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Abstract 
Background: The genome of Enterococcus has a large number of repetitive sequences that are randomly 

distributed over DNA. In ERIC-PCR, a separate pattern is obtained for each strain and is considered a separate type. 

Prokaryotic and eukaryotic genomes include dispersed repeat sequences that are relatively short non-coding, and 

dispersed in the bacterial genome. BOX-PCR and ERIC-PCR primers are complementary to these repeat sequences 

and allow for dedicated binding and unique BOX-PCR fingerprint patterns and ERIC-PCR with reproducibility 

capability. 

Methods: In this cross-sectional descriptive study, based on previous studies and 95% confidence level using the 

formula n = z2P (1-P)/d2 and acceptable error 0.05, total of 60 Enterococcal Faecalis strains were cultured from 

sterile specimens on KF agar medium and incubated at 37°C for 24h and were identified by biochemical tests of 

suspected Enterococcal Faecalis. DNA samples were extracted and BOX-PCR and ERIC-PCR tests were 

performed. 

Results: All strains were distinguished in 25 distinct clusters at the level of similarity of 58%. Also, by analyzing 

the ERIC-PCR results, all strains were segregated into 15 separate clusters at a similar level of 58%. 

Conclusion: Molecular fingerprinting with BOX-PCR has a better subtraction and differentiation than ERIC-

PCR for typing bacterial isolates and is widely used in epidemiological studies and trace source of infection and 

taxonomy. 
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‌چکیده
برای هر سویه   ERIC-PCR اند. در پراکنده شده  DNA دارد که به طور تصادفی در طول     ژنوم انتروکوکوس تعداد زیادی توالی تکراری زمینه:

های تکراری است که  ژنوم پروکاریوتی و یوکاریوتی شامل توالی شود.  آید و یک تایپ جداگانه در نظر گرفته می یک الگوی مجزا به دست می
دهد تا اتصال  های تکراری هستند و اجازه می مکمل این توالی ERIC-PCRو  BOX-PCRآغازگرهای  نسبتاً کوتاه و غیر کد دهنده هستند.

 با قابلیت تولید مجدد فراهم شود.  ERIC-PCRو   BOX-PCRاختصاصی انجام گردد و الگوهای منحصر به فرد اثر انگشتی 
   n= z2P(1-P)/d2فرمول   از   استفاده   با    %59    اطمینان   سطح   و   مطالعات قبلی   اساس   توصیفی، بر-مقطعی   مطالعه   این   در روش کار:

کشت و آگار KF در شرایط استریل بر روی محیط وآوری  های بالینی جمع از نمونه انتروکوک فکالیسسویه  05تعداد ، 59/5قبول    قابل   خطای   و
تعیین هویت  انتروکوک فکالیسهای  های بیوشیمیایی نمونه تست وسیله گذاری و به خانه گراد گرم درجه سانتی 73ساعت در حرارت  42مدت 
 صورت گرفت.  ERIC-PCRو BOX-PCRها استخراج و آزمایش  نمونه DNAشدند. 

کلاستر مجزا قابل تمایز  49درصد به  95ها در سطح تشابه  و آنالیز دندوگرام نشان داد که، تمامی سویه BOX-PCRنتایج آزمون  ها: یافته
 کلاستر مجزا تفکیک شدند. 59درصد به  95ها در سطح تشابه  که تمامی سویه نشان داد ERIC-PCRچنین نتایج آزمون  همبودند. 

، جهت ERIC-PCRتری نسبت به  دارای قدرت تفریق و تمایز بسیار مناسب BOX-PCRنگاری مولکولی توسط روش  انگشت گیری: نتیجه
 در مطالعات اپیدمیولوژی و ردیابی منبع عفونت و تاکسونومی هستند. فراوان دارای کاربرد باشد و  میها  های باکتری تایپینگ جدایه

 
 مورفیسم‌پلی،  BOX-PCR،ERIC-PCR، انتروکوک فکالیس :ها واژه کلید

 
و  ERIC-PCR یها روشدو با استفاده از  ینیجدا شده از موارد بال سیانتروکوکوس فکال یژنوم سمیمورف یپل ک. امینی احمدی ف، سیاسی ا، نحوه استناد به این مقاله: 

BOX-PCR .41-91:(5)19؛ 9318درمانی تبریز.  -مجله پزشکی دانشگاه علوم پزشکی و خدمات بهداشتی 
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‌مقدمه
ساکنان طبیعى دستگاه هاى گرم مثبت و  ها کوکسى انتروکوک

باشند. این باکترى فلور  گوارش انسان و گروهى از حیوانات می
شود و وقتى به مکان دیگرى غیر از محل  نرمال روده محسوب می

توانند مشکل آفرین شوند. ورود  زندگى خود وارد شوند می
نقطه دیگر بدن مخصوصاً  انتروکوک به خون، دستگاه ادرارى و هر

ترین  مهم .تواند سبب ایجاد عفونت گردد می در افراد حساس
های  ها عبارتند از: عفونت های ایجاد شده توسط انتروکوک عفونت

های  سویه .مننژیت و اندوکاردیت مجرای ادراری، باکتریمی،
و وانکومایسین درمان  سیلین آمپی توان با استفاده از حساس را می

د موجب نتوان بالقوه میصورت  هاى انتروکوکى به عفونت. (5) کرد
د که سبب شکست در نبیوتیکى گرد هاى گسترده آنتى مقاومت

تشخیص دقیق  د.نشو ها می بیوتیکى این عفونت درمان آنتى
زایی  ها از نظر بیماری ها در حد گونه به علت تفاوت آن انتروکوک

. به علت مشکلات متعدد (7, 4)و اپیدمیولوژی، حائز اهمیت است 
های انتروکوکی به دلیل مقاومت چندگانه  ونتدر درمان عف

های انتروکوکی را  بیوتیکی این باکتری باید جنس و گونه ایزوله آنتی
ها  به درستی مشخص نمود. تشخیص گونه در انتروکوک

ها  بیوتیک صورت ذاتی به برخی از آنتی ههایی که ب بخصوص گونه
ها و یا مقاومت  اممقاومت دارند مانند مقاومت گونه فسیوم به بتالاکت

تیکوپلانین، مقادیر  های دارای حرکت به ونکومایسین، انتروکوک
یسین و استرپتومایسین در درمان و بررسی اپیدمیولوژی بالای جنتام

. در طی دو دهه گذشته (2) ها بسیار حائز اهمیت است بیماری
جایگزین و یا مکمل  DNAهای جدید مولکولی بر پایه آنالیز  روش
ها مثل فاژتایپینگ، باکتریوسین  های رایج تایپینگ باکتری روش

های تایپینگ کلاسیک  . در روش(9)اند  تایپینگ و سروتایپینگ شده
های فاژتایپینگ و  مشکلاتی از جمله قابل انجام نبودن سیستم

چنین هزینه  ها و هم باکتریوسین تایپینگ برای همه انواع باکتری
ها مورد توجه  ر مورد صحت نتایج آنزیاد سروتایپینگ یا تردید د

ها تغییر  های این روش قرار داشته است. از دیگر محدودیت
توان اشاره  ها در شرایط مختلف را نیز می مارکرهای فنوتیپی باکتری

های کلاسیک هنوز جایگاه خود را در  نمود. بنابراین اگر چه روش
رای تایپینگ ها دارند ولی بکارگیری یک روش دقیق ب تایپینگ سویه
کولی ولتایپینگ م  های  . به همین منظور روش(0)باشد  ضروری می

ها که ارتباط  ترین آن بسیاری طراحی شده است، یکی از قابل قبول
دهد روش  ها را در مقیاس وسیع نشان می خویشاوندی بین سویه

MLST  وPFGE  لکولی برای و. که در تایپینگ م(5, 3)است
مانند بررسی بیمارستانی کاربرد دارند. اما به آماری کوچکتر  جامعه

های  ها، روش دلیل هزینه بالا و وقت گیر بودن این تکنیک
اند که در بسیاری از مطالعات   مولکولی دیگری نیز معرفی شده

، RAPD-PCRهای  گیرند، از جمله روش مورد استفاده قرار می
Rep-PCR  وERIC-PCR (5 ,55).  Bedendo وPignatari  در

در تایپینگ مولکولی انتروکوک فکالیس  4555برزیل در سال 
، نشان دادند که هر سه PFGE( و REPو  JB1) PCRبوسیله 

خوانی و توافق  های یکسانی را نشان دادند اما هم روش ژنوتایپ
و همکاران در  Wijetunge .(55)ها وجود ندارد  یکسانی بین آن

نگاری  در پنسیلوانیا در بررسی تحت عنوان انگشت 4554سال 
(Fingerprintingایزوله )  های ماکیان انتروکوکوس سکوروم با

و  PFGE ،RAPD-PCRاستفاده از سه روش تایپینگ مولکولی )
ERIC-PCR دریافتند که هر دو روش ،)PFGE  وERIC-PCR 

های انتروکوک سکوروم هستند  ولهدارای تنوع ژنتیکی بالایی در ایز
 PCRهای مبتنی بر  .  مدت زمان متوسط برای انجام روش(54)

ساعت است در  42ها حدود  در انتروکوک ERIC-PCRمانند 
های  های بیوشیمیایی یا غربالگری جهت یافتن سویه که تست حالی

ساعت وقت نیاز دارند  50ها حداقل  بیوتیک مقاوم به انواع آنتی
(57). ERIC-PCR  به دلیل بررسی توالی مشخصی در ژنوم نسبت

چنین این روش در  های مولکولی برتری دارد. هم به سایر روش
نیز مقایسه شده  PFGEهایی چون  برخی مطالعات حتی با تکنیک

و یک روش در دسترس، ارزان، قابل تکرار و قابل قبول معرفی 
 زیادی توالی تکراری. در ژنوم انتروکوکوس تعداد (52)شده است 

اند. در  پراکنده شده DNAوجود دارد که به طور تصادفی در طول 
ERIC-PCR آید و  برای هر سویه یک الگوی مجزا به دست می

 ERICهای  توالی . (52)شود  یک تایپ جداگانه در نظر گرفته می
هستند که واجد یک ناحیه  127bp-542های  در واقع توالی

مرکزی حفاظت شده بوده که به شکل معکوس تکرار شونده 
ای موجود بوده و پرایمرهای  های روده خارج ژنی در ژنوم باکتری

ها هستند و برای  مکمل این توالی ERIC-PCRمورد استفاده در 
در طبیعت متشکل  BOXرود. عناصر  ها بکار می ژنوتایپینگ باکتری

های  تر هستند و مشتمل بر تحت توالی های کوچک از بخش
محافظت شده متفاوت هستند و اولین عناصر تکرار شونده پراکنده 
یافت شده و شناخته شده در یک باکتری گرم مثبت 

واحد مختلف در  )استرپتوکوکوس پنومونیه( هستند. سه نوع تحت
  boxBجفت باز( و 93)  BoxAاند شامل معین شده BOXعناصر 

تیدهای جفت باز(. الیگونوکلئو 95)  boxCجفت باز( و 27)
واحدها اثبات کرد که تنها  )پروب( مکمل این تحت کاوشگر

که به شدت محافظت شده  boxAهای مشابه تحت واحد  توالی
های مشابه با  ها وجود دارند. توالی است، در میان انواع باکتری

boxB  وboxC اند.  تنها در استرپتوکوک پنومونیه یافت شده
صورت پراکنده و منتشر در با تعداد بسیار و ب boxAواحد  زیر

های  وجود دارد ولی در سایر باکتری استرپتوکوک پنومونیه
استرپتوکوکوس و  استرپتوکوکوس پیوژنزاسترپتوکوکی نظیر 

منفی  های گرم با این وجود ارگانیسم ؛مشاهده نشده است آگالاکتیه
های  و سالمونلا دارای رونوشت اشریشیاکولیغیرخویشاوند نظیر 
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است که در سرتاسر  boxAواحد  های مشابه تحت توالیمتعدد از 
 4555و همکاران در سال  Nayak .(59)ها پراکنده هستند  ژنوم آن

ای تحت عنوان مقایسه ارتباط ژنوتایپیک و فیلوژنیک  در مطالعه
برای هدف توالی ژن  BOX-PCRهای انتروکوک بوسیله  ایزوله

50S rRNA  خوانی بود.  دارای همها  % از سویه33دریافتند که در
ای  توانایی تمایز درون گونه BOX-PCRاین محققین دریافتند که 

(intraspeciesرا دارد اما شناسایی غلط سویه )  ها در سطح گونه و
 .(50)تقسیم کردن در درون چندین گروه از معایب آن است 

Jackson  ای تحت عنوان  در مطالعه 4554و همکاران در سال
برای شناسایی ارتباط ژنتیکی  PFGEو  BOX-PCRمقایسه 

های مختلف نتیجه گرفتند که اگرچه  انتروکوکوس از محیط
بندی شدند،  انتروکوک جدا شده از منابع آبی با هر دو روش گروه

توان قطع به یقین به  های منشا گرفته از منابع آبی را نمی اما ایزوله
 BOX-PCRش ماکیان ربط داد. این محققین نشان دادند که رو

. به منظور (59)پذیری را دارد  بندی و تکرار توانایی ساب تایپ
های دارای قدرت  ها، شناسایی گونه یافتن منبع انتشار عفونت

بیوتیکی و کمک  زایی بالا و نیز کنترل گسترش مقاومت آنتی بیماری
های مختلف تایپینگ و  به سطح بهداشت جامعه، استفاده از روش

های باکتریال بسیار کمک کننده  خویشاوندی بین جدایهیافتن رابطه 
نگاری  است. لذا در این پژوهش، با استفاده از روش انگشت

جهت  ERIC-PCRو  BOX-PCRموسوم به  DNAمولکولی 
های بالینی  در نمونه انتروکوک فکالیسهای  تمایز و تفریق جدایه

 استفاده شده است.
 

‌کار‌روش
مطالعات    اساس   توصیفی، بر-مقطعی   مطالعه   این   در

    n= z2P(1-P)/d2فرمول   از   استفاده   با    %59    اطمینان   سطح   و   قبلی
جدا شده  انتروکوک فکالیسسویه  05تعداد  ، 59/5قبول    قابل   خطای   و

 0از افراد مبتلا به علایم عفونت ادراری در سنین مختلف ظرف مدت 
که  آوری شد. به دلیل این جمعاز مراکز درمانی تهران  5759در سال ماه 

چنین  گیری به طور مستقیم از بیمار صورت نگرفت و هم نمونه
های میکروبی است و نام بیمار ذکر نگردید، به  ها مربوط به پلیت نمونه

گونه دخالتی در روند تشخیص و درمان بیمار ایجاد  همین دلیل هیچ
ای،  های استریل جداگانه ها از تیوپ انتقال نمونه گردد. جهت نمی

جهت جلوگیری از اختلاط آلودگی مورد استفاده قرار گرفت. 
بلادآگار و  آوری شده در شرایط استریل بر روی محیط های جمع نمونه
 در آزمایشگاه گروه پژوهشی پاسارگاد کانکی اگار )مرک، آلمان( مک

گراد  جه سانتیدر 73ساعت در حرارت  42کشت و مدت 
های فنوتیپی و استاندارد میکروبی مانند  گذاری شد. و با آزمون خانه گرم

  TSIتست اندول، متیل رد، سیترات، تولید هیدروژن سولفید در محیط
ها قادر به رشد  انتروکوکوس آز مورد ارزیابی قرار گرفتند. و تست اوره

گراد  نتیدرجه سا 29و  55درصد نمک، دمای  9/0در محیط حاوی 

مثبت هستند و بر روی  PYR ها کاتالاز منفی و هستند. انتروکوکوس
کنند. لذا از این  های سیاه رنگ ایجاد می آگار کلنی اسکولین محیط بابل

 ها استفاده شد. های بیوشیمیایی برای تعیین هویت انتروکوکوس تست
DNA و براساس  ژنومی باکتری توسط کیت مرکز ذخایر ژنتیک ایران

میکرولیتر  45در حجم نهایی  PCR واکنش پرتکل آن استخراج شد.
مول از پرایمر  پیکو 45نانوگرم(،  455الگو ) DNA میکرولیتر 2حاوی
BOX (4)میکرولیتر مستر  55میکرولیتر آب مقطر و  2، میکرولیتر

شامل مرحله  PCR . شرایط دماییانجام شد Amplicon 2xمیکس 
سیکل  79دقیقه و  7گراد به مدت  درجه سانتی 59اولیه دناتوراسیون 

ثانیه، مرحله  75گراد به مدت  درجه سانتی 59با مرحله دناتوراسیون 
دقیقه و مرحله  5گراد به مدت  درجه سانتی 95اتصال پرایمر در دمای 

دقیقه و مرحله تکثیر نهایی در  4درجه به مدت  34تکثیر در دمای 
دقیقه انجام شد. در پایان  55راد به مدت گ درجه سانتی 34دمای 

آمیزی با  درصد و رنگ 9/5قطعات تکثیر یافته با استفاده ژل آگارز 
رایمرهای به کار رفته در این پژوهش در . برماید مشاهده گردید اتیدیوم
 .آمده است 5جدول 

 2میکرولیتر حاوی 45در حجم نهایی  ERIC-PCR واکنش
 ERIC-Fمول از پرایمر  پیکو 55انوگرم(، ن 455الگو ) DNA میکرولیتر

 2 میکرولیترERIC-R (5،)مول از پرایمر  پیکو 55 ،میکرولیتر(5)
انجام  Amplicon 2xمیکس  میکرولیتر مستر 55میکرولیتر آب مقطر و 

درجه  59شامل مرحله دناتوراسیون اولیه  PCR . شرایط دماییشد
 59مرحله دناتوراسیون سیکل با  79دقیقه و  7گراد به مدت  سانتی

 24ثانیه، مرحله اتصال پرایمر در دمای  75گراد به مدت  درجه سانتی
درجه به  34ثانیه و مرحله تکثیر در دمای  25گراد به مدت  درجه سانتی

گراد به  درجه سانتی 34دقیقه و مرحله تکثیر نهایی در دمای  4مدت 
افته با استفاده ژل دقیقه انجام شد. در پایان قطعات تکثیر ی 55مدت 
. برماید مشاهده گردید آمیزی با اتیدیوم درصد و رنگ 9/5آگارز 

 آمده است. 5پرایمرهای به کار رفته در این پژوهش در جدول 
 

 انتروکوک فکالیسهای  پرایمرهای مورد استفاده برای شناسایی تنوع ژنتیکی ایزوله :5جدول
 نام پرایمر (’9به  ’7) توالی منبع

(53) CTACGGCAAGGCGACGCT BOXA1R 
(55) ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC ERIC-1R 

(55) AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG ERIC2-F 

 
بر  ERIC-PCRو  BOX-PCRنگاری ژنومی  نقوش انگشت

اساس وجود یا عدم وجود باند به صورت رمزهای صفر و یک 
درخت فیلوژنی  NTsysافزار  دهی شدند. و سپس با استفاده از نرم نمره

ها و ترسیم  ترسیم گردید. قابل ذکر است که برای تعیین تشابه سویه
های حسابی  درخت فیلوژنی از ضریب تشابه جاکارد و روش میانگین

و  BOX-PCRقدرت تمایزی روش  ( استفاده شد.UPGMAوزن ) بی
ERIC-PCR  نیز توسط معادلهSimpon's Index Diversity  انجام

 گرفت. 
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 ها بندی آن و گروه انتروکوک فکالیسهای  مشخصات ایزوله :4جدول 
 گروه شماره سویه گروه شماره سویه گروه شماره سویه گروه شماره سویه گروه شماره سویه 

5 49 55 52 45 45 75 7 25 53 
4 49 54 57 44 45 74 2 24 55 
7 55 57 3 47 50 77 2 27 5 
2 54 52 3 42 55 72 2 22 5 
9 5 59 0 49 55 79 3 29 53 
0 53 50 3 40 55 70 55 20 52 
3 53 53 47 43 55 73 0 23 57 
5 42 55 4 45 53 75 55 25 44 
5 55 55 5 45 9 75 55 25 59 
55 53 45 45 75 55 25 5 95 5 

 
 

 
 درصد. 95 قدرت تمایز و UPGMAبا ضریب تشابه جاکارد و روش  BOX-PCRدندوگرام حاصل از آزمایش  :5شکل 

 

‌
‌یافته‌ها
های آموزشی تهران نمونه ادرار  از بیمارستان :برداری نمونه

های  های انتروکوکوس، ویژگی آوری شد. معیار تایید جدایه جمع
مورفولوژیک و بیوشیمیایی این باکتری بود. پس از تشخیص، 

های  ها با ویژگی هایی که خصوصیات بیوشیمیایی آن نمونه
 منطبق بود به عنوان نمونه مثبت درج انتروکوکوس فکالیس

-BOXنتایج آزمون های مربوط ذخیره شدند.  گردیدند و کلنی

PCR  ها در سطح  ها و دندوگرام حاصل، تمامی سویه آنالیز شکلو
 . (4)شکل کلاستر مجزا قابل تمایز بودند  49درصد به  95تشابه 
 
 



 27و‌‌همکاران‌/‌‌احمدی‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌‌BOX-PCRو‌‌‌ERIC-PCRیها‌روشدو‌با‌استفاده‌از‌‌ینیجدا‌شده‌از‌موارد‌بال‌سیانتروکوکوس‌فکال‌یژنوم‌سمیمورف‌یپل

 
 درصد. 95  قدرت تمایزو  UPGMAبا ضریب تشابه جاکارد و روش  ERIC-PCRدندوگرام حاصل از آزمایش  :4شکل 

‌
که در گروه اول، دوم، سوم، پنجم، نهم، یازدهم،  طوری به

دوازدهم، پانزدهم، شانزدهم، بیستم، بیست و دوم، بیست و سوم و 
بیست و چهارم هرکدام یک ایزوله، در گروه ششم، دهم، سیزدهم، 
چهاردهم، نوزدهم، بیست و یکم و بیست و پنجم هرکدام دو 

گروه هفتم و هشتم، چهار  ایزوله، در گروه چهارم سه ایزوله، در
ایزوله، در گروه هفدهم و هجدهم بیشترین ایزوله یعنی شش 

(. با توجه به اطلاعات مندرج در 4ایزوله قرار گرفتند )جدول 
های ژنتیکی بدست آمده، قدرت تمایزی  و تعداد تیپ 4جدول 
 ERIC-PCRآزمون نتایج  محاسبه شد. BOX-PCR ،59/5روش 

ها در سطح تشابه  ها و دندوگرام حاصل، تمامی سویه شکل آنالیز
. (7)شکل کلاستر مجزا قابل تمایز بودند  59درصد به  95
که در گروه اول، چهارم، پنجم، نهم و دوازدهم هرکدام  طوری به

یک ایزوله، در گروه دوم، سوم، هشتم، دهم، یازدهم و چهاردهم 
زوله، در هفتم، سه هرکدام دو ایزوله، در گروه ششم، هفت ای

ایزوله، در گروه سیزدهم، چهار ایزوله و در گروه پانزدهم، نوزده 
 (.4ایزوله قرار گرفتند )جدول 

 
‌بحث

گــرم مثبــت کاتــالاز ی هــا هــا، کوکــسی انتروکــوک
ه منفــی می عنـوان فلـور طبیعـی دسـتگاه گـوارش  باشند کـه بـ

ی هـا هـا در ایجـاد عفونـت یگردند. این بـاکتر تلقـی می
ه ی هـا بیمارسـتانی به خـصوص عفونـت دسـتگاه ادراری بـ

های داخــل شکمی و  عفونت ،گــذاری واسـطه سـوند
هاى  عفونت. (7) لگنـی نقـش اساسـی دارنـد های عفونت

بیوتیکى  هاى گسترده آنتى تواند موجب مقاومت انتروکوکى می
ا در حد گونه به علت تفاوت ه تشخیص دقیق انتروکوک گردد.

(. 7, 4زایی و اپیدمیولوژی، حائز اهمیت است ) ها از نظر بیماری آن
های انتروکوکی به دلیل  به علت مشکلات متعدد در درمان عفونت

بیوتیکی این باکتری باید جنس و گونه  مقاومت چندگانه آنتی
های انتروکوکی را به درستی مشخص نمود. تشخیص گونه  ایزوله

هایی که بصورت ذاتی به برخی از  ها بخصوص گونه در انتروکوک
ها مقاومت دارند مانند مقاومت گونه فسیوم به  بیوتیک آنتی

های دارای حرکت به  یا مقاومت انتروکوک ،ها بتالاکتام
سین و استرپتومایسین تیکوپلانین، مقادیر بالای جنتامیونکومایسین، 

 ها بسیار حائز اهمیت است ماریدر درمان و بررسی اپیدمیولوژی بی
انتروکوکوس های این میکروارگانیسم مانند  (. بعضی از گونه2)

متحرک هستند. این گروه از  انتروکوکوس گالینارومو  کاسلیفلاوس
های غذایی پیچیده هستند.  هوازی اختیاری با نیاز ها بی باکتری

-امبدنها متابولیسم تخمیری داشته و از طریق چرخه  انتروکوکوس
کنند. در نتیجه  لاکتیک می مایرهوف و تخمیر گلوکز تولید اسید

شود  لاکتیک تولید می ها اسید فرمانتاسیون گلوکز توسط این باکتری
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ها،  . با وجود قرابت ژنتیکی بسیار نزدیک در جنس انتروکوک(55)
ای در بروز بیماری، ویرولانس و توزیع جغرافیایی  تغییرات گسترده

ها،  ها و موتاسیون کسب یا از دست دادن برخی از ژن وجود دارد.
کند.  ها ایفا می های مختلف انتروکوک نقش مهمی در تکامل تایپ

ردیابی و بررسی این تغییرات ژنتیکی در جامعه نقش بسیار مهم و 
حائز اهمیتی و اطلاعات زیادی در مورد اپیدمیولوژی و شناسایی 

و نظارت اپیدمیولوژیک در  منابع عفونت به منظور کنترل عفونت
. مواد ژنتیکی موجودات در طول زمان (45) دهد اختیار قرار می

یابند و یکی از علل اصلی آن نیز جهش و نوترکیبی است.  تغییر می
بر اساس شواهد موجود، سرعت این تغییرات در بین موجودات 

های جدید با سرعت  مختلف یکسان نیست. البته سرعت ایجاد ژن
های  ها در جامعه یکسان نیست، زیرا بسیاری از ژن شدن آنپخش 

ها در  شوند و امکان اشاعه آن جهش یافته باعث مرگ موجود می
جامعه وجود ندارد. اما نکته جالب و مهم آن است که سرعت 

های جدید یک ژن در سطح جامعه تقریبا ثابت  متوسط ایجاد شکل
 Molecularت مولکولی )عنوان ساع و قابل محاسبه است و از آن به

Clockتوان عنوان کرد  بر این اساس می .(45)شود  ( اسم برده می
که هر ژن در هر موجود یک ساعت مولکولی نسبتا دقیق و منحصر 

های  های میکروبی جزء لاینفک بررسی بندی سویه به فرد دارد. تیپ
و همکاران در  López باشد. های عفونی می اپیدمیولوژیک بیماری

های  های مولکولی ایزوله در بررسی تحت عنوان ویژگی 4559ل سا
ناف برای پیوند با استفاده از توالی  کننده میکروبی از خون بند آلوده

50S rRNA  دریافتند که روشERIC-PCR  تنوع ژنتیکی
استافیلوکوکوس ها ) ای را در میان برخی از جنس گسترده

استافیلوکوکوس ، انتروکوک فکالیس، اشرشیاکلی، اپیدرمیدیس
، انتروکوکوس دورانس، کلبسیلا پنومونیه، همولیتیکوس

روزموناس و  انتروکوکوس هیره، لاکتوباسیلوس هلوتیکوس
ها متعلق به یک جنس یا گونه  چه آن ( نشان داد اگرژنومواسپیشز

بودند. این محققین دریافتند که منشا اصلی آلودگی میکروفلور 
فرد صانی و  .(44)باشد  پوست می واژن، دستگاه هاضمه و فلور

های سالمونلا با  ( با بررسی تنوع ژنتیکی سویه4550همکاران )
افزار  و رسم دندروگرام با استفاده از نرم ERIC PCRروش 

ژنوتایپ  9پرداختند. در این بررسی  Gel Comparکامپیوتر 
 45( شامل CT) Common Type 2مختلف مشاهده گردید که 

های  ( مشخص شد و اکثر ایزولهST) Single Type ایزوله و یک
 CT2و  CT1های غالب  %( به کلون3/30بالینی و مواد غذایی )

های مقاوم  تعلق داشتند. نتایج این مطالعه نشان داد چرخش باکتری
های انسانی و حیوانی تهدیدی جدی برای سلامت  در بین جمعیت

های قبلی در  شدر پژوه BOX-PCR. روش (47)باشد  ها می انسان
های  نگ مولکولی ایزولهیسراسر دنیا از جمله ایران برای تایپ

و  Van Belkumهای مختلف مورد استفاده قرار گرفته است،  باکتری
( به بررسی تغییرات ژنتیکی باکتری 4555همکاران )

پرداختند. در این  BOX-PCR با روش استرپتوکوکوس پنمونیه
بیشترین  boxA و boxA1R مطالعه معین شد که آغازگرهای

. (42) موفقیت را برای تایپینگ مولکولی پنوموکک برخوردار بود
های مختلف  روش 4555و همکاران در سال  Michelimچنین  هم

انجام دادند و  پروتئس میرابیلیستایپینگ مولکولی را برای باکتری 
 RAPD ،BOX-PCRهای  در نهایت به این نتیجه رسیدند که روش

های  قادر خواهند بود که به خوبی بین سویه ERIC-PCRو 
 Kowalczyk .(49)تفکیک ایجاد کنند  پروتئوس میرابیلیسمختلف 

سویه پروتئوس  05به منظور ژنوتایپینگ  4554و همکاران در سال 
استفاده  ERIC-PCRو  Rep-PCR ،BOX-PCRاز سه روش 

پینگ با نمودند. نتیجه بدین صورت بود که بهترین نتیجه ژنوتای
به دست آمد، بدین شکل که بیشترین تعداد  BOX-PCRروش 

. که (40)بدست آوردند  BOX-PCRها و وضوح را در روش  باند
-BOXنتایج پژوهش حاضر نیز نشان دهنده قدرت بهتر روش 

PCR  نسبت به روشERIC-PCR  بود. با توجه به مطالعات این
استفاده  BOXA1Rپژوهشگران در مطالعه حاضر نیز از پرایمر 

به بررسی تنوع  4550و همکاران در سال  Zothanpuia گردید.
دریاچه آب شیرین به همراه  از های جدا شده ژنتیکی باکتری
-BOX بیوتیکی و وابستگی فیلوژنتیکی با روش حساسیت آنتی

PCR  16 پرداختند. تجزیه و تحلیل توالی ژنsrDNA  5نشان داد 
پروتئوس شناسایی شد. اندازه باندهای ایزوله به عنوان ایزوله 

بود. دندروگرام kb 3 تا > bp 100مشاهده شده در محدوده بین
 متشکل از دو گروه اصلی  BOX-PCR حاصل از تجزیه و تحلیل

A و B .در گروه استافیلوکوکوس اورئوسبود A1  قرار گرفت
چنین نتایج این پژوهش با توجه به اینکه ضریب سیمپون  هم .(43)

تر بود، نشان  بزرگ ERIC-PCRنسبت به  BOX-PCRبرای روش 
نسبت به روش  BOX-PCRدهنده قدرت تفکیک بالاتر روش 

ERIC-PCR  .روش استBOX-PCR  وERIC-PCR  روش
های باکتریایی و تعیین  مناسبی جهت تایپینگ مولکولی سویه

توان از آن جهت مطالعات  باشد که می یوع عفونت میهای ش کانون
اپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهای کنترل عفونت استفاده نمود. به 

 انتروکوک فکالیسهای  دهد که سویه طور کلی این شواهد نشان می
که بایستی مورد  هستنداز نظر ژنوتایپینگ دارای تنوع قابل توجهی 

 د. نتوجه بیشتر قرار گیر
‌

‌گیری‌نتیجه
دارای الگوهای  انتروکوک فکالیسهای  در مطالعه حاضر سویه

BOX های  متفاوتی بودند که نشان دهنده تنوع ژنتیکی سویه
ها منشاء متفاوتی  باشد و احتمالا این سویه می انتروکوک فکالیس

داشته که در حال چرخش بین حیوانات و انسان است. بنابراین 
های کم شیوع در مطالعات  شناسایی کلونهای جدید و  پیدایش سویه

های کنترل  های روش بینی اپیدمیولوژی به لحاظ پیش-مولکولی
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ها از دیگر رویکردهای مفید این  بهداشتی به منظور محدود کردن آن
به  BOX-PCRهای این پژوهش نشان داد که  یافتهمطالعه است. 

انتروکوک های  بندی ایزوله تر و بهتری توانایی دسته شکل دقیق
بندی  ها با این روش قابل تایپ را دارد، چرا که تمامی ایزوله فکالیس

نسبت به روش  BOX-PCRبودند و ضریب سیمپون برای روش 
ERIC-PCR تر بود که نشان دهنده قدرت بالاتر  به عدد یک نزدیک

 .است ERIC-PCRنسبت به  BOX-PCRروش 
‌

‌قدردانی
حوزه پژوهش دانشگاه آزاد نویسندگان این مقاله از زحمات 

اسلامی واحد تهران شمال و موسسه پژوهشی پاسارگاد تشکر 
 نمایند. می

‌ملاحظات‌اخلاقی
 شود. این تحقیق شامل ملاحظات اخلاقی نمی

‌منابع‌مالی
 منابع مالی ندارد.

‌منافع‌متقابل
دارند که منافع متقابلی از تالیف یا انتشار  نویسندگان اظهار می

 ندارند.این مقاله 
‌مشارکت‌مؤلفان

ف، ا. ا، س و همکاران طراحی، اجرا و تحلیل نتایج مطالعه را 
چنین مقاله را تالیف نموده و نسخه نهایی آن  اند، هم بر عهده داشته

 اند. را خوانده و تایید کرده
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