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 00/20/9613 تاریخ پذیرش:               98/90/9610 تاریخ دریافت:

 

 کیدهچ

نفاو ،یویر یهاعفونت هستند قادر(  MycobacteriumRGM: Rapid Growing) الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما :مقدمه  و پوست ،یل

 ارتباط، نیا در. میکن ییشناسا را هایباکتر از گروه نیا دار،خانه یهاژن از استفاده با میتوانیم ما. آورند وجود به انسان در را نرم بافت

 از استفاده با الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما از یبرخ یبندطبقه و ییشناسا در دارخانه ژن سه یابیارز و سهیمقا حاضر پژوهش از هدف

  . بود کیلوژنیف درخت

بتدا مطالعه نیا انجام یبرا ها:مواد و روش ل ا  یومیرکوباکتیما الرشدعیسر گونه 92 یبرا rpoB و 16S rRNA، hsp65 ژن سه یهایتوا

 EMBL وNCBI (Information National Center for Biotechnology)، RDP (Protocol Desktop Remote ) یهاگاهیپا از

(Laboratory Biology Molecular European )رنرم توسط هایتوال نیا سپس. شد افتیدر  و دندیگرد طرازهم W Custal افزا

 .گشت میترس MEGA5 برنامه از استفاده با کیلوژنیف درخت

 یهاومیکوباکتریما افتراق و ییشناسا به قادر 16S rRNA ژن. بود متفاوت ژن هر افتراق و ییشناسا یالگو ج،ینتا یمبنا بر :هایافته

 ریسا به نسبت rpoB ژن ،یکل طوربه. نبود( Chelonei) چلونه و( Abscessus) آبسسوس ومیکوباکتریما چون ییزایماریب الرشدعیسر

 .نبود( novocastrense) نووکاسترنس ومیکوباکتریما ییشناسا به قادر اگرچه کرد؛ عمل بهتر هاژن

 طوربه hsp65 و 16S rRNA، rpoB ژن سه هر دیبا الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما حیصح و کامل ییشناسا منظوربه :یریگجهینت

 .رندیگ قرار مطالعه مورد همزمان

 

 16S rRNA، rpoB س،یتوبرکلوز ریغ ومیکوباکتریما ،یکیلوژنتیف یبررس :یدیکل کلمات
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 مقدمه
 یرمتحرکا یغ و یهاواز  یهاا یبااکتر  هاا ومیکوباکتریما

 وارهیا د در دیاسا  کیا کولیما وجاود  لیا دل باه  کاه  هستند

. شوندیم شناخته فاست دیاس یهایباکتر عنوانبه یسلول

( %G+C) نیتوزیسا +نیگاوان  یحااو  هایباکتر از گروه نیا

 باه  هاومیکوباکتریما ،یکل طوربه. باشندیم درصد 20-30

 ومیکوباااکتریما دساته  دو باه  یاایزایماار یب قادرت  لحاا  

 :MycobacteriumMTBC ) کماااپلکس سیتوبرکلاااوز

Tuberculosis Complex )ریاااغ یهااااومیکوبااااکتریما و 

(  :MycobacteriaNontuberculous NTM) سیتوبرکلاوز 

 ،Runyon یبناادمیتقساا بااا ابقمطاا. شااوندیماا میتقساا

 براسااس  یطا یمح ایا  سیتوبرکلوز ریغ یهاومیکوباکتریما

 و یبناد طبقاه ( گماان یپ) داناه رنا   دیتول و رشد سرعت

 یهاا گاروه  ،یبناد طبقاه  نیا براساس. گردندیم ییشناسا

 رشاد  کند یطیمح یهاومیکوباکتریما به متعلق سه تا کی

 الرشاد عیسر یهاومیترکوباکیما به مربوط چهار گروه و بوده

 را اول گاروه  رشد کند یطیمح یهاومیکوباکتریما. باشدیم

 ،(کنناد یما  دیا تول داناه رنا   نور حضور در) فوتوکروموژن

( نور ابیغ در دانهرن  دیتول) اسکوتوکروموژن را دوم گروه

( دانااهرناا  دیااتول فاقااد) کرومااوژننااان را سااوم گااروه و

 یحااو  چهاارم  گاروه  که ساخت خاطرنشان دیبا. نامندیم

 روز هفات  از کمتار  کاه  یالرشاد عیسار  یهاومیکوباکتریما

 یمبنا  یمهما  شواهد امروزه(. 9-6) باشدیم کنندیم رشد

 و خاا   آب، منابع در یطیمح یهاومیکوباکتریما وجود بر

 یهاا ومیکوبااکتر یما. دارد وجاود  هاا مارستانیب غبار و گرد

 قیا طر از هاا تانمارسا یب یطیمح منابع در موجود یطیمح

 قیا طر از انتشاار  و یپزشاک  زاتیا تجه و ابزارآلات یآلودگ

 ت،یا تونیپر ت،یمننژ ،یتنفس یهاعفونت غبار، و گرد ذرات

 باا  مارانیب در را منتشره و یجلد یهاعفونت لنف، مفاصل،

 کارآماد  یمنا یا ساتم یس یدارا افراد و یمنیا ستمیس نقص

 یهااافونااتع بااا رابطااه در(. 3،0) آورناادیماا وجااود بااه

 یهاااومیکوبااکتر یما الرشاد عیسار  یهاا گوناه  یمارساتان یب

 تااوم یفورچئ ومیکوباااکتر یما کمااپلکس ریاا نظ یطاایمح

(Fortuitum )دارناااد یتاااوجه قابااال نقاااش چلوناااه و .

 آبسساوس  ومیکوبااکتر یما ییدارو یهامقاومت ن،یابرعلاوه

(Abscessus )از یناشاا یپزشااک معضاالات از گاارید یکاای 

 محساوب  یطیمح یهاومیکوباکتریما رشدالعیسر یهاگونه

 (. 3-8) شودیم

 مرساوم  یهاا روش براسااس  هاومیکوباکتریما ییشناسا

 نیااا و باوده  باارزماان ( کیااپیفنوت یهاا آزمااون و کشات )

 کنناد؛  ییشناساا  را هاا گوناه  از یبرخا  توانناد ینم هاروش

  کنااار  در یمولکااول یهاااروش یریکااارگ بااه ن،یبنااابرا

  یهاا روش نیتار جیا را. شاود یما  هیتوصا  مرسوم یهاروش

  عبااااارت هاااااومیکوباااااکتریما ییشناسااااا یمولکااااول

PCR (Polymerase Chain Reaction)،  PCR: از هساتند 

Hybridization، PCR RFLP (Restriction Fragment 

Length Polymorphism)، Nucleic Acid Sequence، 

Multiplex PCR و Real-time PCR ییهاااژن نیتار مهام  و 

  رنااد،یگیماا قاارار یبررساا مااورد هاااروش نیااا در کااه

  ،hsp65( Housekeeping Genes) دارخانااااه یهاااااژن

32 KDa Protein Gene، gyrB، recA، rpoB 16 وS 

rRNA 16(. 1) باشاند یمS rRNA  جفات  9002 ژن کیا 

. باشاد یم شدهحفاظت و ریمتغ مناطق یحاو که بوده یباز

 کاار  باه  یاساه یمقا یومتاکساون  یبرا ریمتغ ینواح یبررس

 شاده حفاظات  اریبسا  هاا یبااکتر  در ژن نیا یتوال. رودیم

 هاا یباکتر ییشناسا یبرا معمول طوربه رو نیا از باشد؛یم

 امااا شااود؛یماا اسااتفاده 16S rRNA ژن یابیاایتااوال از

 و صیتشاخ  ییتوانا فاقد ژن نیا که اندداده نشان مطالعات

 باشااد؛یماا یومیکترکوبااایما یهاااگونااه از یبرخاا افتااراق

 افتاراق  و صیتشاخ  ییتواناا  16S rRNA ژن مثاال  عنوانبه

 (Gastri) یگاساتر  و (Kansasii) یکانزاسا  ومیکوباکتریما
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 نوژزیفارسا  و (Senegalense) سانگالنس  ومیکوباکتریما ای

(Farcinogenes) شاود یما  هیتوصا  موارد نیا در. ندارد را 

 ژن کناار  در rpoB ایا  و hsp65 رینظ یگرید یهاژن از که

16S rRNA نحاو  نیبهتار  باه  ییشناساا  تاا  گاردد  استفاده 

 یکاربردهااا از گاارید یکاای(. 9،92،99) ردیپاا  صااورت

 نیا ا. باشاد یما  کیا لوژنیف رواباط  نییتع دار،خانه یهاژن

 ییایا باکتر یهاا گونه نیب یتکامل روابط دهندهنشان روابط

 (.90) هستند

 عملکارد  یابیا ارز حاضار  پاژوهش  از هدف مجموع، در

 و ییشناسااااا در hsp65 و 16S rRNA، rpoB یهاااااژن

 یهاا ومیکوبااکتر یما از یبرخا  نیب کیلوژنیف روابط نییتع

 .  بود (RGM) الرشدعیسر
 

 هامواد و روش

 NCBI، RDP یاطلاعاات  یهاا گاهیپا در جستجو با ابتدا

 یهاا ومیکوبااکتر یما یبرخ از شدهثبت یهایتوال EMBL و

 rpoB و 16S rRNA، hsp65 یهااانژ یباارا الرشاادعیساار

 یفا یردهم سپس. دیگرد افتیدر FASTA فرمت صورتبه

 Clustal W توساط  جداگاناه  صورتبه ژن هر یبرا هایتوال

  از اسااتفاده بااا یلااوژنیف درخاات تیاانها در. شااد انجااام

  شاده محاسبه Bootstrap عدد و Neighbor Joining روش

  رساام MEGA5 افاازارناارم توسااط Replication 1000 بااا

 (.9) دیگرد
 

 نتایج

 16S rRNA ژن براساس یلوژنیف درخت

 به یاصل( کلاد) خوشه چهار حاصل یلوژنیف درخت در

 یهاااگونااه اول کاالاد در(. 9 شااکل) خااوردیماا چشاام

 کی گریکدی با نییپا Bootstrap درصد با یومیکوباکتریما

 و چلوناه  ومیکوبااکتر یما یهاا گونه. اندداده لیتشک را کلاد

 لیتشک را دوم کلاد Bootstrap درصد 922 با زین آبسسوس

 ناوم یپرگر ومیکوبااکتر یما یحااو  زیا ن ساوم  کالاد . اندداده

(Peregrinum) نسیکانار و (Canariasense) که باشدیم 

 در. اناد داده لیتشاک  را سوم کلاد Bootstrap درصد 83 با

 سیاسااامگمات و نووکاساااترنس ومیکوبااااکتریما تیااانها

(Smegmatis) درصااد 39 بااا Bootstrap را چهااارم کاالاد 

 یلاوژن یف درخات  کاه  اسات  ذکار  باه  لازم. اندداده لیتشک

 چلوناه،  یهاا ومیکوبااکتر یما ییشناساا  به قادر شدهمیترس

 .باشدینم سنگالنس و آبسسوس

 

 hsp65 ژن براساس یلوژنیف درخت

 چهاار  یدارا ژن نیا از حاصل شدهرسم یلوژنیف درخت

 hsp65 ژن ،0 شکل یمبنا بر(. 0 شکل) است یاصل خوشه

ومیکوباااکتریما یهاااگونااه افتااراق و ییشناسااا بااه قااادر

 

 
 16S rRNAدرخت فیلوژنی براساس تجزیه و تحلیل ژن : 1شکل 
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 hsp65درخت فیلوژنی براساس تجزیه و تحلیل ژن : 2شکل 

 

 
 rpoB ژن لیتحل و هیتجز اساسبر یلوژنیف درخت: 3شکل 

 

 درصد 922 با هاگونه نیا. باشدینم سنگالنس و نوژنزیفارس

Bootstrap انااادداده لیتشاااک را اول کااالاد از یجزئااا .

 خاود  به را سوم کلاد ییتنهابه زین آبسسوس ومیکوباکتریما

 .است داده اختصاص

 

 rpoB ژن براساس یلوژنیف درخت

 نه یحاو ژن نیا یمبنا بر شدهمیترس یلوژنیف درخت

 ر،یتصو نیا با مطابق(. 6 شکل) است رخوشهیز و خوشه

 ،(Mucogenicum) کومیموکوژن ومیکوباکتریما یهاگونه

 و نووکاسترنس توم،یفورچئ س،یاسمگمات چلونه، نس،یکانار

. اندداده اختصاص خود به را ییمجزا یکلادها آبسسوس

 افتراق و ییشناسا به قادر rpoB ژن که نمود عنوان دیبا

 یحال در باشد؛ینم نومیپرگر و نووکاسترنس ومیکوباکتریما

 ومیکوباکتریما چون الرشدعیسر یهاپاتوژن نیترمهم که

 ییشناسا 16S rRNA ژن خلاف بر را آبسسوس و چلونه

 .دهدیم افتراق و نموده
 

 بحث

 یهاعفونت گزارش شیافزا شاهد امروزه

 انیم نیا در که میهست یطیمح یهاومیکوباکتریما

 چلونه، ومیکوباکتریما مانند یالرشدعیسر یهاومیکوباکتریما

(. 96) دارند یتوجه قابل سهم آبسسوس و تومیفورچئ

 یهاسال یط یمولکول صیتشخ و کیژنت دانش شرفتیپ

. است دهیبخش بهبود را هاومیکوباکتریما ییشناسا ر،یاخ

HPLC (performance -High مقابل در یمولکول یهاروش

Liqu id Chromatography )مرسوم یهاروش ریسا و 
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 HPLC خلاف بر بلکه هستند؛ ترعیسر تنهانه ییایمیوشیب

 یشگاهیآزما هر و باشندینم یخاص زاتیتجه ازمندین

 هرچند(. 93) گردد مجهز هاروش نیا به تواندیم

 یبرا دهایکاند نیبهتر از یکی 16S rRNA ژن یابییتوال

 رد اما باشد؛یم یکروبیم یهاگونه افتراق و صیتشخ

 تیمحدود موارد از یبرخ در هاومیکوباکتریما با رابطه

 کینزد یهاگونه ستین قادر ژن نیا مثال عنوانبه دارد؛

 یهاگونه از یبرخ ن،یبراعلاوه. بدهد صیتشخ را هم به

 rRNA اپرون از نسخه کی از شیب یحاو یومیکوباکتریما

 یاهژن براساس ییشناسا هاگونه نیا در رو نیا از هستند؛

16Sr RNA و ITS مطالعه در(. 90) باشدینم ریپ امکان 

 ،16S rRNA) دارخانه یهاژن از یبرخ عملکرد حاضر

rpoB و hsp65 )الرشدعیسر یهاگونه افتراق در 

 کیلوژنتیف درخت میترس از استفاده با یومیکوباکتریما

 rpoB ژن که شد یابیارز جداگانه طوربه ژن هر براساس

 قابل عملکرد hsp65 و 16S rRNA یهاژن اب سهیمقا در

 موارد از یبرخ در rpoB ژن هرچند. کرد ارائه را یترقبول

 را الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما از یبرخ نبود قادر

 یهاگونه یکل طوربه ژن نیا اما دهد؛ صیتشخ

 صیتشخ( Bootstrap) یبالاتر دقت با را یومیکوباکتریما

 نیا یقطع انیب یبرا که رسدیم نظر به. بود داده افتراق و

 بررس را هاومیکوباکتریما از یشتریب تعداد بود بهتر گزاره

 ژن پژوهش نیا در نکهیا به توجه با حال نیا با م؛یکردیم

rpoB عیشا الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما توانست 

 زین و دهد صیتشخ دقت با را ینیبال یهانمونه از جداشده

 ژن که گفت توانیم مشابه مطالعات جیانت به توجه با

rpoB یهانهیگز نیبهتر از یکی عنوانبه تواندیم 

 یومیکوباکتریما الرشدعیسر یهاگونه قیدق صیتشخ

 ژن همکاران، و یرینص پژوهش با مطابق. شود محسوب

rpoB 16 با سهیمقا درS rRNA یرتریمتغ ینواح یدارا 

 بهتر الرشدعیسر یهاومیکوباکتریما ییشناسا یبرا و بوده

 شد مشاهده زین حاضر پژوهش در(. 93،92) کندیم عمل

 ن،یبراعلاوه. باشدیم یبهتر عملکرد یدارا rpoB ژن که

 کیلوژنیف درخت همکاران و Ade´kambi پژوهش در

 recA و 16S rRNA یهاژن به نسبت rpoB ژن بر یمبن

 مورد در فتهگرصورت مطالعات به توجه با(. 9) بود ترقیدق

 نیا به دانشمندان ،یکروبیم یهاگونه یمولکول ییشناسا

 و هاژن یتصادف تنوع به توجه با که انددهیرس جهینت

 ییتنهابه ژن کی یبررس ها،آن یبینوترک و یافق انتقال

 را ژن چند است بهتر و ندارد همراه به را یقبول قابل جینتا

 ساخت خاطرنشان دیبا(. 98) کرد مطالعه همزمان طوربه

 صیتشخ به قادر موارد از یبرخ در rpoB ژن که

 قابل ییشناسا رو نیا از باشد؛ینم هاومیکوباکتریما

 ژن چند همزمان یبررس ازمندین هاومیکوباکتریما نانیاطم

 MLST (Multilocus Sequence کیتکن(. 98-09) است

Typing )یبندطبقه و ییشناسا یبرا دیجد نسبتاً یروش 

 هاسمیکروارگانیم آن یط که شدبایم هاسمیکروارگانیم

 و گشته ییشناسا دارخانه یهاژن از یتعداد براساس

 گرفتهصورت مطالعات براساس(. 09) شوندیم داده افتراق

 هاومیکوباکتریما قیدق ییشناسا که است شده ثابت

 ،16S rRNA، rpoB یهاژن زمانهم یبررس ازمندین

rpoBC، hsp65 و dnaK (.9،90) باشدیم 
 

 یریگجهینت

 و قیا دق یمولکاول  ییشناسا با ارتباط در جینتا نیبهتر

( RGM) الرشاد عیسار  یطا یمح یهاا ومیکوبااکتر یما کامل

 16S لیا قب از دارخاناه  ژن چناد  که شودیم حاصل یزمان

rRNA، rpoB و hsp65 قارار  مطالعاه  مورد همزمان طوربه 

 .رندیگ
 

 ظات اخلاقیملاح

 یاخلاق یاز بند ها کی چیمطالعه حاضر مشمول ه



  
 

 

تند رشد یهاومیکوباکتریدر افتراق ما کیوانفورماتیب یبررس   
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 تضاد منافع

 وجود ندارد. یگونه تعارض منافع چیهاین مطالعه در 

 تشکر و قدردانی

 یپزشک علوم دانشگاه همکاران زحمات از لهیوس نیا به
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Abstract 

Introduction: Rapid ly growing mycobacteria (RGM) are capable of producing pulmonary, lymph 

node, skin, and soft tissue infections in humans. We can identify this group of bacteria based on 

housekeeping genes. We aimed to comapre and evaluate three housekeeping genes in the 

identification and classification of some rapidly growing mycobacteria using phylogenic tree. 

Materials and Methods: First, sequences of 16S rRNA, hsp65, and rpoB genes of 10 species of 

rapidly growing mycobacteria were obtained from Nat ional Center for Biotechnology Information 

(NCBI), Remote Desktop Protocol (RDP), and European Molecular Bio logy Laboratory (EMBL). 

Then, these sequences were Aligned by Custal W, and a phylogenic tree was draw using MEGA5.0. 

Results: Pattern recognition and differentiation of each gene was different.  16s rRNA gene was not 

able to differentiate between pathogenic rapidly growing mycobacteria such as Mycobacterium 

abscessus and chelonae. Generally, the rpoB gene outperformed other genes, while it was able to 

identify Mycobacterium novocastrense. 

Conclusion: To access complete and correct identification of RGM, all the three genes of 16S 

rRNA, rpoB, and hsp65 should be studied simultaneously. 
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