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Article Info ABSTRACT 

Article type: 

Review Article 
The rumen microbial population, as a complex and dynamic ecosystem, plays 

a pivotal role in the health and productive efficiency of sheep. This review 

aimed to comprehensively evaluate the role of the rumen microbial population 

in sheep performance, health, and production, identify factors affecting its 

composition and activity, and examine management strategies for modulating 

this microbial community. In this study, research conducted over recent 

decades was reviewed to assess the importance and composition of the rumen 

microbial population and the factors affecting its dynamics. In addition, 

strategies for modulating the microbial population, including probiotics, 

prebiotics, yeasts, plant essential oils, and novel technologies such as 

microbial population transfer, were considered. The findings indicated that the 

rumen microbial population plays an important role in nutrient utilization and, 

consequently, growth, feed conversion ratio, carcass characteristics, and milk 

production through the fermentation of feed components, fiber digestion, 

protein metabolism, volatile fatty acid production, and microbial protein 

supply. Maintaining a balanced microbial population is associated with stable 

fermentation conditions and animal health and may help reduce the risk of 

disorders such as acidosis and bloat. However, inter-individual variation, the 

complexity of microbial interactions, and differences in animals’ responses to 

nutritional interventions remain important challenges for targeted 

management of this community. Therefore, understanding the factors affecting 

the structure and activity of the rumen microbial population and the targeted 

application of nutritional and management strategies, particularly feed 

additives and bioactive compounds, may improve nutrient utilization, maintain 

animal health, and enhance sustainable productivity in sheep, while providing 

a basis for more precise management of this ecosystem. 
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Extended Abstract 

Introduction 

The rumen microbiome is a complex and dynamic ecosystem that plays a central role in sheep health and production. It consists mainly of 

bacteria, archaea, anaerobic fungi, and protozoa that interact with each other and with the host. Through microbial fermentation, plant 
structural carbohydrates are degraded and converted into volatile fatty acids (VFAs), while dietary nitrogen is transformed into microbial 

protein. These processes contribute substantially to nutrient supply, host metabolism, and animal production. This review aimed to examine 

the effects of the rumen microbiome on sheep health and production, identify major factors influencing its composition and activity, and 
evaluate nutritional and technological strategies for its targeted management. 

Bacteria constitute the dominant microbial group in the rumen, with genera such as Prevotella, Ruminococcus, Fibrobacter, and Butyrivibrio 

contributing to carbohydrate degradation, protein metabolism, and VFA production. Anaerobic fungi, including Neocallimastix and 
Pecoramyces, contribute to the degradation of lignocellulosic plant tissues through their extensive enzymatic activity. Protozoa participate in 

feed particle degradation, bacterial predation, fermentation, and nitrogen metabolism. Methanogenic archaea, particularly members of 

Methanobrevibacter, consume hydrogen and carbon dioxide and produce methane, thereby contributing to redox balance but also to 
greenhouse gas emissions. The coordinated activity of these microbial groups supports fiber digestion, microbial protein synthesis, VFA 

production, and energy supply to the host. 

Rumen microbial colonization begins shortly after birth and changes substantially during early development. The introduction of solid feed 
and progressive rumen maturation lead to the establishment of an adult-like microbial community. Host breed and genetics also contribute 

to microbial variation, and some microbial traits and rumen enterotypes appear to have a genetic component. Among environmental factors, 

diet is one of the most important determinants of rumen microbial composition. High-concentrate diets stimulate rapid fermentation of non-
structural carbohydrates, increase propionate production, and may reduce ruminal pH and increase the risk of subacute ruminal acidosis 

(SARA). In contrast, forage-rich diets generally support fibrolytic microorganisms and fiber degradation. Heat stress can also alter microbial 

composition, fermentation patterns, feed intake, and nutrient metabolism. Feed additives, including probiotics, yeasts, and phytogenic 
compounds, may further modify the rumen microbial ecosystem. 

The rumen microbiome contributes directly to nutrient availability and animal production through fiber digestion, protein metabolism, and 

VFA synthesis. Acetate, propionate, and butyrate represent the major VFAs produced during fermentation and serve important metabolic 
functions. Propionate is a major precursor for hepatic gluconeogenesis, whereas butyrate contributes to rumen epithelial development and 

energy metabolism. Microbial protein provides an important source of absorbable amino acids after passage to the small intestine. Microbial 
lipid metabolism and biohydrogenation can also influence the fatty acid profile of meat and milk. 

Beyond nutrition, the rumen microbiome interacts with the host immune system and contributes to mucosal homeostasis. Microbial metabolites 

and microbial-associated molecular patterns can influence epithelial integrity, inflammatory pathways, and immune responses. Dysbiosis 
may disrupt rumen stability and increase the risk of digestive and metabolic disorders. SARA is particularly associated with high-concentrate 

feeding and shifts toward starch- and lactate-producing microorganisms. Such alterations can reduce ruminal pH, suppress some fibrolytic 

populations, and disturb normal fermentation. Methanogenesis represents another important microbial process; although it contributes to 
hydrogen disposal and fermentation stability, methane formation is associated with energy loss and environmental emissions. 

Dietary management is one of the most practical approaches for maintaining a stable rumen microbiome. Appropriate forage-to-concentrate 

ratios, gradual dietary changes, and balanced nutrient supply can help prevent excessive fermentation disturbances. Probiotics, including 
Saccharomyces cerevisiae, Bacillus spp., and lactic acid bacteria, have been investigated for their ability to stabilize ruminal conditions and 

support beneficial microbial populations. Yeast products may stimulate fibrolytic and lactate-utilizing microorganisms, whereas prebiotics 

and synbiotics may support the establishment and activity of beneficial microbial communities. Phytogenic compounds and essential oils can 
also modify microbial populations and fermentation pathways and may contribute to reduced methane production. However, responses vary 

according to additive type, dose, diet, and experimental conditions. 

Emerging technologies provide new opportunities for targeted microbiome manipulation. Rumen microbiota transplantation (RMT) has been 
proposed as a strategy for modifying microbial communities and restoring microbial stability, although its long-term effectiveness and 

consistency require further investigation. Next-generation sequencing, metagenomics, metatranscriptomics, metaproteomics, and 

metabolomics have improved the characterization of rumen microbial structure and function and can help identify microbial pathways 
associated with health, nutrient metabolism, and methane production. 

Despite substantial progress, high inter-animal variation and complex interactions among the host, microbiome, diet, and environment remain 

major challenges. Differences in experimental conditions and farm management can also limit the reproducibility of microbiome-based 
interventions. Antibiotic use may alter microbial communities and contribute to antimicrobial resistance, emphasizing the importance of 

sustainable alternatives. Future research should integrate multi-omics data with host genetics, nutrition, and production information to 

identify reliable microbial biomarkers and develop more precise interventions. Precision microbiome management may ultimately allow 
nutritional and microbial strategies to be adapted to specific animals and production systems. 

Conclusion 
The rumen microbiome is a fundamental biological component of sheep health and production. Its microorganisms contribute to fiber 
digestion, protein metabolism, VFA production, immune regulation, lipid metabolism, and methane formation. Age, genetics, diet, 

environmental stress, and feed additives shape this ecosystem and consequently influence its interaction with the host. Targeted nutritional 

management, probiotics, yeasts, phytogenic compounds, and emerging microbiome technologies offer promising approaches for maintaining 
rumen stability and supporting sustainable sheep production. Further validation under practical farm conditions is necessary to translate 

microbiome-based knowledge into reliable management strategies. 
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 مقاله اطلاعات چکیده

در سلامت و  یمحور ینقش ا،یو پو دهیچیپ ستمیاکوس کیعنوان شکمبه به یکروبیم تیجمع
 یکروبیم تیجامع نقش جمع یمقاله با هدف بررس نی. اکندیم فایگوسفند ا یدیتول یوربهره

 یآن و بررس تیو فعال بیعوامل مؤثر بر ترک ییگوسفند، شناسا دیشکمبه در عملکرد، سلامت و تول
 یهامطالعه، پژوهش نیانجام شد. در ا یکروبیجامعه م نیا لیتعد یبرا یتیریمد یراهکارها

 ییایشکمبه و عوامل مؤثر بر پو یکروبیم تیجمع بیو ترک تیاهم ر،یاخ یهاشده در دههانجام
 ها،کیوتیبیپر ها،کیوتیاز جمله پروب ،یکروبیم تیجمع لیتعد یراهکارها ن،یشد. همچن یبررس

مورد توجه قرار  ،یکروبیم تیمانند انتقال جمع نینو یهایو فناور یاهیگ یهامخمرها، اسانس
 بر،یخوراک، هضم ف یاجزا ریتخم قیشکمبه از طر یکروبیم تینشان داد که جمع جیگرفتند. نتا

در استفاده از  ینقش مهم ،یکروبیم نیپروتئ نیچرب فرار و تأم یدهایاس دیتول ن،یپروتئ سمیمتابول
دارد. حفظ تعادل  ریش دیلاشه و تول یهایژگیخوراک، و لیتبد بیرشد، ضر جهیدر نت و یمواد مغذ

در کاهش خطر  تواندیو سلامت دام ارتباط داشته و م ریتخم طیشرا یداریبا پا تیجمع نیا
 یکروبیتعاملات م یدگیچیپ ،یفردنیحال، تنوع ب نیو نفخ مؤثر باشد. با ا دوزیمانند اس یاختلالات

جامعه هستند.  نیهدفمند ا تیریمهم در مد ییهاچالش ،یاهیها به مداخلات تغذدام پاسخو تفاوت 
هدفمند  یریکارگشکمبه و به یکروبیم تیجمع تیشناخت عوامل مؤثر بر ساختار و فعال ن،یبنابرا

 به تواندیم فعال،ستیز باتیو ترک یخوراک یهایافزودن ژهیوبه ،یتیریو مد یاهیتغذ یراهکارها
 نهیدر گوسفند کمک کند و زم داریپا یوربهره شیحفظ سلامت و افزا ،یبهبود استفاده از مواد مغذ

 فراهم سازد. ستمیاکوس نیا ترقیدق تیریمد یرا برا
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 مقدمه

های دامپروری، نقش کلیدی در تأمین پروتئین حیوانی، رین زیربخشتصنعت پرورش گوسفند به عنوان یکی از مهم
وری با افزایش جمعیت جهان و تقاضا برای محصولات دامی، بهبود بهره. کندزایی و اقتصاد جوامع روستایی ایفا میاشتغال

های ساسی پژوهشهای امحیطی، به یکی از چالشتولید در گوسفند، همراه با حفظ سلامت دام و کاهش اثرات زیست
پویا، نقشی محوری  ودامپروری تبدیل شده است. در این میان، جمعیت میکروبی شکمبه به عنوان یک اکوسیستم پیچیده 

  .کندیهای پرورش گوسفند ایفا ممحیطی سیستمیی تولید، وضعیت سلامت و پایداری زیستآدر تعیین کار
ها، ها شامل باکتریان، میزبان جمعیت عظیمی از میکروارگانیسمشکمبه، بزرگترین بخش دستگاه گوارش نشخوارکنندگ

ها و پروتوزوآها است که در همزیستی با میزبان، وظیفه تخمیر مواد گیاهی و تبدیل آنها به ترکیبات قابل ، قارچ1هامتانوژن
. (Bevilacqua et al., 2025; Majhi et al., 2024) و پروتئین میکروبی را بر عهده دارند جذب مانند اسیدهای چرب فرار

م بر عملکرد تولیدی و درصد از انرژی مورد نیاز گوسفند است و به طور مستقی 80تا  ۷0کننده این فرآیند تخمیری، تأمین
 .(Shinkai et al., 2024) گذاردسلامت دام تأثیر می

های پیشرفته درک ما را از تنوع و کارکرد جمعیت میکروبی شکمبه به گیری از فناوریهای دهه اخیر با بهرهپژوهش
 .(Akanmu et al., 2023) اندطور چشمگیری افزایش داده

 یکروبیم تیجمع قیدق یرگذاریتأث یچگونگ نهیدر زم یمهم یدانش یهاقابل توجه، هنوز شکاف یهاشرفتیپ رغمیعل
ها بر از پژوهش یاری. بسهدفمند آن وجود دارد تیریمد یو مؤثر برا یعمل یراهکارها زیبر عملکرد و سلامت گوسفند، و ن

مختلف،  یپرورش یهاستمیدر س ژهیودر مورد گوسفند، به پارچهکیمتمرکز بوده و مطالعات جامع و  یریش یگاوها یرو
 دیملکرد، سلامت و تولشکمبه بر ع یکروبیم تیجمع ریجامع تأث یبا هدف بررس یمقاله مرور نیرو، ا نیمحدود است. از ا

انجام شده است. در  نش روزبر دا یمبتن یتیریمد یآن، و ارائه راهکارها تیو فعال بیعوامل مؤثر بر ترک ییگوسفند، شناسا
و  یدیبر عملکرد تول شکمبه چگونه یکروبیم تیجمع( 1است:  یدیمرور به دنبال پاسخ به چند پرسش کل نیراستا، ا نیا

 نیا تیو فعال بیدر ترک رییموجب تغ یتیریو مد یطیمح ،یکیژنت ،یاهیچه عوامل تغذ( 2 گذارد؟یم ریسلامت گوسفند تأث
متان دارند؟  دیو تول یمغذ مواد سمیخوراک، متابول یوربا بهره یچه ارتباط یکروبیم تیجمع تراییتغ( 3 شوند؟یم تیجمع

شکمبه را در جهت بهبود عملکرد  یکروبیم تیعجم داریطور مؤثر و پابه توانندیم یاهیو تغذ یتیریمد یکدام راهکارها( 4و 
 کنند؟ لیو سلامت گوسفند تعد

 جمعیت میکروبی شکمبه در گوسفند

ها و پروتوزوآها و مواد ها ، قارچها، متانوژنباکتری :ها شاملجمعیت میکروبی شکمبه به مجموعه کامل میکروارگانیسم
این اکوسیستم میکروبی با میزبان خود  . (Li et al., 2018) کنندشود که در محیط شکمبه زندگی میژنتیکی آنها اطلاق می

وتئین مورد ها با تخمیر مواد لیگنوسلولزی، انرژی و پردر یک رابطه همزیستی متقابل قرار دارد؛ به طوری که میکروارگانیسم
هوازی، با دمای ثابت و تأمین مداوم مواد مغذی را برای آنها بی کنند و در مقابل، میزبان محیطینیاز میزبان را تأمین می

عنوان یک مروزه بها. اهمیت جمعیت میکروبی شکمبه فراتر از هضم غذا است و (Matthews et al., 2019) سازدفراهم می
های فیزیولوژیک میزبان شناخته جزء کلیدی در تنظیم کارایی خوراک، متابولیسم، توسعه سیستم ایمنی و حتی برخی پاسخ

تواند موجب کاهش قابلیت هضم مواد مغذی، اختلال در تعادل این اکوسیستم می. (Mizrahi & Jami, 2018) شودمی
 ,.Liu et al) ام شوددکارایی خوراک، افزایش حساسیت به اختلالات متابولیکی و در نهایت کاهش عملکرد تولیدی کاهش 

2021a).  

                                                 

1. Methanogens 
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از ساختار و عملکرد  یترقیشناخت دق ک،یو متاژنوم یابییتوال یها( با استفاده از روش1)جدول  ریاخ یهاپژوهش
 یهاپروتوزوآ و قارچ ،هامتانوژن ها،یاند که باکترمطالعات نشان داده نیاند. اشکمبه گوسفند فراهم کرده یکروبیجوامع م

 ازیمورد ن یمواد مغذ نیو تأم یریتخم یهاتیمتابول دیخوراک، تول هیتجز در ایو پو دهیچیجامعه پ کیصورت به یهوازیب
 مشارکت دارند. زبانیم
 

 اهای شکمبه و نقش آنههای اصلی میکروارگانیسمخلاصه گروه -1جدول 
Table 1- Summary of major rumen microbial groups and their roles 

 روزمنابع به در شکمبه ینقش اصل شاخص یهاها/گونهجنس یکروبیگروه م
 ,Prevotella, Ruminococcus هایباکتر

Fibrobacter, Butyrivibrio, 

Treponema 

و نشاسته،  بریف هیتجز ها،دراتیکربوه ریتخم
 دیچرب فرار و مشارکت در تول یدهایاس دیتول

 یکروبیم نیپروتئ

(Ma et al., 2025; Su et al., 

2022; Wu et al., 2024) 

 ,Ruminococcus, Fibrobacter کیتیبرولیف یهایباکتر

Treponema 
به  یدسترس لیو تسه سلولزیسلولز و هم هیتجز

 اهیگ یساختار یهادراتیکربوه

(Ma et al., 2025; Su et al., 

2022) 

 رکنندهیتخم یهایباکتر
 نینشاسته و پروتئ

 

Prevotella یرساختاریغ یهادراتیو کربوه نیپروتئ هیتجز 
 یریتخم یهاتیمتابول دیو تول

 

(Su et al., 2022; Wu et al., 

2024) 
 ,Methanobrevibacter هامتانوژن

Methanosphaera, 

Methanomicrobium 

متان و مشارکت در  دیو تول CO₂و  H₂مصرف 
 شکمبه دروژنیتعادل ه

(Guo et al., 2025) 

  Entodinium پروتوزوآ
 مژکداران ریو سا

و مشارکت در  هایمصرف نشاسته و باکتر
 تروژنیو چرخه ن ریتخم

(Ma et al., 2025) 

 ,Neocallimastix, Piromyces یهوازیب یهاقارچ

Anaeromyces 
 لیو تسه یگنوسلولزیل یساختارها هیتجز

 بریبه ف هایباکتر یدسترس
(Ma et al., 2025) 

 دکنندهیتول یهایباکتر
 راتیبوت

Butyrivibrio, Roseburia  
 یاعضا یو برخ

Lachnospiraceae 

 ریو سا راتیبوت دیو تول هادراتیکربوه ریتخم
 چرب فرار یدهایاس

(Ma et al., 2025; Wu et al., 

2024) 

 

درصد از جمعیت میکروبی را تشکیل  90ترین گروه میکروبی شکمبه هستند و بیش از ترین و مهمها فراوانباکتری
 28)حدود   Firmicutesدرصد( و 51)حدود   Bacteroidetesهای غالب باکتریایی در شکمبه گوسفند شامل دهند. شاخهمی

های ترین جنسترین و فراوانبه عنوان یکی از مهم  Prevotellaدر سطح جنس، . (Albakri et al., 2023) درصد( هستند
های باکتریایی در شکمبه نشخوارکنندگان شناسایی شده است. این جنس نقش کلیدی در هضم پروتئین و کربوهیدرات

و  Ruminococcus ،Fibrobacterل شام گریمهم د یها. جنس(Betancur-Murillo et al., 2022) غیرفیبری دارد
Butyrivibrio یسلول وارهید سلولزیسلولز و هم هیشناخته شده و در تجز کیتیسلولول یهایعنوان باکترهستند که به 

 کنندههیجزت یهایباکتر نیاز کارآمدتر یکی Ruminococcus flavefaciensها، گونه آن انیدارند. در م ینقش اساس اهانیگ
 .(Moraïs & Mizrahi, 2019) دارد یاعلوفه یهادر هضم خوراک یو سهم مهم شودیکمبه محسوب مدر ش بریف

متان،  دیو تول دروژنی، با مصرف هآنها دهند،یم لیشکمبه را تشک یکروبیم تیدرصد از جمع 4تا  3ها حدود متانوژن

 12تا  2موجب اتلاف حدود  تواندیمتان م دیتول ن،یینسبتاً پا یشکمبه دارند. با وجود فراوان ریدر تعادل تخم ینقش مهم

لزوماً به  یکروبیم تیها در جمعکم متانوژن یفراوان ن،یگان شود. بنابرادر نشخوارکنند یناخالص مصرف یدرصد از انرژ

به شکل  یدر اتلاف انرژ یتوجهسهم قابل تواندیها ممتانوژن تیفعال رایز ست؛ین یانرژ یورها بر بهرهاثر اندک آن یمعنا

 .(K. A. Beauchemin et al., 2020) متان داشته باشد
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دهند، به دلیل توانایی نفوذ به هوازی شکمبه، اگرچه بخش کوچکی از جمعیت میکروبی را تشکیل میهای بیقارچ

سلولاز، نقش مهمی در آغاز فرآیند های سلولاز و همیای از آنزیمهای لیگنوسلولزی گیاه و تولید مجموعه گستردهبافت

دیواره سلولی گیاه، ساختار فیزیکی خوراک را تضعیف کرده و سطح بیشتری  ها با نفوذ بهکنند. این قارچتجزیه فیبر ایفا می

ترین از مهم  Pecoramycesو   Neocallimastixهای کنند. جنسهای فیبرولیتیک فراهم میرا برای کلونیزاسیون باکتری

های بهبود قابلیت هضم علوفه شده در شکمبه گوسفند هستند و در تجزیه مواد لیگنوسلولزی وهوازی شناساییهای بیقارچ

 .(Gruninger et al., 2014; Hanafy et al., 2022) کیفیت نقش قابل توجهی دارندکم

 داراندهند و عمدتاً شامل مژکتوده میکروبی شکمبه را تشکیل میدرصد از زیست 50تا  20پروتوزوآها حدود 

(Ciliates) دارانو تاژک (Flagellates) شوند، اما گان تازه متولد شده مشاهده میداران عمدتاً در نشخوارکنندهستند. تاژک
داران به گروه غالب پروتوزوآیی تبدیل ها کاهش یافته و مژکبا افزایش سن و تکامل اکوسیستم شکمبه، جمعیت آن

های بالغ و شرایط ته دوم زندگی آغاز شده و تحت تأثیر تماس با دامدار معمولاً از هفشوند. استقرار پروتوزوآهای مژکمی
در تنظیم تخمیر  (هانشاسته و باکتری ) پروتوزوآها با بلع ذرات خوراک.  (Kenan Li et al., 2023b) محیطی قرار دارد

 .(Newbold et al., 2015) کنندشکمبه، متابولیسم نیتروژن و تولید متان نقش مهمی ایفا می
 

 عوامل مؤثر بر ترکیب و فعالیت جمعیت میکروبی

 سن و مرحله رشد

توان آن را به سه مرحله فرآیند کلنیزاسیون میکروبی شکمبه از بدو تولد آغاز شده و با تغییرات پویایی همراه است که می
 .(Yáñez-Ruiz et al., 2015) اصلی تقسیم کرد

های اولیه از جمله در روزهای نخست زندگی، شکمبه توسط باکتری :روزگی( 14تا  0مرحله اولیه ) -1

Bacteroides ،Ruminococcus ،Eubacterium ،Prevotella ،Bifidobacterium  و Clostridium شود. حتی کلنیزه می
در   R. ruminicolaو  Ruminococcus albus، R. flavefaciensهای سلولولیتیک نظیر در غیاب خوراک جامد، باکتری

 Fonty et al., 1987; Kenan Li) ها استدهنده استقرار زودهنگام این میکروارگانیسماند که نشانشکمبه شناسایی شده

et al., 2023a). 

با آغاز مصرف خوراک جامد و توسعه بافت شکمبه، ترکیب میکروبی : روزگی( 30تا  14مرحله انتقالی ) -2

، Prevotellaهایی نظیر شود. در این مرحله، فراوانی جنسدستخوش تغییرات قابل توجهی می
Bacteroidales،Ruminobacter   وSelenomonas  های یابد که در تخمیر نشاسته، پروتئین و سایر کربوهیدراتافزایش می

  .(K. Li et al., 2023; Kenan Li et al., 2023a) قابل تخمیر نقش دارند

ار کامل، ساختار جمعیت میکروبی با تکامل عملکردی شکمبه و آغاز نشخو :هفتگی به بعد( ۸مرحله پایدار )از  -3

تواند دهد که تغذیه و مدیریت در اوایل زندگی میشود. این موضوع نشان میبه تدریج به الگوی مشابه دام بالغ نزدیک می
 .(Arshad et al., 2021) گیری جمعیت میکروبی، سلامت و عملکرد آینده دام داشته باشداثرات ماندگاری بر شکل

 
 ژنتیک

دهی ترکیب و عملکرد جمعیت میکروبی شکمبه دارد. دهد که ژنتیک میزبان نقش مهمی در شکلشواهد فزاینده نشان می
اند که بخشی از تنوع جمعیت میکروبی شکمبه تحت کنترل عوامل ژنتیکی مطالعات ژنومی گسترده در گوسفند نشان داده

. (Roehe et al., 2016) گیری هستندپذیری قابل اندازههای میکروبی دارای وراثترد و برخی از تاکسونمیزبان قرار دا
برآورد شد و  4۷/0پذیری انتروتایپ شکمبه حدود رأس گوسفند، وراثت 1150علاوه بر این، در یک مطالعه بزرگ بر روی 



 97       و دیگران حسينی / ...ا ب یکروبيم تيشکمبه گوسفند: ارتباط جمع یکروبيم ستمياکوسپژوهشی( -)علمی

 

های شکمبه و فراوانی چندین که با ساختار انتروتایپشد ی شناسای ENPP6 و CHODL پنج نشانگر ژنتیکی مرتبط با دو ژن
عنوان ابزاری برای تواند بهدهد که اصلاح ژنتیکی دام میها نشان میدار داشتند. این یافتهجنس باکتریایی ارتباط معنی

 .H. Wang et al., 2023; W) تعدیل غیرمستقیم جمعیت میکروبی شکمبه و بهبود صفات تولیدی مورد استفاده قرار گیرد

Wang et al., 2023; Zhang et al., 2025). 
 

 جیره و مدیریت تغذیه

نسبت علوفه به  رییشکمبه گوسفند است. تغ یکروبیم تیجمع تیساختار و فعال کنندهنییعوامل تع نیتراز مهم ییغذا رهیج

سهم  شیافزا کهیطوردهد؛ به رییرا تغ ریتخم یالگو نیشکمبه و همچن یهایباکتر بیتنوع و ترک تواندیکنسانتره م

 Liu) همراه بوده است Prevotellaمانند  ییهاگروه یفراوان رییو تغ ییایرمطالعات با کاهش تنوع باکت یکنسانتره در برخ

et al., 2019). و حفظ  دنیجو شیافزا قیمؤثر، از طر بریف یمقدار کاف نیتأم ن،یهمچنpH یداریمناسب شکمبه، به پا 

 pH شیموجب افزا یاعلوفه NDF شینشان داد که افزا Huگوسفندان  یرو یا. مطالعهکندیکمک م یکروبیم طیمح

 میتنظ ن،ینابرا. ب(Zhang et al., 2025) شد بریف کنندههیتجز یهایباکتر یبرخ شیو افزا دوزیشکمبه، کاهش شاخص اس

 یکروبیم تیحفظ تعادل جمع یبرا ره،یج یناگهان راتییو اجتناب از تغ یکاف بریف نیمناسب نسبت علوفه به کنسانتره، تأم

های آنها تأثیر عوامل مختلف بر ترکیب جمعیت میکروبی و مکانیسم 2جدول  دارد. تیفند اهمگوس یورو سلامت و بهره

 .دهدرا به طور خلاصه نشان می
 های آنهاعوامل مؤثر بر ترکیب جمعیت میکروبی و مکانیسم -2جدول 

Table 2- Factors affecting rumen microbiome composition and their mechanisms 

  ؤثرعامل م
تغییرات جمعیت 

  میکروبی
 منابع  پیامد عملکردی  مکانیسم

 جیره پرکنسانتره
↑ Streptococcus bovis  

↑ Lactobacillus, 

 ↓ Fibrobacter 

  pH ش کاه
  افزایش اسید لاکتیک

هضم ↓ SARA ریسک ↑
 فیبر

(T. Nagaraja & E. 
Titgemeyer, 2007; Plaizier 

et al., 2017) 

 Fibrobacter ↑  جیره پرعلوفه
 ↑Ruminococcus 

 pH ش افزای
  افزایش فعالیت سلولاز

 هضم فیبر↑

 ↑استات تولید

(Gemma Henderson et al., 

2015; G. Henderson et al., 
2015; Russell & Rychlik, 

2001) 

  Ruminococcus ↓  گرمایی تنش
↓ Fibrobacter  

 تغییر دما
  کاهش مصرف خوراک

 ↓افزایش وزن 
 ↓ شیر تولید

↓ ADG 

(Qi Huang et al., 2026; Y. 

Uyeno et al., 2010; Y. 

Uyeno et al., 2015) 

 پروبیوتیک
 S. cerevisiae 

Yeast probiotic 
  ↑ های سلولولیتیکریباکت

 pH ت تثبی
  pH تأمین عوامل رشد

 ↑هضم فیبر 
 ↑ وزن افزایش

(Chaucheyras-Durand & 
Fonty, 2002a, 2002b; 

Desnoyers et al., 2009) 

های پروبیوتیک
  چندسویه

↑ Bacillus 
↑ Lactobacillus  

د، های مفیتحریک باکتری
 افزایش فعالیت هیدرولیتیک

 ↓نتولید متا
↑VFA 

(Elghandour et al., 2015; 

Yutaka Uyeno et al., 2015) 

 

 های پرکنسانترهجیره

غیرساختاری، تجمع اسیدهای چرب فرار و  هایافزایش نسبت کنسانتره در جیره موجب افزایش تخمیر سریع کربوهیدرات
شکمبه را کاهش داده و خطر بروز اسیدوز  pH تواندشود که در نهایت میدر برخی شرایط افزایش تولید اسید لاکتیک می

های تخمیرکننده نشاسته و تولیدکننده را افزایش دهد. این شرایط معمولاً با افزایش جمعیت باکتری  حاد شکمبهتحت
 های سلولولیتیک نظیر، و کاهش نسبی برخی باکتریLactobacillus sppو   Streptococcus bovis، از جمله لاکتات

Fibrobacter succinogenes   وRuminococcus spp.   کننده لاکتات مانند های مصرف. باکتریباشدمیهمراه
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Megasphaera elsdenii  وSelenomonas ruminantium   شوند و افزایش لاکتات دچار تغییر جمعیت مینیز در پاسخ به
در حفظ تعادل تخمیر نقش مهمی دارند. از سوی دیگر، افزایش سطح کنسانتره معمولاً نسبت پروپیونات را در الگوی 

تواند موجب بهبود بازده استفاده از انرژی و ضریب فرار افزایش داده و در صورت مدیریت صحیح جیره، میچرباسیدهای
 .(S Calsamiglia et al., 2012; Sheng‐Yong Mao et al., 2016) خوراک شود تبدیل

 
 های خوراکی تأثیر افزودنی

تواند تغییرات قابل توجهی در جمعیت میکروبی شکمبه ایجاد کند. در یک های چندسویه به جیره میافزودن پروبیوتیک
 .Bو  Bacillus licheniformis،B. subtilisهای چندسویه شامل ی گوسفندان نژاد شال، اثر پروبیوتیکمطالعه بر رو

coagulansهای لاکتیکی شامل ، پروبیوتیکEnterococcus faecium، Lactobacillus rhamnosus  وL. plantarum  
ها بررسی شد. نتایج نشان داد که افزودن باکتریتنهایی یا در ترکیب با به  Saccharomyces boulardiiو همچنین مخمر 

های سلولولیتیک و پروتئولیتیک، افزایش درصد ماده خشک جیره، موجب افزایش جمعیت باکتری 1/0این ترکیبات به میزان 
و  فرارچربهای هیدرولیتیک شامل سلولاز و پروتئاز، بهبود قابلیت هضم خوراک، افزایش تولید اسیدهایفعالیت آنزیم

تری نسبت به مصرف مخمر های باکتریایی اثرات مطلوبکاهش تولید متان شد. همچنین ترکیب مخمر با پروبیوتیک
 .(Ashkvari et al., 2026) باشدمیها افزایی میان این میکروارگانیسمتنهایی نشان داد که بیانگر وجود اثرات همبه
 

 شرایط محیطی و تنش گرمایی

توجهی بر ساختار و عملکرد های پرورش مدرن، تأثیر قابلهای سیستمترین چالشعنوان یکی از مهمتنش گرمایی به
های فیبرولیتیک اند که تنش گرمایی معمولاً با کاهش فراوانی باکتریجمعیت میکروبی شکمبه دارد. مطالعات اخیر نشان داده

های تولیدکننده لاکتات و تخمیرکننده نشاسته همراه است که و افزایش باکتری  Fibrobacterو   Ruminococcusنظیر 
تواند الگوی تخمیر شکمبه را تغییر دهد. همچنین کاهش غلظت استات و تغییر در نسبت اسیدهای چرب فرار در بسیاری می

علاوه بر تغییرات تخمیری، تنش گرمایی متابولیسم . (Esen, 2026; Kim et al., 2022) از مطالعات گزارش شده است
های زیستی و اسیدهای صفراوی را نیز تحت ، متابولیسم اسیدهای آمینه، آمینB های گروهمیکروبی مرتبط با سنتز ویتامین

 .(Esen, 2026) وری دام داشته باشدهتواند پیامدهای مهمی برای سلامت و بهردهد که میتأثیر قرار می
شود؛ به در نظر گرفته می« هولوبیونت»عنوان یک صفت نکته قابل توجه آن است که تحمل به تنش گرمایی امروزه به

دهد نژادهای کنش ژنوم میزبان و جامعه میکروبی همراه آن است. شواهد نشان میاین معنا که مقاومت دام حاصل برهم
تواند به حفظ عملکرد تولیدی در شرایط پایدارتر هستند و این ویژگی میتر و تر به گرما دارای جمعیت میکروبی متنوعمقاوم

ده روی گوسفند، تنش گرمایی با کاهش رشد، شعنوان مثال، در مطالعات انجامبه. (Abedin et al., 2026) تنش کمک کند
  S rRNA 16یابی های مبتنی بر توالیافت صفات لاشه و تغییر در ساختار جمعیت میکروبی شکمبه همراه بوده است. بررسی

های مرتبط با سازگاری به و برخی خانواده  Firmicutesاند که در شرایط تنش گرمایی، فراوانی نسبی شاخه نشان داده
که در متابولیسم انرژی و تجزیه   Tenericutesو  Bacteroidetes هایی ازیابد، در حالی که گروهرایط نامساعد افزایش میش

کنند. این تغییرات میکروبی با افت عملکرد رشد، تغییر متابولیسم عضله و کاهش ها نقش دارند، کاهش پیدا میکربوهیدرات
 .(Zhang et al., 2024) اندکیفیت لاشه ارتباط داشته

 
 هاها و افزودنیبیوتیکآنتی

ویژه پس از ممنوعیت این ترکیبات در اتحادیه های محرک رشد در بسیاری از کشورها، بهبیوتیکممنوعیت استفاده از آنتی
 ,Jouany & Morgavi) اروپا، موجب افزایش توجه به راهکارهای جایگزین برای حفظ سلامت و عملکرد دام شده است
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تواند موجب برهم خوردن تعادل ها ضروری است، میل بیماریهای درمانی، اگرچه در کنتربیوتیکاستفاده از آنتی .(2007
ها، هایی نظیر پروبیوتیکمدت شود. در مقابل، افزودنیبیوزیس طولانیجامعه میکروبی، کاهش تنوع میکروبی و بروز دیس

عدیل جمعیت عنوان ابزارهای مؤثر برای تهای گیاهی بههای گیاهی و عصارهها، اسانسبیوتیکها، سینبیوتیکپری
های مفید، بهبود اند. این ترکیبات از طریق افزایش جمعیت میکروارگانیسممیکروبی و بهبود تخمیر شکمبه مطرح شده

وری دام را ارتقا توانند سلامت و بهرهسازی الگوی تخمیر میها و بهینهپایداری اکوسیستم میکروبی، کاهش رشد پاتوژن
 .(Arowolo & He, 2018; M Michalak et al., 2021) دهند

 
 نقش جمعیت میکروبی در هضم و متابولیسم

 هضم فیبر

هایی از ماتریکس لیگنوسلولزی، فرآیندی است که عمدتاً سلولز و بخشهضم فیبرهای گیاهی پیچیده مانند سلولز، همی
هوازی و تا حدودی های بیها، قارچد. این فرآیند حاصل همکاری باکتریشوهای شکمبه انجام میتوسط میکروارگانیسم

و   Ruminococcus flavefaciens،Ruminococcus albusهای فیبرولیتیک اصلی شامل پروتوزوآها است. باکتری
Fibrobacter succinogenes  ساکاریدهای از، پلیسلولاز و گلوکانهای سلولاز، همیای از آنزیمهستند که با تولید مجموعه

قندهای حاصل . (Biddle et al., 2013; Flint et al., 2008) کننددیواره سلولی گیاه را به قندهای قابل تخمیر تبدیل می
ویژه رب فرار، بههای شکمبه تخمیر شده و محصولات نهایی این فرآیند شامل اسیدهای چسپس توسط میکروارگانیسم

فرار منبع اصلی انرژی برای چربکربن، متان و آب است. اسیدهایاکسیداستات، پروپیونات و بوتیرات، به همراه دی
 Moraïs & Mizrahi, 2019; Russell) کنندشوند و بخش عمده نیاز انرژی دام را تأمین مینشخوارکنندگان محسوب می

& Rychlik, 2001). 
 

 متابولیسم پروتئین

و سنتز پروتئین میکروبی است.  (Proteolysis) متابولیسم نیتروژن در شکمبه شامل دو فرآیند اصلی تجزیه پروتئین
های خوراکی را به پپتیدها وتئین، پرButyrivibrioو  Prevotella هایهایی از جنسویژه گونههای پروتئولیتیک، بهباکتری

 Sharon) کنندو اسیدهای آمینه تجزیه کرده و بخشی از این ترکیبات را از طریق فرآیند دآمیناسیون به آمونیاک تبدیل می

A Huws et al., 2018; Wallace et al., 1997).های کربنی حاصل از تخمیر کلتآمونیاک تولیدشده، همراه با اس
های شکمبه برای سنتز پروتئین میکروبی مورد استفاده ، توسط میکروارگانیسمATPها و انرژی حاصل از تولیدکربوهیدرات

گیرد. پروتئین میکروبی پس از عبور از شکمبه و هضم در روده باریک، منبع اصلی اسیدهای آمینه قابل جذب برای قرار می
 ای از نیاز پروتئینی دام را تأمین کندتواند بخش عمدهای مناسب میشود و در شرایط تغذیهان محسوب مینشخوارکنندگ

(Timothy J. Hackmann & Jeffrey L. Firkins, 2015; Stern et al., 1997). 
 

 تولید اسیدهای چرب فرار

درصد  80تا  ۷0ها در شکمبه هستند و حدود ین محصولات نهایی تخمیر میکروبی کربوهیدراتترمهم فرارچرباسیدهای
 . (J. R. Aschenbach et al., 2011; Bergman, 1990 ) کنندانرژی قابل متابولیسم مورد نیاز نشخوارکنندگان را تأمین می

 هستند( درصد 15–10درصد( و بوتیرات ) 20–15) پروپیونات ،(درصد ۷0–60شامل استات )حدود سه اسیدچرب فرار اصلی 
. (Bergman, 1990)گیرد می قرار شکمبه تخمیر شرایط و مصرفی خوراک سطح جیره، ترکیب تأثیر تحت هاآن نسبت که

های پرکنسانتره موجب افزایش سهم دهند، در حالی که جیرهعمولاً تولید استات را افزایش میهای غنی از علوفه مجیره
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استات عمدتاً در سنتز اسیدهای چرب و متابولیسم چربی  .(Russell & Wilson, 1996) شوندپروپیونات در الگوی تخمیر می
شود و نقش ساز گلوکز در نشخوارکنندگان محسوب میترین پیشگیرد، در حالی که پروپیونات مهممورد استفاده قرار می

رشد و تمایز های اپیتلیال شکمبه، در تنظیم کلیدی در گلوکونئوژنز کبدی دارد. بوتیرات نیز علاوه بر تأمین انرژی سلول
 Karen A Beauchemin et al., 2020; Pokhrel) های ایمنی نقش داردسلولی، حفظ یکپارچگی اپیتلیوم و تعدیل پاسخ

& Jiang, 2024). 
 

 متابولیسم چربی و تولید متان

های لیپولیتیک گلیسریدها، فسفولیپیدها و گلیکولیپیدها توسط آنزیممتابولیسم چربی در شکمبه عمدتاً شامل هیدرولیز تری
و  Anaerovibrio lipolytica هایی نظیرمیکروبی و سپس بیوهیدروژناسیون اسیدهای چرب غیراشباع است. باکتری

Butyrivibrio fibrisolvens  های درگیر در این فرآیند هستند. در نتیجه بیوهیدروژناسیون، ترین میکروارگانیسماز مهم
های بیوهیدروژناسیون مانند اشباع یا واسطهچربغیراشباع خوراک به اسیدهایچرببخش قابل توجهی از اسیدهای

چرب تواند بر پروفایل اسیدهایرو، ترکیب و فعالیت جمعیت میکروبی شکمبه میازاینشوند. تبدیل می کونژوگهلینولئیکاسید
 T. C. Jenkins et al., 2008; M Lourenço et ) ای محصولات دامی تأثیر بگذاردگوشت و شیر و در نهایت ارزش تغذیه

al., 2010; M. Lourenço et al., 2010). 

ترین مسیرهای مصرف هیدروژن در شکمبه است و نقش اساسی در زا یکی از مهمهای متانتوسط متانوژنتولید متان 
 انرژی درصد 12 تا 2 حدود اتلاف با متانوژنز حال، این با. دارد تخمیری فرآیندهای تداوم و احیا–حفظ تعادل اکسیداسیون

 .S )شود می محسوب نشخوارکننده هایدام در ایگلخانه گازهای انتشار اصلی منابع از یکی و بوده همراه جیره ناخالص

E. Hook et al., 2010; Alexander N Hristov et al., 2013; A. N. Hristov et al., 2013).  مطالعات متاژنومیک نشان
 Prevotella هایو برخی گونه  Succinivibrionaceae.، اعضای خانواده Sharpea sppها از جمله اند که برخی باکتریداده

ها با هدایت هیدروژن به مسیرهای جایگزین های دارای تولید متان پایین فراوانی بیشتری دارند. این میکروارگانیسمدر دام
دهند و در نتیجه انتشار متان ها را کاهش میننظیر تولید سوکسینات و پروپیونات، میزان هیدروژن در دسترس برای متانوژ

 .(Auffret et al., 2018; Kittelmann et al., 2014) کنندرا محدود می
 

 نقش جمعیت میکروبی در سلامت گوسفند

 سیستم ایمنی

های سیستم ایمنی کنندهترین تنظیمیکی از مهم عنوانجمعیت میکروبی شکمبه و دستگاه گوارش نشخوارکنندگان به
کنش میان کند. برهمهای ایمنی مخاطی ایفا میشود و نقش اساسی در توسعه، بلوغ و تنظیم پاسخمیزبان شناخته می

و  (MAMPs/PAMPs) هاهای ایمنی از طریق الگوهای مولکولی مرتبط با میکروارگانیسمها و سلولمیکروارگانیسم
ها و تنظیم شود که در نهایت بر تولید سایتوکاینانجام می (TLRs) تولهای شبههای شناسایی الگو نظیر گیرندهگیرنده
ویژه های مفید، بهمیکروارگانیسم. (Liu et al., 2021b; Malmuthuge & Guan, 2017) گذارندهای التهابی اثر میپاسخ

 تنظیمی T های، تحریک تولید سلولNF-κBهای تولیدکننده بوتیرات، از طریق تقویت سد مخاطی، مهار مسیرکتریبا

(Treg)  های ضدالتهابی، در حفظ هموستاز ایمنی نقش مهمی دارندو افزایش تولید سایتوکاین (Dang et al., 2021). 

کنش الگوهای مولکولی وابسته به تنظیمی جمعیت میکروبی عمدتاً از طریق برهمیسطح مولکولی، اثرات ایمندر 

. اجزای (Lebeer et al., 2010)شودهای میزبان اعمال میهای میکروبی با گیرندهو متابولیت (MAMPs) هامیکروارگانیسم

  (TLRs) تولهای شبهها توسط گیرندهها و لیپوپروتئین، پپتیدوگلیکان(LPS)،ساکاریدهاها نظیر لیپوپلیدیواره سلولی باکتری

ها و تواند تولید سایتوکاینها میشده این گیرندهسازی کنترلشوند. فعالهای اپیتلیالی و ایمنی شناسایی میموجود بر سلول
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. علاوه بر این، اسیدهای (;M. T. Abreu, 2010; H. Kayama & K. Takeda, 2020)ل دفاعی مخاطی را تنظیم کندعوام

، NF-κB کننده عمل کرده و از طریق مهار مسیرتنظیمهای ایمنیترین متابولیتعنوان مهمویژه بوتیرات، بهچرب فرار، به

التهابی و تحریک های پیش، کاهش تولید سایتوکاینZO-1 و  Occludin،Claudinم های اتصال محکایش بیان پروتئینافز

 ,.Furusawa et al) ، در حفظ هموستاز ایمنی و یکپارچگی سد مخاطی نقش دارند(Treg)ی تنظیم T هایتمایز سلول

2013; Parada Venegas et al., 2019; Peng et al., 2009) در نتیجه، جمعیت میکروبی متعادل با افزایش تولید .

تواند التهاب را محدود کرده و مقاومت میزبان را در برابر عوامل رسانی ایمنی، میهای مفید و تنظیم مسیرهای پیاممتابولیت

 .زا افزایش دهدبیماری

 

 
متن( ابعبر اساس من شدهمیرس)ت در گوسفند زبانیم یمنیا ستمیس میشکمبه بر تنظ ومیکروبیم ریتأث یاصل یرهایمس -1شکل   

Figure 1. Major pathways through which the rumen microbiome regulates host immune responses in sheep. 

 

 های گوارشیبیماری

ترین خوبی شناخته شده است. یکی از مهمهای گوارشی بهینقش جمعیت میکروبی شکمبه در پیشگیری یا بروز بیمار
است که معمولاً در نتیجه مصرف  )1SARA (حاد شکمبهاختلالات مرتبط با برهم خوردن تعادل میکروبی، اسیدوز تحت

انی دهد. این وضعیت با افزایش فراوتخمیر رخ میهای قابلهای پرکنسانتره و افزایش سریع تخمیر کربوهیدراتجیره

                                                 

1. Subacute Ruminal Acidosis 
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شکمبه، کاهش  pH ، کاهشLactobacillusهای و برخی گونه Streptococcus bovis های تولیدکننده لاکتات مانندباکتری
 .J. C. Plaizier et al., 2018; Q. Zebeli & B. U ) ت های فیبرولیتیک و تغییر الگوی تخمیر همراه اسجمعیت باکتری

Metzler-Zebeli, 2012).  در نتیجه، کاهش مصرف خوراک، افت عملکرد، التهاب دیواره شکمبه و افزایش خطر بروز نفخ
 شود.مشاهده می

 Ruminal) تواند در ایجاد نفخ شکمبهعلاوه بر این، تغییر در ساختار جامعه میکروبی و الگوی تولید گازهای تخمیری می

Bloat)   .تغییر جمعیت میکروبی  تجمع کف پایدار و اختلال در خروج گازهای حاصل از تخمیر معمولاً بانقش داشته باشد
حفظ پایداری و تنوع . (Nagaraja & Lechtenberg, 2007)ت اس های فیزیکوشیمیایی محتویات شکمبه مرتبطو ویژگی

ها و هایی نظیر پروبیوتیکیمیکروبی از طریق مدیریت صحیح تغذیه، اجتناب از تغییرات ناگهانی جیره و استفاده از افزودن
 ;Eóin O'Hara et al., 2020) شودمخمرها، یکی از راهکارهای مؤثر برای کاهش خطر بروز این اختلالات محسوب می

E. O'Hara et al., 2020; Yutaka Uyeno et al., 2015). 
 

 های متابولیکیبیماری

فرار و متابولیسم نیتروژن، با وضعیت چربها، تولید اسیدهایجمعیت میکروبی شکمبه از طریق تنظیم تخمیر کربوهیدرات
سازهای سترسی به پیشد، تغییر در الگوی تخمیر و کاهش متابولیکی میزبان ارتباط دارد. در شرایط تعادل منفی انرژی

تواند زمینه را برای افزایش بسیج چربی و بروز کتوز و لیپیدوز کبدی فراهم کند. همچنین، ویژه پروپیونات، میگلوکز، به
اده و مسیرهای متابولیکی ثیر قرار درا تحت تأ B های گروهها و ویتامینابولیتتواند تولید متتغییر ترکیب جمعیت میکروبی می

تواند در کاهش خطر اختلالات متابولیکی و بهبود رو، حفظ پایداری جمعیت میکروبی شکمبه میمیزبان را تغییر دهد. ازاین
 .(Jiang et al., 2022; Rico & Barrientos-Blanco, 2024) کارایی استفاده از انرژی نقش داشته باشد

 مقاومت به تنش

تواند های زیستی فعال میو تولید متابولیت مغز–روده–جمعیت میکروبی دستگاه گوارش از طریق محور جمعیت میکروبی

 .(Chakrabarti et al., 2022) های عصبی، ایمنی و متابولیکی میزبان و در نتیجه سازگاری با تنش اثرگذار باشدبر پاسخ

توانند در تنظیم عملکرد ویژه بوتیرات، و ترکیبات مرتبط با متابولیسم تریپتوفان میفرار، بهچربهایی مانند اسیدهایمتابولیت

، تغییرات جمعیت میکروبی در شرایط تنش نهمچنی .(Swer et al., 2023) های استرسی نقش داشته باشندعصبی و پاسخ

. شواهد نشان (Ma et al., 2024) های التهابی همراه استگرمایی با تغییر در تخمیر شکمبه، متابولیسم انرژی و پاسخ

تواند با میزان تحمل دام نسبت به تنش گرمایی و حفظ عملکرد تولیدی عیت میکروبی میدهد که تفاوت در ساختار جممی

 .(Esen, 2026) مرتبط باشد

 راهکارهای اصلاح و مدیریت جمعیت میکروبی

 هابیوتیکها و سینبیوتیکها، پریپروبیوتیک

سویه اثربخشی بیشتری های تکنسبت به پروبیوتیک (Multistrain) های چندسویهمطالعات نشان داده است که پروبیوتیک
 Saccharomycesهایدر گوسفند، سویه های مختلف.انیسمافزای بین میکروارگدارند، احتمالاً به دلیل اثرات هم

cerevisiae ،Bacillus (  شاملB. licheniformis ،B. subtilis  وB. coagulans)  های اسید لاکتیک بیشترین و باکتری
و   Bacillusهای چندسویه ودن پروبیوتیکهای نژاد شال نشان داد که افزای بر روی برهاند. مطالعهمطالعه را داشته
Lactobacilli   های سلولولیتیک و پروتئولیتیک را افزایش داده، درصد ماده خشک جیره، جمعیت باکتری 1/0به میزان

 .(Fijan, 2014; Joint, 2002) یک را بهبود بخشیده و تولید متان را کاهش داده استهای هیدرولیتفعالیت آنزیم
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های مفید عمل کرده ای برای میکروارگانیسمها ترکیبات غیرقابل هضمی هستند که به عنوان بستر تغذیهبیوتیکپری
الیگوساکاریدها و مانان (FOS) ترکیباتی مانند اینولین، فروکتولیگوساکاریدها. کنندو رشد و فعالیت آنها را تحریک می

(MOS)  های مورد مطالعه در نشخوارکنندگان هستندبیوتیکه پریاز جمل (Chowdhury et al., 2025). 

نتایج نشان داده است  .کنندافزای عمل میبیوتیک هستند که به طور همها ترکیبی از پروبیوتیک و پریبیوتیکسین
ها را تواند کلنیزاسیون میکروبی را بهبود بخشیده و ایمنی برهها در اوایل زندگی میبیوتیککه استفاده از سین 3جدول 

 .(Bevilacqua et al., 2025, 2026; Y Zhang et al., 2021) تقویت کند
 
 

 .دهدات آنها را ارائه میهای خوراکی و اثرای از مطالعات کلیدی در مورد افزودنیخلاصه -3جدول 
Table 3- Summary of key studies on feed additives and their effects on sheep microbiome and performance 

  گونه دامی  دوز مصرفی  افزودنی
اثر بر جمعیت 

  میکروبی
  منبع  اثر بر عملکرد

 + Bacillus) پروبیوتیک چندسویه

Lactobacillus) Multistrain 

probiotic 
1/0%  DM  پرواریبره 

های باکتری ↑
سلولولیتیک و 

 فعالیت ↑پروتئولیتیک، 
 آنزیمی

تولید  ↓، VFA تولید ↑
 متان

(Khalid et al., 2011; 

Yutaka Uyeno et al., 
2015) 

 S. boulardii + Bacillusمخمر 

Yeast + Bacillus 
1/%0  DM  شیری بره 

افزا بر جمعیت اثر هم ↑
 باکتریایی

بهبود عملکرد نسبت  ↑
 به مخمر تنها

(Ban & Guan, 2021; 
Chaucheyras-Durand 

& Fonty, 2002b) 

  بره پرواری  متغیر  پروبیوتیک )مخمر + لاکتوباسیل(
 ↑،pH تثبیت ↑

 ولیتیکهای سلولباکتری
 افزایش وزن، بهبود ↑

FCR 

(Desnoyers et al., 

2009; Krehbiel et al., 
2003) 

 دام سبک  متغیر  های گیاهیاسانس
تغییر جمعیت میکروبی، 

 زاهاکاهش متان
 کاهش تولید متان

(Gabriella Cobellis et 

al., 2016; Amlan K 

Patra & Zhongtang 
Yu, 2012; A. K. Patra 

& Z. Yu, 2012) 

 

 های خوراکیمخمرها و افزودنی

ای تعدیل تفاده برهای خوراکی مورد استرین افزودنیاز رایج (Yeast Culture) های کشت مخمرمخمرهای زنده و فرآورده
های مفید و افزایش جمعیت میکروبی شکمبه هستند. این ترکیبات از طریق بهبود شرایط تخمیر، تحریک رشد باکتری

 F. Chaucheyras-Durand et al., 2008; Ibukun) دتوانند عملکرد دام را بهبود بخشنپایداری محیط شکمبه می

Ogunade et al., 2018;). 
های سلولولیتیک، افزایش توانند با تحریک باکتریها میهای مخمری و پروبیوتیکدهد که فرآوردهشواهد نشان می

تری برای تخمیر ایجاد کنند و در نتیجه هضم فیبر و عملکرد شکمبه، شرایط مناسب pH کنندگان لاکتات و تثبیتمصرف
ها روبیوتیکهمچنین گزارش شده است که پ. (Desnoyers et al., 2009; Martin et al., 2010) خشندتولیدی دام را بهبود ب

لاکتیک و ایجاد شرایط مناسب برای رشد کننده اسیدهای مصرففرار، تحریک باکتریچرببا افزایش تولید اسیدهای
 .(Kholif et al., 2024) کنندکمک می pH به بهبود تخمیر شکمبه و پایداری های سلولولیتیک،باکتری

 
 هاترکیبات گیاهی و اسانس

های عنوان جایگزیناکسیدانی، بهمیکروبی، ضدالتهابی و آنتیواص ضدهای طبیعی به دلیل خترکیبات گیاهی و اسانس
توانند با تعدیل انتخابی جمعیت میکروبی اند. این ترکیبات میهای محرک رشد مورد توجه قرار گرفتهبیوتیکبالقوه آنتی
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ش متانوژنز و بهبود قابلیت هضم شکمبه، الگوی تخمیر را تغییر داده و در برخی شرایط موجب افزایش تولید پروپیونات، کاه
 .(Calsamiglia et al., 2007) خوراک شوند

 

 های نوینفناوری

(: این روش شامل انتقال مایع یا محتویات شکمبه از یک حیوان دهنده به حیوان 1RMTپیوند جمعیت میکروبی شکمبه )
بیوزیس مورد لات ناشی از دیسعنوان رویکردی نوین برای بازسازی جمعیت میکروبی و اصلاح اختلاگیرنده است و به

های تخمیر شکمبه را تواند ترکیب میکروبی و برخی شاخصمی RMT اند کهتوجه قرار گرفته است. مطالعات نشان داده
 Paul J Weimer, 2015; Zhao et) تحت تأثیر قرار دهد، هرچند پایداری و موفقیت آن به عوامل متعددی وابسته است

al., 2025). 
متاژنومیکس، ، یابی نسل جدیدهای توالیفناوری : پیشرفت درOmics-های پیشرفته ژنتیک و فناوری

ت میکروبی شکمبه را متاترانسکریپتومیکس، متاپروتئومیکس و متابولومیکس امکان بررسی جامع ساختار و عملکرد جمعی
های عملکردی، مسیرهای متابولیکی، تعاملات میکروبی و نشانگرهای زیستی ر شناسایی ژنفراهم کرده است. این ابزارها د

 Sharon A Huws et al., 2018; D Peer Morgavi) همی دارندموری خوراک و تولید متان نقش مرتبط با سلامت، بهره

et al., 2013). 
 

 انداز آیندهها و چشمچالش

گیری کامل از پتانسیل جمعیت میکروبی شکمبه در های چشمگیر، چندین چالش اساسی در مسیر بهرهعلیرغم پیشرفت
 :صنعت گوسفند وجود دارد

ترین های مختلف، حتی در شرایط یکسان، یکی از مهمتنوع قابل توجه جمعیت میکروبی بین دام :فردی بالاتنوع بین
دهی به مداخلات هاست. این تنوع که ناشی از تعامل پیچیده ژنتیک، محیط و تاریخچه زندگی دام است، پاسخشچال

 .(Paul J. Weimer, 2015) کندبینی میمدیریتی را غیرقابل پیش

کند؛ ای پیچیده ایجاد میها، میزبان و اجزای جیره شبکهاثرات متقابل میان میکروارگانیسم : اثرات متقابل پیچیده
ها و فرآیندهای تخمیری اثر بگذارد. این پیچیدگی یکی از بنابراین، تغییر یک گروه میکروبی ممکن است بر سایر جمعیت

 .(Sharon A Huws et al., 2018) ه استمیکروبی شکمبهای اصلی در دستکاری هدفمند جمعیت محدودیت

های مقاومت در دستگاه تواند ساختار جوامع میکروبی و مخزن ژنها میبیوتیکمصرف آنتی: بیوتیکیمقاومت آنتی
 .Guo et al., 2026; H) زیست اهمیت داردگوارش دام را تحت تأثیر قرار دهد و از منظر سلامت حیوان، انسان و محیط

Wang et al., 2023). 

های ای، تغییرات جیره و مدیریت و همچنین تفاوتتفاوت میان شرایط آزمایشگاهی و مزرعه: کاربردپذیری در مزرعه
 ,.D. P. Morgavi et al) فردی دام از عوامل مهم مؤثر بر تکرارپذیری و کاربرد عملی مداخلات جمعیت میکروبی هستند

های فناوری و پیشرفت .رسدمبه روشن به نظر میشکها، آینده مدیریت جمعیت میکروبی با وجود این چالش .(2013
 :اندای، مسیرهای جدیدی را گشودهرشتههای بینهمکاری

یابی و تحلیل داده، امکان شناسایی الگوهای میکروبی های توالیمدیریت دقیق جمعیت میکروبی: پیشرفت فناوری
سازی تغذیه و مدیریت دام را فراهم کرده است. با این هینهکننده برای ببینیهای پیشمرتبط با صفات تولیدی و توسعه مدل

                                                 

1. Rumen Microbiota Transplantation 
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ها و اعتبارسنجی در شرایط مزرعه نیاز حال، استفاده روتین از این رویکرد در سطح هر دام همچنان به استانداردسازی روش
 .(Muñoz-Tamayo et al., 2023) دارد

تواند به توسعه ها و مسیرهای عملکردی کلیدی میها، متابولیتهای نسل جدید: شناسایی میکروارگانیسمتوسعه افزودنی
وری خوراک و کاهش تولید متان کمک کند. با این حال، های هدفمند برای تعدیل تخمیر شکمبه، افزایش بهرهافزودنی

 دهدها را نشان میورت ارزیابی دقیق این افزودنیتفاوت میان نتایج مطالعات آزمایشگاهی و شرایط حیوان زنده، ضر
(Firkins & Mitchell, 2023). 

های متاژنومیکس، متاترانسکریپتومیکس، (: ترکیب دادهMulti-omics Integrationهای چندلایه )ادغام داده
زمان ساختار و عملکرد های مربوط به ژنوتیپ و عملکرد میزبان، امکان بررسی هممتاپروتئومیکس، متابولومیکس و داده

تواند به شناسایی روابط پیچیده میان جیره، کند. این رویکرد میمیجمعیت میکروبی و ارتباط آن با تغذیه و تولید را فراهم 
 .(Dixit et al., 2023) جمعیت میکروبی و صفات تولیدی کمک کند

تر متان، یکی از ها و مسیرهای مرتبط با تولید پایینهای کاهش متان: شناسایی میکروارگانیسمتوسعه استراتژی
و   Sharpeaهایی مانند ها و گروههای آینده است. برخی مطالعات، ارتباط جنسمحورهای مهم پژوهش

Succinivibrionaceae  ای نیازمند عنوان اهداف مداخلهآنها به حال، استفاده ازاند؛ بااینمتان گزارش کردهرا با فنوتیپ کم
 .(Kamke et al., 2016) شواهد بیشتری است

 مطالعات موجود یهاتیمحدود

و . تفاوت در حجم نمونه ردیصورت گ اطیبا احت دیبا هاافتهی میو تعم سهیشده، مقاارزشمند مطالعات انجام جیا وجود نتاب
 تواندیم یکروبیم تیجمع یابیارز یهاروش زیو ن یطیو مح یاهیتغذ طیشرا وانات،یح یکیژنت نهینژاد و زم ،یشیآزما یطراح

 یبرا شیمطالعات حجم نمونه محدود بوده و مدت زمان آزما یدر برخ ن،یمطالعات شود. همچن جیموجب اختلاف در نتا
استاندارد  یانجام مطالعات با حجم نمونه مناسب، طراح ن،ینبوده است. بنابرا یکاف یکروبیم تیدر جمع داریپا راتییتغ یابیارز

 کمک کند. جینتا میو تعم سهیقام تیقابل شیبه افزا تواندیم یطیو مح یاهیتغذ ،یکیعوامل ژنت قیو کنترل دق

 

 گیرینتیجه

مانند سن،  یعوامل ریدارد و تحت تأثگوسفند  یدیتول یوردر هضم، سلامت و بهره یشکمبه نقش مهم یکروبیم تیجمع
و استفاده مناسب از  رهیهدفمند ج تیری. مدردیگیقرار م یخوراک یهایو افزودن یطیمح یهاتنش ،ییغذا رهیج ک،یژنت

 نده،یو بهبود عملکرد و سلامت گوسفند کمک کند. در آ یکروبیمبه حفظ تعادل  تواندیم یاهیو گ یستیز یهایافزودن
 دیشکمبه و تول ومیکروبیم ترقیدق تیریمد یرا برا نهیزم تواندیم هیچندلا یکردهایو رو نینو یهایز فناورا یریگبهره

 فراهم سازد. دارتریپا
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