهای بیولوژیکی را به سه گروه شامل  2GO IDاسیهستی شن
ند کترکیبات سلولی، عملکرد مولکولی و فرایند بیولوژیکی تقسیم می

شود. براساس نقشه ژنومیک حاصل متوجه مشاهده می 3که در شکل 
شویم بیشتر محتویات ژنومی جامعه میکروبی درگیر در رسیدگی پنیر می

                                                           
1 Mapping 

2 Gene Ontology ID 

های مولکولی شده است. از واکنشصرف فرایندهای بیولوژیکی و 
ردازد پهای آنزیمی میکه غالبا عملکردهای مولکولی به فعالیتآنجایی

که از دیدگاه میکروبی در رسیدگی پنیر، تغییرات بافت، طعم و مزه 
های حاصل از محتوای ژنومی این جامعه اهمیت دارد در اینجا به آنزیم

 (.4پردازیم )شکل میکروبی می
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فلور  عملکرد مولکولیبزرگی از ( بخش bو  a) 4ل مطابق شک
ه که مرتبط ب موارد زیر اختصاص داردبه مورد مطالعه پنیر  بیمیکرو

 RNAهای همصرف انرژی طی فرایند باز شدن رشتها، رونویسی از ژن

فسفوریلاسیون برداری، نسخهرونویسی و جهت  DNA و
 ترکیبات شیمیایی است.ها و انتقال گروه متیل بین کربوهیدرات

های پروتئین KAASهمچنین براساس نتایج تجزیه و تحلیل سرور 
شناخته شده مرتبط با متابولیسم در پنیر سنتی مورد مطالعه ما شامل 

کینازها، فسفاتاز، پپتیدازها، گلیکوزیل ترانسفرازها، فنیل ترانسفرازها، 
رتبط با های مپروتئینهای مرتبط با متابولیسم اسیدهای آمینه و آنزیم

وسنتز و کتیدها و همچنین بیها، پلیساکاریدها، چربیبیوسنتز لیپوپلی
محتوای ژنومی مسئول  0در جدول باشد. ها میگلیکان و تجزیه پپتید

ر های آنزیمی دهای حاصل از واکنشبیان آنزیمی، مسیرها و متابولیت
 رسیدگی سطحی پنیر مشخص شده است. 

 

 های آنزیمی در رسیدگی لایه سطحی پنیرهای حاصل از واکنشمحتوای آنزیمی، مسیرها و متابولیت -1جدول 

  آنزیم EC مسیر متابولیکی
 EC 2.4.1.34 1,3-β-D-glucan synthase دی گلوکان -بتا-0،3بیوسنتز  -متابولیسم ساکاروز و نشاسته

T
ra

n
sf

e
ra

se
 

 سین،متابولیسم پیروات، والین، لو -های ثانویهبیوسنتز متابولیت

 متیل بوتانول -3ایزولوسین و 
EC 2.3.3.13 2-isopropylmalate synthase  

 EC 2.1.2.11 3-methyl-2-oxobutanoate فسفوپانتوتنات و CoA ،های ثانویه، پانتوتنات بیوسنتز متابولیت
hydroxymethyltransferase  

بیوسنتز آراشیدونات، پالمیتات، اسید چرب، گندوآت، پالمیتات، 
  استئارات، مسیر عالی در شروع بیوسنتز اسیدهای چرب

EC 2.3.1.41 

 
3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] 
synthase 

  EC 2.4.1.25 4-alpha-glucanotransferase متابولیسم گلیکوژن، نشاسته و ساکاروز
 -گالاکتوز، متان، فروکتوز و مانوز، مسیر پنتوز فسفات متابولیسم
 پروپان دی اول -0،3بیوسنتز 

EC 2.7.1.11 6-phosphofructokinase  

 EC 2.3.1.81 aminoglycoside 3-N-acetyltransferase 
  EC 2.7.1.21 thymidine kinase داروها و پیریمیدین  متابولیسم

-EC 4.6.1.12 2-C-methyl-D-erythritol 2,4 انویه، ترپنوئیدهای ثها، ایزوپرنوئید، متابولیتبیوتیکبیوسنتز آنتی
cyclodiphosphate synthase  L

y
a

se
s

-EC 4.1.99.12 3,4-dihydroxy-2-butanone-4  های ثانویه و فلاوینبیوسنتز متابولیت 
phosphate synthase  

ن، تیروزین های ثانویه، فنیل آلانیها، متابولیتبیوتیکبیوسنتز آنتی
 و تریپتوفان 

EC 4.2.1.10 3-dehydroquinate dehydratase  

 EC 3.6.4.12 3'-5' DNA helicase  

H
y

d
ro

la
se

s
 

  EC 3.1.2.4 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase متابولیسم پروپانوآت -آلانین، والین، آلانین -بیوسنتز بتا
ولیسم متان، متاب -های ثانویهها و متابولیتبیوتیکبیوسنتز  آنتی

 مسیر پنتوز فسفات -فروکتوز و مانوز

EC 3.1.3.11 fructose 1,6-bisphosphate 1-
phosphatase 

 EC 3.4.16.4 serine-type D-Ala-D-Ala بیوسنتز پپتیدوگلیکان
carboxypeptidase 

ها، بیوتیکبیوسنتز آنتی -متابولیسم تریپتوفان، چربی و بوتانوآت
 هیدروکسی بوتانوآت -3های ثانویه و متابولیت

EC 1.1.1.35 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase  
 

O
x

id
o

re
d

u
c
ta

se
s

 
 

انویه و های ثمتابولیتها، ایزوپرنوئیدها، بیوتیکبیوسنتز آنتی
 ترپنوئیدها

 

EC 1.17.7.4 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl 
diphosphate reductase  

 -انویه و الهای ثها، مونوباکتوم، متابولیتبیوتیکبیوسنتز  آنتی
 لیزین 

EC 1.17.1.8 4-hydroxy-tetrahydrodipicolinate 
reductase 

 
 EC 1.1.1.193 5-amino-6-(5-phosphoribosylamino) ثانویه، توکسوفلاوین، فلاوینهای بیوسنتز متابولیت

uracil reductase 

Is
o

m
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-EC 5.3.3.10 5-carboxymethyl-2 متابولیسم تیروزین
hydroxymuconate delta-isomerase  

 

های آنزیمی زیادی که در لیپولیز و اساس این جدول واکنش بر
پروتئولیز موثر در تشکیل طعم و آروما نقش دارند شناسایی شده است. 

 هایی شرکت کننده در متابولیسم و بیوسنتزتوان به آنزیمجمله میاز آن
-hydroxy-4اسیدهای آمینه به شرح زیر اشاره کرد. 
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tetrahydrodipicolinate reductase, 2-isopropylmalate 
synthase, 3-dehydroquinate dehydratase, 3-
hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase, 5-carboxymethyl-2-
hydroxymuconate delta-isomerase, 3-hydroxyacyl-CoA 

dehydrogenase .. 
L. lactis های مهم در رسیدگی پنیر مورد عنوان یکی از باکتریبه

اسیدهای آمینه نبوده ولی قادر به جذب  قادر به تولید تماممطالعه ما، 
باشد. بیشتر اسیدهای کوچک از محیط می اسیدهای آمینه ضروری

وطه تبدیل مربکتو -آلفاآمینه در ابتدا توسط ترانس آمینازها به اسیدهای 

توانند به های مرکزی هستند و میشوند که این اسیدها واسطهمی
رها تبدیل شوند. این است-CoAاسیدهای هیدروکسی، آلدئیدها و 

ای هها بیشتر آنزیمی هستند، اما برخی از مراحل توسط واکنشواکنش
فتد. اشیمیایی نظیر تشکیل بنزآلدئید از اسید فنیل پیرویک نیز اتفاق می

 isopropylmalate-2در مطالعه ما محتوای ژنومی مسئول بیان آنزیم

synthase (EC 2.3.3.13)    ه در بیوسنتز کاز دسته ترانسفرازها
 5دار والین، لوسین و ایزولوسین مطابق شکل اسیدهای آمینه شاخه

 .نقش دارد شناسایی شد

 
 KAASبرگرفته از  در بیوسنتز لوسین، ایزولوسین و والین  isopropylmalate synthase; EC 2.3.3.13-2نقش آنزیم -5شکل 

 
ولید تیکی از مسیرهای بیولوژیکی تجزیه کننده اسیدهای آمینه، 

تواند در سنتز برخی مواد نظیر اسیدهای چرب است که می سازهاییپیش
تو ک-آلفادار استفاده شود. همچنین هیدروژنه شدن استرول و زنجیره

                                                           
1 Fusel alcohols 

کمک کند  NADH اءاکسیداسیون و احیتواند به افزایش پتانسیل می
(., 2005et alSmit  تبدیل اسیدهای آمینه به الکل از طریق .)

های )الکل 0های فوزلدر ابتدا برای تشکیل الکلکتو -آلفااسیدهای 
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کوتاه منشعب( در مخمر شناخته شد که به آن مسیر ارلیچ گفته  زنجیره
شود. یکی دیگر از مسیرهای مهم تبدیل اسیدهای آمینه توسط می

شود که قادر به تبدیل انجام می b-Lyaseلیازها مانند سیستاتیونین 
( متعلق به EC 4.1.2.5متیونین به متانیتول است. ترئونین آلدولاز )

طبقه دیگری از لیازها است که قادر به تبدیل مستقیم ترئونین به 
د. سومین مسیر تبدیل اسیدهای آمینه، باشاستالدئید می

هاست که این واکنش، با توجه به ضرر ها به آمیندکربوکسیلاسیون آن
 Marilleyهای بیوژن برای سلامت انسان مورد اهمیت است )آمین

., 2005et aland Casey, 2004; Smit .)  نیز  حاضردر مطالعه
 dehydroquinate-3محتوای ژنومی مسئول بیان آنزیم 

dehydratase (EC 4.2.1.10)  از گروه لیازها که در سنتز اسیدهای
ق و تیروزین مهم است مطاب فنیل آلانینآمینه آروماتیک تریپتوفان، 

 .شناسایی شده است 6شکل 
و  های حملهای میکروبی جذب پپتید از طریق سیستمدر سلول

افتد. پس از ید اتفاق میتری پپت ( و دی/OPPنقل الیگوپپتید )سیستم 
وند. شجذب، پپتیدها به واسطه انواع پپتیدازهای درون سلولی تجزیه می

وان به ترا می های اسید لاکتیکباکتریشناخته شده در پپتیدازهای 
 تری پپتیدازها و پپتیدازهای خاص آندوپپتیدازها، آمینوپپتیدازها، دی/

اسیدهای آمینه حاصل بندی کرد. اگرچه پپتیدها و پرولین تقسیم
طور توانند باعث طعم شیرین، تلخ و یا شور در محصول شوند، اما بهمی

ن حال، کنند. با ایها فقط به تشدید طعم اصلی پنیر کمک میکلی آن
پروتئولیز نامتوازن ممکن است به تولید بیش از حد پپتیدهای تلخ منجر 

م نظیر عطر و طعتواند باعث کاهش مقبولیت خواص حسی شود که می
 (.  2005et alMarilley and Casey, 2004; Smit ,.در پنیر شود )

-serine-type Dاز جمله پپتیدازهای شناخته شده در مطالعه ما 

Ala-D-Ala carboxypeptidase (EC 3.4.16.4)  3و-

hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase (EC 3.1.2.4)   است که
متیل بوتان، اسید -3متیونال، در متابولسیم اسیدهای آمینه نقش دارند. 

هستند  دهندههایی ازترکیبات اصلی طعمایزووالریک و بنزآلدئید نمونه
نوع  شوند. اینها )آمینوترانسفرازها( تولید میکه توسط ترانس آمیناز

ه و از ها توزیع شدطور گسترده در بین میکروارگانیسمآنزیم به
ند. کعنوان کوفاکتور برای کاتالیز استفاده میفسفات به-5-پیریدوکسال

در اولین مرحله از کاتابولیسم اسیدهای آمینه، ترانس آمینازها تبدیل 
بدیل انواع کنند. برای تمربوطه را کاتالیز می کتو-آلفااسیدآمینه به اسید 

و نوع  BcAAعب ای منشمختلفی از اسیدهای آمینه مانند نوع زنجیره
اند ، ترانس آمینازهای خاصی شناسایی شدهArAAآروماتیک 

(., 2005et alMarilley and Casey, 2004; Smit .) 

                                                           
1 Dihydrolipoyl transacylase 

2 Lipoamide dehydrogenase 

Marilley وCasey (2114 نقش احتمالی کاتابولیسم اسیدهای ،)
نظیر  های مختلفآمینه را در تولید ترکیبات عطر و طعم توسط تکنیک

 ,GCتحللیل آنزیمی، فیزیکی و شیمیایی )شناسایی ژنوتیپ، تجزیه و 

TLC, HPLC  و بینی الکترونیکی( مورد بررسی قرار دادند. نتایج
حاصل از این پژوهش، نقش اسیدهای آمینه و اسیدهای کتو در تولید 

ا و هترکیبات عطر و طعم را تایید کرد. استرها حاصل واکنش بین الکل
فعال شوند.  CoAصال به باشند و ممکن است با اتاسیدهای آلی می

علاوه بر ترکیبات حاصل از متابولیسم اسیدهای آمینه، استرها )مانند 
اتیل بوتیرات( نیز در عطر و طعم پنیر چدار نقش دارند. متابولیسم قند 

ازها و کند. استرو چربی، بسترهای لازم برای تشکیل استر را فراهم می
به شرایط محیطی  لیپازها، هیدولازهای سرینی هستند که بسته

توانند منجر به سنتز یا هیدرولیز استرها شوند، در حالی که استیل می
دت به کنند. استری شدن به شترانسفرازها فقط سنتز استر را کاتالیز می

 et alSmit ,.پارامترهای محیطی مانند فعالیت آبی بستگی دارد )

دون شاخه ب(. کربوکسیلازها با دکربوکسیلاسیون اسیدهای کتو 2005
منجر به تولید آلدئیدهایی با طعم شور یا شیرین با آستانه بویایی کم 

عنوان ترکیب مولد عطر و طعم که متیل بوتیریک اسید به-3شوند. می
تواند تولید شود، در بسیاری از با اکسیداسیون بعدی آلدئید می

یافت شده است. اکسیداسیون آلدئیدهای  های اسید لاکتیکباکتری
ای منشعب توسط آلدئید دهیدروزناز منجر به تولید اسیدهای آلی جیرهزن

از دسته دهیدروژنازها، آنزیم در مطالعه ما  شود.ای متناوب میزنجیره
3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase (EC 1.1.1.35) 

 متابولسیم، هیدروکسی بوتانوآت-S&R-3شناسایی شد که در بیوسنتز 
 لینتجزیه لایزین، لوسین، ایزولوسین، واها وبوتانوآت، تریپتوفان، چربی

اصل ح یک کمپلکس اسیدکتودهیدروژنازتثبیت کربن نقش دارد. و 
 د لاکتیکهای اسیباکتریترکیب دکربوکسیلاز با آلدئید دهیدروژناز در 

 را مستقیما به اسید آلی مربوطه کتو-آلفاوجود دارد که قادر است اسید 
موعه آنزیمی دهیدروژناز کاملا با پیروات دهیدروژناز تبدیل کند. این مج

متفاوت است و از سه مولفه کاتالیزوری تشکیل شده است که شامل 
 2و لیپامید دهیدروژناز0اسیدکتودهیدروژناز، دی هیدرولیپویل ترانسیلاز

ط این توس کتو-آلفااست. دکربوکسیلاسیون اکسیداتیو اسیدهای 
برای تشکیل عطر و  های اسید لاکتیکباکتریمجموعه آنزیمی در 

طعم مهم است؛ زیرا اسیدهای کربوکسیلیک مانند اسید ایزووالریک از 
اسیدهای مهم طعم دهنده هستند. علاوه بر این از جمله ترکیبات 

ترها، توان اسساز عطر و طعم از گروه اسیدهای کربوکسیلیک میپیش
 (.  2005et alSmit ,.) تیو استرها، کرزول و اسکاتول را نیز نام برد

در متابولیسم و بیوسنتز اسیدهای های دخیل در مطالعه ما آنزیم
-3و  hydroxyacyl-CoA dehydrogenase-3چرب شامل 
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oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase (EC 2.3.1.41)   نیز
 شناسایی گردید.

 
 KAASبرگرفته از  تیروزین، تریپتوفان و فنیل آلانین در بیوسنتز  dehydroquinate dehydratase; EC 4.2.1.10-3نقش آنزیم -6شکل 

 
های مهم دیگر شناسایی شده در مسیرهای متابولیکی پنیر از آنزیم

تواند در تولید طعم و بو موثر باشند شامل مطالعه ما که میمورد 

fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase (EC 3.1.3.11) 
در مسیر پنتوز فسفات )تخمیر هترولاکتیکی(، متابولیسم متان،  موثر



 1400آبان  -، مهر4، شماره17نشریه پژوهشهای علوم و صنایع غذایی ایران، جلد   266

موثر   phosphofructokinase (EC 2.7.1.11)-6مانوز و فروکتوز و
  .باشدمتان، گالاکتوز و مانوز میدر متابولیسم فروکتوز، 

 thymidine kinase (ECهای علاوه شناسایی آنزیمبه

پیریمیدین و داروها نقش دارد، که در تولید  (2.7.1.21
aminoglycoside 3-N-acetyltransferase (EC 2.3.1.81)  موثر

های دخیل و سایر آنزیمN-acetylneamine و  Kanamycinدر سنتز 
مشخص  0های ثانویه که در جدول ها و متابولیتبیوتیکآنتیدر تولید 

ا هدهد که ترکیبات با ارزش دارویی و آنتی بیوتیکنشان می شده است
 واند برتنیز در این محصول تولید شده است که مسئولیت تولید آن می

ا ههای موجود در محیط رسیدگی پنیر باشد که شناسایی آنعهده قارچ
یر پناین دهد که ها نشان میاین یافته .مطالعه نبوده استهدف این 

نه قبلا نیز مطالعاتی در زمیباشد. دارای ارزش غذایی و دارویی میسنتی 
انجام شده است  های مشابه آن نظیر چدارخواص دارویی و درمانی پنیر

ها اشاره کرد آن (2101)  و همکاران Pritchardتوان به مطالعه که می
و دفشار خون اکسیدانی و ضتوانستند پپتیدهای بیواکتیو با خاصیت آنتی

را در پنیر چدار شناسایی  Bacillus cereusفعالیت ضدمیکروبی علیه 
 کنند.

Aparna  سیدانی اکنیز توانستند پپتیدهای آنتی( 2101)و همکاران
در پنیر چدار را  Lactobacillus casei ssp. casei تولید شده توسط

یر و افزایش کازئین پن-پروتئولیز به دلیل هیدولیز پارا شناسایی کنند.
یلیک و کربوکس-آلفاهای جدید ظرفیت اتصال آب به واسطه تولید گروه

ناشی  3NHاز طریق تولید  pHافزایشبا طور غیرمستقیم و به آمینو-آلفا
دارد. یر پنبافت ایجاد نقش مهمی در آمینه آزاد های از کاتابولیسم اسید

 اولاز شود. فتوسعه بافت در طی رسیدن پنیر به دو مرحله تقسیم می
افتد و شامل هفته( اتفاق می 4تا  2های اول رسیدن )حدودا در هفته

تر تجوان به یک بافت نرم و یکنواخوتبدیل بافت لاستیکی پنیر تازه 
در زمان  دومکازئین دلمه همراه است. فاز -است؛ که با تضعیف پارا

ر در تدهد و شامل تغییرات تدریجیمانده تا رسیدن کامل رخ میباقی
، ادامه پروتئولیز و تغییر در هیدراتاسیون پروتئین pHبافت مانند تغییر در 

 د.باشمی
Phe23-در  casein-1αsهیدرولیز متوسط کیموزین با واسطه 

Phe24  باشد. ناحیه میمسئول نرم شدن بافت در فاز اولN  ترمینال
Phe23-به شدت آبگریز است و هیدرولیز آن در  casein-1αsمولکول 

Phe24 شود. تصور موجب کاهش آبگریزی سطح این مولکول می
مسئول  casein-1αsشود از بین رفتن محل تعامل آبگریز در سطح می

نرم شدن بافت پنیر چدار است. نرم شدن پنیر کاممبرت در حین رسیدن، 
همراه با متابولیسم لاکتات در  Penicillium Comembertiبا رشد 
دهد. درنتیجه باعث کاهش لاکتات و ایجاد گرادیان رخ میپنیر سطح 

pH  شود. سپس در حیناسید بیشتر می حاویاز سطح به سمت مرکز 
ند. کاز اسیدهای آمینه آزاد سطح پنیر را خنثی میحاصله  3NHرسیدن، 

کاهش غلظت لاکتات در سطح در اثر متابولیسم آن، موجب مهاجرت 

شود. از طرفی غلظت کلسیم فسفات در لاکتات از مرکز به سطح می
یم عنوان لایه کلسفاز آبی سطح پنیر بیشتر از محلول آن است و به

کند که سبب  گرادیان فسفات کلسیم از سطح به فسفات رسوب می
فعالیت آنزیم بهینه  pHدر سطح پنیر به pH  فزایشا شود.مرکز پنیر می

ولیز و کیموزین اساسا مسئول پروتئ پلاسمین. شودنزدیک میپلاسمین 
بالا، از  pHها در پنیرهای کاممبرت هستند. ترکیبی از اولیه کازئین

دست دادن کلسیم و میزان کمتر پروتئولیز ماتریس کازئین باعث نرم 
ن شود که در انتهای رسیدپنیر کاممبرت می هایشدن قابل توجه نمونه

در مطالعه ما از (.  2006et alMcSweeney ,.شوند )تقریبا مایع می
محتوای ژنومی شناخته شده، فعالیت پروتئازی که قبلا نقش آن در 
تغییر بافت گزارش شده باشد شناسایی نشد و تغییر بافت پنیر احتمالا 

و تجزیه ترکیبات آلی حاصل از فعالیت میکروبی  pHبه دلیل تغییرات 
باشد. متاژنومیکس کمک شایانی به محققین در شناخت تغییرات می

العه توان به مطمیکروبی در طی رسیدگی پنیر کرده است. از جمله می
Lordan  در مطالعه خود طبق  هااشاره کرد. آن( 2109)و همکاران

 ژنومیکس اعلام کردند کههای حاصل از متاتجزیه و تحیل داده
L. lactis ظرفیت ژنتیکی مناسبی برای بیوسنتز لیپیدهای قطبی و  از

که در طی تخمیر این ظرفیت افزایش  استاسیدهای چرب برخوردار 
دست آمده از این تحقیق، های بهGOتجزیه و تحلیل یافت و براساس 

L. lactis های عملکردی زیر را در طی عنوان فلور غالب فعالیتبه
 Biotin carboxylase :دادرسیدگی پنیر حاصل از شیر بز نشان 

activity, biotin-[acetyl-CoA-carboxylase] ligase activity, 
lipid metabolic process, fatty acid biosynthetic process, 
glycerophospholipid metabolic process, lipid 
biosynthetic process, phospholipid biosynthetic process, 
cardiolipin synthase activity, cardiolipin biosynthetic 

process. 

همچنین چندین عملکرد مولکولی مهم برای بیوسنتز لیپیدهای 
 CTP synthase قطبی نیز به شرح زیر در این مطالعه شناسایی گردید:

activity, CDP-diacylglycerol-glycerol-3-phosphate 3-
phosphatidyltransferase activity, CDP-diacylglycerol 
biosynthetic process, glycerol-3-phosphate 
cytidylyltransferase activity, CDP-glycerol 

glycerophosphotransferase activity. 

مسئول بیوسنتز اسیدهای چرب مانند  آنزیمچندین دسته ها آن
و مختص بیوسنتز  (EC 6.4.1.2کربوکسیلاز ) CoAل استی

 دکردن گزارشبود به شرح زیر  L. lactisفسفولیپیدها که منبع اصلی آن 
(., 2019et alLordan :)  -phosphate acyl-3-glycerol

transferase (EC 2.3.1.n3), glycerol-3-phosphate 
cytidylyltransferase (EC 2.7.7.41), CDP-diacylglycerol-
glycerol-3-phosphate 3-phosphatidyltransferase (EC 

2.7.8.5). 

بر روی  (2101)و همکاران  Duru تحقیق ما، ای مشابهمطالعهدر 
شان ن متاژنومیکس جامعه میکروبی نوعی پنیر سوئیسی تجزیه و تحلیل 

 ، L. lactisرا فلور میکروبی غالب در طی رسیدگی پنیر  که ندداد
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P. freudenreichii  ،L. helveticus و Lactobacillus 

rhamnosus طعم آجیلی و شیرین درطی رسیدگی دهد و تشکیل می
نیر توسعه پاین های متابولیکی میکروبیوتای واسطه فعالیتپنیر به

همچنین از نگاشت ژنومی در این مطالعه مشخص شد که  یابد.می
 های متعدد نظیر اسیدهای چربپتانسیل برای مسیرهای تشکیل طعم

آزاد، استوئین، دی استیل، استات، اتانول، تخمیر همولاکتیکی، متان 
 وجود دارد. مشابه مطالعه ما ها و پروپیوناتتیول، بیوسنتز ویتامین

L. lactis  ( %91-11این جامعه میکروبی )حدود بیشترین سهم
در مطالعه ما هم تخمیر هترولاکتیکی و مسیر پنتوز  داد. راتشکیل می

ر طعم عنوان ترکیبات موثر دفسفات که در تولید استالدئید و اتانول به
 پنیر نقش دارند شناسایی شدند.

Zepeda-Escobar  متاژنوم تجزیه و تحلیل در ( 2106)و همکاران
خودی از همکزیکی تهیه شده به طریق سنتی و تخمیر خودبیک پنیر 

شیر خام گاو نشان دادند که توازن بین جمعیت میکروبی و پتانسیل 
. این شودمتابولیکی آن باعث ایجاد خصوصیات حسی و ایمنی آن می

 Weissella, Leuconostoc  , Lactobacillusجمعیت میکروبی از 

 میکروبیوم این پنیر تواناییحضور  نتایجتشکیل می شد. مشابه 
متابولیکی در بیوسنتز طیف وسیعی از ترکیبات مولد عطر و طعم که 
اساسا با متابولیسم اسیدهای آمینه شاخه دار و اسیدهای چرب در ارتباط 

هیچ گونه باکتری پاتوژنی لی برخلاف مطالعه ما و بود را آشکار کرد
 تولید باکتریوسین نیزهای مرتبط با . همچنین ژنشناسایی نشد

  .گردیدشناسایی 
Bertuzzi  توسعه طعم و توالی میکروبی را در ( 2101)و همکاران

رسیدگی سطحی پنیر چدار توسط دو مخلوط کشت متشکل از باکتری 
نشان داد که ها آننتایج  .اومیکس بررسی کردند و مخمر به کمک

ثبیت موفقیت آمیزی تهای تلقیح شده در طی رسیدگی بطور برخی گونه
دیگر که تلقیح شده بودند در طی رسیدگی شناسایی  شدند اما برخی

ترین گونه باکتریایی شناخته عنوان غالببه G. arilaitensisنشدند و 
 شد که جزئی از مخلوط کشت اولیه نبود. همچنین مخمرهای

Debaryomyces hansenii  وGeotrichum candidum  که در طی
فاز اولیه رسیدگی شناسایی شده بودند در فاز انتهایی توسط 

Brevibacterium linens  وG. arilaitensis  مغلوب شده بودند. و
متاژنوم نشان داد که جامعه میکروبی پتانسیل عملکردی تجزیه و تحلیل 

   دارد. pHدر توسعه طعم، تغییر رنگ و 
در رسیدگی  G. arilaitensis در مطالعه ما نیز به طور مشابهی

وابسته ی عمدتا برپایه شناسای ،قبلی تحقیقاتکه در شد  شناساییپنیر 
چشم  کمتر به هاپنیرانواع حضور این باکتری در رسیدگی  ،کشت به

. احتمالا رشد این باکتری روی محیط کشت جامد ضعیف بوده خوردمی
دهد نشان میو این  و کلنی آن به طور ضعیفی قابل استحصال است

ستقل از م عنوان یک ابزار قدرتمندبهمتاژنومیکس  تجزیه و تحلیل که 
ق قدرت بالایی در تشخیص دقی هامیکروارگانیسمشناسایی  کشت در

 کل جامعه میکروبی دارد.

 
 گیری نتیجه

متاژنومیکس بر روی یکی از تجزیه و تحلیل در این مطالعه 
ین اجهت شناسایی میکروبیوم را فرصت خوبی  ،ایران پنیرهای سنتی

اس براسبا وجود اینکه . های مسئول رسیدگی آن فراهم کردپنیر و ژن
 ولی بودنتایج، محصول از فلور میکروبی متنوعی برخوردار 

S. thermophilus ، L.lactisو L. helveticus عنوان فلور غالب به
های ت. به دلیل فعالیرسیدگی این پنیر شناخته شدنداصلی مسئول 

یزا با های بیمارحضور باکتری ضدمیکروبی این فلور میکروبی غالب،
 این پنیر سنتی گانکنندتهدیدی برای مصرفاحتمالا مقدار اندک 
متاژنوم آشکار کرد محتوای ژنوم این تجزیه و تحلیل . نخواهد داشت

ی آمینه و اسیدها ،سم اسیدهای چربیپنیر از پتانسیل بالایی در متابول
در نتیجه توسعه عطر و طعم برخوردار است. همچنین حضور 

های ثانویه لیتمتابوتولید ژنومیک در پتانسیل  و های پروبیوتیکباکتری
ارزش  بر خواص سلامتی بخش وترکیبات دارویی و  هابیوتیکآنتینظیر 
افزاید. حضور محتوای ژنومیک منتسب به ای این پنیر میتغذیه

 ها در طیگر فعالیت قارچنشانتجزیه و تحلیل ها در این یوکاریوت
تایج و بررسی بیشتر ن تجزیه و تحلیل که نیاز به  استرسیدگی این پنیر 

   یوکاریوتی دارد.تجزیه و تحلیل در مسیر تر آن دقیق
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1Introduction: The consumption of local and traditional dairy products have increased in recent years and some local 

cheeses as functional foods with desirable organoleptic attributes have positive effects on human health. However, there 
is concern that consumption of these products may increase the risk of exposure to food born bacteria such as 
Enterobacteriaceae family, Staphylococcus aureus, and Listeria monocytogenes. The microbiome of fermented products 
such as cheese is one of the most powerful and important parameters in flavor development and ripening. Furthermore, 
cheese flavor formation as a dynamic biochemical process is related to environmental conditions including milk source, 
ripening time, and temperature of storage. These parameters affect the microbial community structures and metabolic 
pathways. 

 
 Materials and Methods: In this study, a local cheese made from cow milk was prepared based on a local recipe. 

The traditional cheese was manufactured using mesophilic starter culture. The cheese was ripened at 10°C for 3 months. 
The samples were collected from the surface of the cheese. The serial dilution was performed until 10-10 dilution in sterile 
ringer. For isolation and phenotypic identification of lactic acid bacteria, a 100 µl of diluted sample was cultured on MRS 
agar and M17 agar, followed by incubation at 37°C for 48 h under anaerobic conditions with Gas-Pak A. After purification 
of colonies, the Gram-positive and catalase-negative isolates were phenotypically identified at genus level using 
physiological tests including capacity of gas production, growth at different pHs (9.6 and 4.4), salt tolerance (%6.5 and 
18%), and different growth temperatures (10°C and 45°C). DNA extraction was performed with DNeasy®Blood & Tissue 
Kit. The microbial population of the cheese and its functional potential for ripening were investigated by whole-
metagenome sequencing. The prepared library using Nextera™ DNA approach was sequenced by using the Illumina 
HiSeq® 2000, 2×100 bp paired- end reads. The metagenomics data of cheese microbiome were analyzed for taxonomic 
profiling and functional potential by De Novo Assemble Metagenome and Bin Pangenomes. The metabolic pathways 
were extracted from the KEGG database. 

 
Results and Discussion: The results of phenotypic identification showed that most of the lactic acid bacteria strains 

belonged to Streptococcus, Lactococcus, and Lactobacillus. Also, the results of metagenomics analysis showed that there 
were various genera including Streptococcus, Lactococcus, Lactobacillus, Acinetobacter, Enterococcus, Glutamicibacter, 
and Weissella in cheese. Streptococcus thermophilus, Lactococcus lactis, and Lactobacillus helveticus were identified as 
dominant species. Pathogenic bacteria such as Enterobacter, Listeria, and Staphylococcus were also slightly found and 
therefore there is nearly no concern for consumers and human health. The microbiome of this cheese showed the 
metabolic potential for the biosynthesis of a wide range of  aroma compounds and associated with flavor development 
that related with the metabolism and biosynthesis of methane, branched chain amino acids (isoleucine, valine, and 
leucine), aromatic amino acids (tyrosine, tryptophan, and phenylalanine), other amino acids (beta-alanine, L-lysine), fatty 
acids (arachidonate, palmitate, stearate), and monosaccharides. The enzymes related to biosynthesis and metabolism of 
amino acids were found during ripening of this cheese. These enzymes included 4-hydroxy-tetrahydrodipicolinate 
reductase, 2-isopropylmalate synthase, 3-dehydroquinate dehydratase, 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase, 5-
carboxymethyl-2-hydroxymuconate delta-isomerase, and 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase. Based on the results of 
KAAS (KEGG Automatic Annotation Server), proteins involved in metabolic pathways of microbial community on the 
surface of the traditional cheese included Cytochrome P450 Photosynthesis Proteins, Peptidases & Inhibitors, 
Glycosyltransferases, Lipopolysaccharide Biosynthesis Proteins, Peptidoglycan Biosynthesis and Degradation Proteins, 
Lipid Biosynthesis Proteins, Protein Kinases, Polyketide Biosynthesis Proteins Prenyltransferases, Protein Phosphatases 
& Associated Proteins, and Amino Acid Related Enzymes. The cheese under our study as a functional food showed health 
benefits for consumers due to the presence of probiotic bacteria and genes encoded for biosynthesis of valuable 
compounds including antibiotics, drugs, and antioxidants. 
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