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 خلاصه 

 مقدمه
های ونتعوامل ميكروبي ايجادکننده عفترين ( يكي از شايعUPECهای يوروپاتوژنيک )اشريشياکلي

كي هستند در های مختلفي از اين گروه سرمي که دارای تنوع ژنتيباشند که سروتيپدستگاه ادراری مي

های يوروپاتوژن ها دخالت دارند. مطالعه حاضر با هدف دسته بندی ژنتيكي ايزولهايجاد اين عفونت

 م شد.دراری در استان چهارمحال و بختياری انجاهای دستگاه اجدا شده از عفونت اشريشياکلي

 روش کار
بختياری جدا  های سطح استان چهارمحال وکه از بيماران بستری در بيمارستان UPECايزوله  67تعداد 

 آزمايش شدند.  ERIC-PCRشده بودند، انتخاب و به روش 

 نتایج
ه در آناليز الگوی جفت باز بودند ک 3100 تا 110های مورد مطالعه دارای الگوی باندی از محدوده ايزوله

ر گرفتند. بجز زيرگروه قرا 15درصد در  91باندينگ حاصله با ضريب تشابه تطابق ساده در سطح تشابه 

بودند.  %1/48تا  4/44مورد ديده شد، ساير ايزوله ها دارای قرابت ژنتيكي بين  4درصدی که در  100قرابت 

بول تكنيک العه در چند زير گروه نشان گر قدرت تمايزدهي قابل قهای مورد مطقرار گرفتن ايزوله

ERIC-PCR  توژن ين پااو وجود منابع مختلف آلودگي دستگاه ادراری با  اشريشياکليدر ژنوتايپينگ

 باشد.مي

 گیرینتیجه

های مختلف هزينه جهت توصيف تنوع ژنتيكي سويه، روشي ساده، سريع و کمERIC-PCRروش

 .باشدمي UPECهایزجمله سويها اشريشياکلي

 کلمات کلیدی

  اری، استان چهارمحال و بختيERIC-PCR، دسته بندی ژنتيكي، های يوروپاتوژنيکاشريشياکلي

 .اين مطالعه فاقد تضاد منافع مي باشد پی نوشت:
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 مقدمه   

های ترين عفونتيكي از شايع (UTI) اریرعفونت مجاری اد 

 ست که به طور عمده توسط باکتریباکتريايي در انسان ا
از  %80-90عامل  اشريشياکلي. (1) شودايجاد مي )اشريشياکلي

ي بيمارستان UTIاز  %30-50اکتسابي از جامعه و UTIموارد 

ن در . اين عفونت از علل عمده بستری شدن بيمارا(2) باشدمي

بت های بالای مراقتوجه و هزينهبيمارستان با عوارض قابل

 (.3) است بهداشتي

يک نگراني جدی در زمينه  UTIتشخيص و درمان مؤثر 

. در سراسر جهان (4) های بهداشتي استمراقبت

تشخيص داده شده که  UTIميليون نفر مبتلا به 150حدود

باشد  ن ميدر جهاهزينه درماني آن ميليارد دلار  6سالانه بالغ بر

ايي ز. شدت عفونت دستگاه ادراری به دو عامل بيماری(5)

ه ب اشريشياکلي. (1) باکتری و خصوصيات ميزبان بستگي دارد

ترين عوامل ايجادکننده عفونت مجاری عنوان يكي از مهم

داد ( قلمUPECيوروپاتوژنيک ) اشريشياکليادراری که به نام 

ر شود عوامل حدت مختلفي ازجمله آلفا هموليزين، فاکتومي

های سيستموپاتيک، عوامل چسبندگي و يتنكروزدهنده سا

ه بجر باشد که با داشتن اين عوامل مناکتساب آهن را دارا مي

 (.8-6) شودآسيب بافتي مي

تحقيقات نشان داده که شيوع فاکتورهای ويرولانس در 

ه بباشد. ، با پاتوژنيسيته ادراری در ارتباط ميUPECهای سويه

شده که هموليزين باکتری در موارد عنوان مثال ديده

يد ت،سيستيس و باکتريوری بدون علامت بيشتر تولپايلونفري

 .(9) شودمي

تن و نيز داش K,H,Oهای اصليبادارابودن پادگن اشريشياکلي

های مختلف به روش fimHدت از جمله ژن حانواع عوامل 

 (.11-10) قابل تيب بندی است

های مختلف فنوتيپي و ژنوتيپي نظير سروتاپينگ، از روش

ی، تعيين الگوی حدت و مقاومت بررسي الگوی پلاسميد

 RFLPبرش آنزيمي نظير  بر های متكيبيوتيكي، روشآنتي

های بندی اين باکتری استفاده شده است.روشجهت دسته

 ، ERIC-PCR ، RAPD-PCRنظير PCRمتكي بر 

REP-PCR  وBOX-PCR های سريع در به عنوان روش

-RAPDش اند. روبندی ژنتيكي اين باکتری استفاده شدهدسته

PCR های تايپينگ مولكولي پيشرفته ترين روشيكي از سريع

های اخير به دليل باشد که به آساني قابل انجام است. در سالمي

سادگي اين روش، سرعت بالای آن، دقت بالا، قابليت 

ی نسبتاً پايين و قدرت بالا در افتراق بين تكرارپذيری، هزينه

 (.11-10) رار گرفته استای قای مورد استفاده ويژهسويه

 ERIC-PCR، تكنيک RAPD-PCRعلاوه بر تكنيک 

گيرد. جهت مطالعات اپيدميولوژيک مورد استفاده قرار مي

استفاده از  ERIC-PCRهای مبتني بر ارزيابي و سنجش

ظ های تكراری محفوها تواليباشد که هدف آنپرايمرهايي مي

 هايي از عناصروهباشد. از جمله گرشده در ژنوم باکتری مي

ا يال اينتروباکتري های تكراری توافقي درون ژنتكراری، توالي

ERIC ای گرم منفي شايع های رودهباشد که در باکتریمي

شامل يک  bp126 ،ERICاست.به طور کلي اجزاء و عناصر 

شده در مناطق نمونه تكراری معكوس مرکزی بسيار حفاظت

 يمرتكراری جهت طراحي پرا باشد که از اين تواليفراژني مي

جهت بدست آوردن  ERIC-PCR در تكنيک

.در مطالعه حاضر (11) شوداستفاده مي DNAنگاری انگشت

های بندی ايزولهجهت دسته ERIC-PCRنيز از روش 

UPEC ه های دستگاه ادراری استفادجداشده از موارد عفونت

 ه است.شد

 مواد و روش ها

ز اکه اشريشياکلي  ايزوله 67 مقطعي-توصيفي مطالعه اين در

ر دری های دستگاه ادراری از بيماران بستبيماران واجد عفونت

ه ما های سطح شهرستان شهرکرد در فاصله زماني تيربيمارستان

 .جدا شده بودند، انتخاب گرديد 1394تا خرداد ماه  1393

ها و شناسي بيمارستانهای ميكروبها در آزمايشگاهاين ايزوله

ز درماني مربوطه جدا سازی و تعيين هويت شده بودند. مراک

ها )رشد يافته در محيط مولر هينتون آگار( پس از انتقال ايزوله

به مرکز تحقيقات ميكروبيولوژی دانشگاه آزاد اسلامي واحد 
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شناسي تائيد های متداول ميكروبشهرکرد مجدداً با روش

 هويت شدند.

های جداشده از در ايزوله اشريشياکليجهت تائيد قطعي بودن 

استفاده شد. در اين  16srRNAبا رديابي ژن  PCRروش 

 راستا از زوج پرايمرهای
  16srRNAF:        
AGAGTTTGATCMTGGCTCAG  ،

16srRNAR:  

CCGTCAATTCATTTGAGTTT 

ين (. در ا12و همكاران استفاده شد ) لیشده توسط يمعرف  

به  ATCC-25922ي اشريشياکلمرحله از سويه استاندارد 

في من عنوان کنترل مثبت و از آب مقطر به عنوان نمونه کنترل

 استفاده شد.

ميكروليتر  5/2 حاوی ميكروليتر 25حجم  در PCR واکنش 

. /Mgcl2 ، 5ميكروليتر  x10 (PCR buffer10x   ،)1بافر 

 Taq DNAآنزيم  ميكروليتر. /dNTP Mix، 2ميكروليتر 

Polymerase  ميكروليتر از هريک از  1ليتواني(، )فرمنتاس ـ

مربوط به  DNAميكروليتر از  2پرايمرهای ذکر شده در بالا ، 

تنظيم شد.   ميكروليتر آب مقطر 8/16هر يک از ايزوله ها و 

به صورت مراحل پيش  PCRواکنش برنامه حرارتي و زماني 

 رو انجام پذيرفت :

 94 ایدم در دقيقه ای 5  چرخه اوليه يک واسرشته سازی

چرخه شامل  واسرشته شدن در  33سانتيگراد، و در ادامه  درجه

 آغازگرها ثانيه ، اتصال 60سانتيگراد به مدت  درجه 94دمای 

 دمای در ثانيه، بسط 45سانتيگراد به مدت  درجه 58دمای  در

ثانيه و در نهايت گسترش  60مدت  به سانتيگراد درجه 72

 دقيقه.  7به مدت درجه سانتيگراد  72نهايي در دمای 

 1در اين مرحله بر روی ژل آگارز   PCRدر انتها محصول  

 UVدرصد الكتروفورز شد و از ژل حاصله در حضور نور 

 يربرداری و ثبت شد.تصو

مورد مطالعه  اشريشياکليهای يزولهای ژنتيكي بنددستهبه منظور 

 Enterobacterial  repetitive intergenicاز روش 

consensus PCR (ERIC-PCR)   طبق روش توصيه

 .(13و همكاران استفاده شد ) Versalovicشده توسط 

ميكروليتر شامل  50در واکنشي به حجم  PCRين روش، در ا

 ، Mgcl2ميكروليتر  PCR buffer10x   ،4ميكروليتر  5

 Taqآنزيم  ميكروليتر. /dNTP Mix، 6ميكروليتر  75/1

DNA Polymerase ،3  زوج پرايمرهایميكروليتر از 

 ERIC1: 

ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC  
ERIC2: 

AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG 
 65/29مربوط به هر يک از ايزوله ها و  DNAميكروليتر از  3 

ه تفادمورد اسبرنامه حرارتي انجام گرفت.  ميكروليتر آب مقطر

های بندی ژنتيكي ايزولهجهت دسته ERIC-PCRدر تكنيک

 تنظيم گرديد:جداشده به شرح زير 

 94 دمای در دقيقه ای 6  چرخه اوليه يک واسرشته سازی

چرخه شامل  واسرشته شدن در  30سانتيگراد، و در ادامه  درجه

 آغازگرها ثانيه ، اتصال 30سانتيگراد به مدت  درجه 94دمای 

 دمای در ثانيه، بسط 35سانتيگراد به مدت  درجه 52دمای  در

دقيقه  و گسترش نهايي در  4مدت  به سانتيگراد درجه 72

 دقيقه. 5درجه سانتيگراد به مدت  72دمای 

درصد  2مربوط به مرحله فوق روی ژل آگارز   PCRمحصول

 UVالكتروفورز شد و از ژل حاصله در حضور نور 

 تصويربرداری و ثبت شد.

های مورد روی هرکدام از ايزوله ERIC-PCRآزمايش 

عداد باندهای ايجادشده نوبت انجام گرفت تا از ت 3مطالعه 

 درختتوسط هرايزوله اطمينان حاصل گردد.  جهت ترسيم 

های آناليز  تصاوير حاصل از الكتروفورز نمونه فيلوژنتيكي و 

استفاده  (NTSYS version2.02eافزار)از نرممورد مطالعه،

گرديد. برای اين منظور ابتدا باندهای حاصل از الكتروفورز 

های کمي صفر و يک )وجود رت دادهمحصول نشانگر، به صو

 يازدهيپس از امتباند يا عدم وجود باند(،  امتيازدهي شدند. 

با استفاده  يکصفر و  یهابر اساس دادهيكي شباهت ژنت ،هاژل

به منظور  د.محاسبه ش و تطابق ساده يسو دا اکاردجاز ضريب 

 يبضرا یبر مبنا یاخوشه يهتجز ERICروش ييکارايين تع

سپس  .يداستفاده گرد يککوفنتيب همبستگي از ضر تشابه،

ی به روش اخوشه يهتجز ،هاسويه یبندگروه یبرا

(Unweighted Pair Group Method using 

arithmetic Averages) UPGMA   بر مبنای ضريب
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تشابهي که بالاترين ضريب همبستگي کوفنتيک را دارا بود، 

 . يداستفاده گرد

 نتایج

 تشخيص به منظور ميكروبي متداول  هایآزمون بر علاوه

رديابي ژن جهت  PCRروش  از  اشريشياکلي هایايزوله

16srRNA  نتيجه حاصل از رديابي  ژن  گرديد؛  استفاده

16srRNA    که حاصل از الكتروفورز محصول   1در شكل

PCR  باشد، نشان داده شده است.  حضور قطعه اين ژن مي

 ين مطلب است.جفت بازی تائيد گر ا 919

 
)ستون  اشريشياکليهای يوروپاتوژنيک در ايزوله 6srRNA1مربوط به رديابي ژن  PCRژل حاصل از الكتروفورز محصول  -1 شکل

M کيلو بازی  1=مارکرDNA ستون ،NC نمونه کنترل منفي، ستون =PCهای مورد = نمونه13-1های = نمونه کنترل مثبت، ستون

 (.6srRNA1مربوط به ژن  DNAجفت بازی  919مطالعه واجد قطعه 

PCR تكرارشونده عناصر ERIC  و سريع هایيكي از روش 

 و طبقه بندی در شناسايي، به طورمعمول که است ایساده

.  (13-15مي رود ) بكار باکتريايي عوامل تنوع بررسي

 در که هستند هايياز  جمله توالي ERIC تكراری هایتوالي

 ممكن و هستند پراکنده زابيماری هاییباکتر ژنوم سرتاسر

 باشند.  داشته هاباکتری ژنوم در سازماندهي مهمي نقش است

 از استفاده با هاباکتری ژنوم در هاتوالي اين پراکنش رديابي با

 آن ها ژنوم تكاملي مسير و ساختار به توانروش ذکر شده مي

 (.16دست يافت )

 روش ها ازايزوله يجهت دسته بندی ژنتيك بررسي اين در

ERIC-PCR ايزوله مورد  67استفاده شد که در اين راستا

آزمايش و پس از  ERIC-PCRمطالعه سه نوبت با روش 

( 5 تا2)تصاوير  PCRاطمينان از حضور قطعات تكثير يافته در 

 آناليز شدند.

 

 M)ستون (18تا  1های )ايزولهاشريشياکليپاتوژنيک های يوروروی ايزولهERIC-PCRژل حاصل از الكتروفورز محصول نشانگر  -2 شکل

 (.DNAکيلوبازی  1درسمت راست تصوير= مارکر  Mو ستون  DNAجفت بازی  100در سمت چپ تصوير= مارکر 
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)ستون  (36تا  19های )ايزولهاشريشياکليهای يوروپاتوژنيک روی ايزوله ERIC-PCRژل حاصل از الكتروفورز محصول نشانگر  -3شکل

M جفت بازی  100چپ تصوير= مارکر  در سمتDNA  و ستونM  کيلوبازی  1درسمت راست تصوير= مارکرDNA.) 

 
)ستون  (54تا  37های )ايزولهاشريشياکليهای يوروپاتوژنيک روی ايزولهERIC-PCRژل حاصل از الكتروفورز محصول نشانگر  -4شکل 

M  جفت بازی  100در سمت چپ تصوير= مارکرDNA ون و ستM  کيلوبازی  1درسمت راست تصوير= مارکرDNA.) 

 
( )ستون 67تا  55های )ايزولهاشريشياکليهای يوروپاتوژنيک روی ايزولهERIC-PCRژل حاصل از الكتروفورز محصول نشانگر  -5شکل 

M  جفت بازی  100در سمت چپ تصوير= مارکرDNA  و ستونM  کيلوبازی  1درسمت راست تصوير= مارکرDNA.) 

های مورد مطالعه دارای الگوی باندی از ( ايزوله5تا2طبق تصاوير )

بودند که قطعات تكثير  DNAجفت بازی  3100 تا110محدود 

( )عدم وجود باند 0و ( )وجود باند1ها در قالب اعداد يافته در ايزوله

هادر برنامه وسيله بازخواني مقادير کامپيوتری ژلامتيازدهي و به

NTSYSها،شباهت ژنتيكي بر دند. پس از امتيازدهي ژلآناليز ش

با استفاده از ضرايب جاکارد،دايس و تطابق  1و  0های اساس داده

شده برای الگوريتم ساده محاسبه شدکه ضريب کوفنتيک محاسبه
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 UPGMA  آورده شده  1و هر کدام از سه ضريب فوق در جدول

 است.

ريتم ضريب کوفنتيک محاسبه شده برای الگو -1 جدول

UPGMA و ضرايب تشابه جاکارد، دايس و تطابق ساده روی  

با نشانگر اشريشياکلي های يوروپاتوژنيک ايزوله ERIC-PCR 

ضريب 

 تشابه الگوريتم

ضريب 

تشابه 

 (J)جاکارد

ضريب تشابه 

 (DICE)دايس

ضريب تشابه 

 (SM)تطابق ساده

-

UPGMA 
660/0 578/0 692/0 

تر از ( بزرگ692/0ساده ) طبق اطلاعات جدول فوق ضريب تطابق

 لذا جهت محاسبه درصد تشابه دو ضريب جاکارد و دايس بوده

 شد.  فادهها و ترسيم درخت فيلوژني از اين ضريب استژنتيكي ايزوله

ت ها دارای قرابدر چهار مورد، ايزوله ERIC-PCRدر نشانگر 

های لهبين ايزو %100( بودند. قرابت ژنتيكي 1ضريب شباهت) 100%

های لهو ايزو 48و 42های ، ايزوله18و 17های ايزوله 3 و2ماره ش

 مشاهده شد. 54 و53

)ضريب شباهت 44و  24کمترين قرابت ژنتيكي بين دوايزوله 

 47با  24و  38با  24، 34با  24،  23با  20های (، ايزوله444/0

 ( مشاهده شد.481/0)ضريب شباهت 

الذکر مشاهده شد. های فوقدرصدی که بين ايزوله 100جز قرابت به

 2/96های مورد مطالعه بيشترين شباهت ژنتيكي بين ساير ايزوله

 با 48،  48با  43 ، 49 با 42 ، 43با42های درصد بود که بين ايزوله

 ديده شد. 59 با 64 ، 58 با 64 ، 67با 52 ، 45 با 52 ، 39 با 52 ، 49

 ايزوله 67 ، مجموع ERIC-PCRدر دندروگرام حاصل از نشانگر

 قرار Bو Aدرصد در دو گروه  63مورد مطالعه در سطح تشابه 

که هرکدام و دارای دو زيرگروه Aگيرند. که گروه مي

دارای دو زير  Bو گروه ( 1 و24های دارای يک ايزوله )ايزوله

 که زيرشاخه شاخهدارای دو زيرکه و گروه

 با دو زيرگروه ( و زيرشاخه20دارای يک ايزوله )ايزوله تنها 

دارای دو شاخه با تعداد زيادی زيرشاخه و زيرگروه   و 

( هستند 33و  30های يزولهبا يک ايزوله در هر شاخه )ا و

 (.6)تصوير

های يوروپاتوژنيک دندروگرام حاصل از آناليز ايزوله -6تصویر

 بر مبنای ضريب تطابق سادهERIC-PCRبا نشانگر اشريشياکلي

وه، در زيرگر 9های مورد مطالعه دارای ايزوله %72در سطح تشابه 

ها در هزيرگروه بوده که تعداد زيرگرو 23دارای  %81سطح تشابه 

انگر يابند که خود نشزيرگروه افزايش مي 51به  %91سطح تشابه 

 های مورد مطالعه است. تنوع ژنتيكي بالا در بين ايزوله

 بحث 

در  ترين عوامل ميكروبي دخيليكي از شايع اشريشياکليباکتری 

 های مختلفي ازهای دستگاه ادراری است که سروتيپايجاد عفونت

اد شوند، در ايجيوروپاتوژنيک گفته مي يشياکلياشراين باکتری که 

 (.17) باشدها دخيل مياين عفونت

های فنوتيپي ازجمله سروتايپينگ جهت درگذشته از روش

های شد. امروزه روشهای اين باکتری استفاده ميبندی سويهدسته

ش های مرسوم فنوتيپي شده است. چند رومولكولي جايگزين روش

شده  طراحي و ارائه اشريشياکليهای مختلف ويهبندی سبرای دسته

ها در بندی باکتریهای مختلف طبقهاست. ارزيابي سيستم

ان های اپيدميولوژيكي بر پايه معيارهای مهمي نظير توبررسي

 بوطهتمايزدهي تكنيک، قابليت تعيين تيپ و تكرارپذيری روش مر

بندی يپهای مختلف فنوتيپي و ژنوتيپي برای تباشد. روشمي

های فنوتيپي . روش(18)شناخته شده است اشريشياکليهای سويه

ز ارند نظير سروتايپينگ و فاژتايپينگ قدرت تمايزدهي پاييني دا

برد ، کار، هزينه پايينهای ژنوتيپي با قدرت تمايز بالاروش رواين

 اشريشياکليهای بندی سويهآسان و سريع در شناسايي و دسته

 (.19) اندهکاربرد پيدا کرد

ها های مختلفي برای تعيين منشأ و منبع ميكروباخيرارًوش

، ERIC-PCRهايي مثل ريبوتايپينگ،اند. روشکاررفتهبه
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RAPD-PCR  وRFLP آميزی برای متمايز به طرز موفقيت

 (.20-23) اندهای مختلف استفاده شدههای باکتریکردن سويه

 اشريشياکليهای ويهبندی سها در تيپترين روشازکاربردی

-RAPD ويژه سه روشبه PCR های مبتني برروش

PCR،ERIC-PCR  وRFLP-PCR باشد، در اين مطالعه مي

های بندی ايزولهجهت دستهERIC-PCRنيز از روش 

های دستگاه ادراری جداشده از عفونت اشريشياکلييوروپاتوژنيک 

ستان چهارمحال و بختياری های ادر بيماران بستری در بيمارستان

 استفاده شد.

، ERIC-PCRيوروپاتوژنيک با نشانگر اشريشياکليايزوله  67

 عيينتها با ضريب تطابق ساده آزمايش و ميزان شباهت ژنتيكي آن

درصدی که در چهار مورد بين  100جزشباهت گرديد. به

رين و د، بيشتمشاهده ش 54با 53و 48با  42، 18با 3،17با 2هايي ايزوله

های موردمطالعه بين ايزوله  %2/96تا  4/44کمترين درصد قرابت از 

شده بر اساس گونه که در درخت فيلوژني ترسيمديده شد و همان

مورد بررسي  UPECهایضريب تطابق ساده، مشهود است، ايزوله

، 2Aو  1Aبا دو زيرگروه Bو Aدر دو گروه  %63در سطح تشابه 

1B  2وB 9، در %72که در سطح تشابه حاليقرار گرفتند در 

 %91به زيرگروه و در سطح تشا 23در  %81زيرگروه، در سطح تشابه 

بين  نتيكيزيرگروه قرار گرفتند که خود نشانگر تنوع بالای ژ 51در 

ي مي ختلفونشان مي دهد که منابع م باشدهای مورد مطالعه ميايزوله

 باشند. ياکلياشريشتوانند منشاءآلودگي دستگاه ادراری به 

از  ياشريشياکلايزوله  49و همكاران  da Silveira، 2002در سال 

م های بدون علائسمي، سندرم تورم سر و مرغمرغان مبتلابه سپتي

بندی برای دسته ERIC-PCRکلينيكي، جداسازی و از روش

گرفتند و  قرار Dتا  Aها در چهار گروه ها استفاده کردند. ايزولهآن

ي تواند جايگزين مناسبمي ERIC-PCRداد که روش نتايج نشان 

 RFLP-PCRو RAPD-PCR های مولكولي مثل برای روش

 (.24) باشد

Meacham و همكاران در دانشگاه ميشيگان، تعداد زيادی از 

بيش  ند کهرا ژنوتايپينگ کرده و نتيجه گرفت اشريشياکليهای ايزوله

ژنتيكي اين  بندیرا بايد جهت دسته ERIC-PCRاز يک روش 

 (.25) باکتری استفاده کرد

 ERIC-PCRاز روش  Ardakaniو  Ranjbarدر مطالعه 

 2014ن که در  فاصله ژوئ اشريشياکليايزوله  98جهت ژنوتايپينگ 

ه دند استفادالله تهران جداشده بواز بيمارستان بقيه 2015تا ژانويه 

 6در  درصد 70ها در سطح تشابه کردند. در اين بررسي ايزوله

 وWilson ، 2006در سال (. 26)قرار گرفتند 6Eتا  1Eزيرگروه 

های را درکل ژنوم باکتریERIC هایهمكاران، انتشار توالي

ده بررسي کردند و مشاه شيگلاو  اشريشياکليای از جمله روده

الا، بهايي با بيان در ناحيه نزديک ژن ERICهایکردند که توالي

ک ها کوچک هستند، تكنياين توالي شوند و چونبيشتر يافت مي

ERIC-PCR های ای در ژنوتايپينگ ايزولهکاربرد گسترده

و همكاران از روش  Ramezanzadeh (. 27) باکتريايي دارد

ERIC  داشده ج اشريشياکليايزوله  230برای ارزيابي تنوع ژنتيكي

 ايزوله 205های بيمارستاني استفاده کردند و دريافتند که از عفونت

اد که اغلب ژنوتيپ جداگانه قرار د 20توان در ها را مياز اين نمونه

 (.28) گيرندقرار مي Dها در گروه فيلوژنتيكي آن

Lang يک های انتروتوکسيژنای روی ايزولهو همكاران در مطالعه

 ERIC-PCRجداشده از گاو نشان دادند که روش  اشريشياکلي

 ی فيلوژنتيكي و بررسيبنديک روش کاربردی و سريع در طبقه

 (.29) باشدمي اشريشياکليهای ساختار تكامل نژادی سويه

 نتیجه گیری

انتخاب يک تكنيک ژنوتايپينگ به سطح مهارت کاربران و امكانات 

آزمايشگاه و نيز به هدف بررسي وابسته است. در بررسي حاضر از 

 بندی ژنتيكيجهت دستهERIC-PCR تكنيک

ترين ترين و شايعيكي از مهم عنوانبهUPECهایسويه

های يوروپاتوژن استفاده شد و قرار گرفتن ميكروارگانيسم

های موردمطالعه در چندين زيرگروه نشانگر قدرت تمايزدهي ايزوله

باشد. مي اشريشياکليقبول اين تكنيک در ژنوتايپينگ قابل

، ERIC-PCRدرمجموع نتايج تحقيق حاضر نشان داد که روش

هزينه جهت توصيف تنوع ژنتيكي سريع و کم روشي ساده،

باشد مي UPECهایازجمله سويه اشريشياکليهای مختلف سويه

های اخذشده از گردد که مطالعات بيشتری روی نمونهاما توصيه مي

با  ERIC-PCRهای مختلف سطح کشور انجام و روش بيمارستان

ست که مقايسه گردد اميد ا PFGEتر مثلهای مولكولي نوينروش
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های در بررسي اپيدميولوژی مولكولي سويه حاضرنتايج مطالعه  

و ارتقای سلامت عمومي جامعه استان  اشريشياکلييوروپاتوژنيک 

 چهارمحال و بختياری مفيد باشد.
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 Abstract 

Background & objectives: Uropathogenic Escherichia coli 

(UPEC) is one of the most prevalent microbial factor resulting 

in urinary system infections. Many of its serotypes with genetic 

variety contribute to these infections. The present study was 

done aiming at genetic classification of UPEC strains isolated 

from urinary system infections in Chahrmahal & Bakhtiari 

province, Iran.  

Materials & Methods: A total of 67 isolates of UPEC from 

patients hospitalized in hospitals of Chahrmahal & Bakhtiari 

were chosen and tested in ERIC-PCR. 

Results: The studied isolates had band pattern varying from 

110-3100 bp which were classified to 15 subgroups in the 

resulting banding pattern with simple matching similarity 

coefficient in 91% similarity level. Except 100 proximity found 

in four cases, other isolates had 44.4-48.1% genetic proximity. 

Placement of the studied isolates in several subgroups showed 

the acceptable discrimination power of ERIC-PCR technique in 

genotyping/ E.coli and presence of various sources of 

contamination of urinary system with this pathogen. 

Conclusion: ERIC-PCR is a simple, fast and low cost method 

for describing the genetic variety of different strains of E.coli 

including UPEC strains. 
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