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Abstract  

Background and Objectives: Breast milk is rich in nutritional components and has a high          

biological value due to the presence of probiotic bacteria. Given the importance of lactic acid     

bacteria (LABs) and their positive effects on the immune system, the present study was conducted 

to isolate, identify, and investigate the genetic diversity of probiotic bacteria in breast milk using 

REP and BOX molecular markers. 

Materials and methods: Breast milk samples were collected from different areas of Lorestan      

province and after culturing the bacteria in each sample, different techniques (gram test, catalase, 

and antibiogram) were used for their initial confirmation. Genetic distances between 20 selected 

samples were estimated using REP-PCR and BOX-PCR markers. Based on the initial results, 3 

isolates were selected from heterogeneous groups and the type of bacteria was determined using 

16SrRNA gene amplification, sequencing, and alignment. 

Results: The results showed that the studied bacteria were coccobacilli, gram-positive and         

catalase-negative. Based on the obtained grouping, the studied bacteria were placed in 5 different 

groups with a minimum of 23 and a maximum of 86% polymorphism, and the formed groups had 

relative correspondence with geographical distances. The results of 16SrRNA gene sequencing 

indicated the identification of 3 bacterial species, Limosilactobacillus fermentum, Apilactobacillus 

kunckeei and Ligilactobacillus apodemi in breast milk samples.  

Conclusion: Breast milk contains a wide range of lactic acid bacteria, and the use of DNA-based 

molecular markers in grouping and identifying this group of bacteria will be efficient. 
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 ها مجله دنیای میکروب
 3041( تابستان 95سال هفدهم شماره دوم )پیاپی 

 335– 321صفحات 

 شیر مادر  (LABs)های اسید لاکتیک  جداسازی، شناسایی و بررسی تنوع ژنتیکی باکتری

 *1، کامران سمیعی2، بهروز دوستی3الهه حسنوند 

 
آباد، دانشگاه آزاد اسلامی،  شناسی، واحد خرم دانشیار، گروه زیست 2آباد، ایران.  آباد، دانشگاه آزاد اسلامی، خرم شناسی، واحد خرم ارشد، گروه زیست دانشجوی کارشناس 1

 آباد، ایران. آباد، دانشگاه آزاد اسلامی، خرم نژادی گیاهی، واحد خرم استادیار، گروه ژنتیک و به 3آباد، ایران.  خرم

 چکیده

، از ارزش زیستی بالایی بررخروردار  های پروبیوتیک شیر مادر غنی از ترکیبات غذایی بوده و به واسطه وجود باکتریسابقه و هدف: 

ها بر سیستم ایمنی، تحقیق حاضر به منظور جداسرازی، ( و اثرات مثبت آنLABsهای اسید لاکتیک ) است. با توجه به اهمیت باکتری

 اجرا شد.  BOXو  REPهای مولکولی  موجود در شیر مادر با استفاده از نشانگرهای پروبیوتیک  شناسایی و بررسی تنوع ژنتیکی باکتری

های موجود در هرر یرک از  آوری و پس از کشت باکتری های شیر مادر از نواحی مختلف استان لرستان جمع نمونهها: مواد و روش

نمونره  22ها استفاده شد. فواصل ژنتیکی بین بیوگرام( برای تایید اولیه آن های مختلف )آزمون گرم، کاتالاز و آنتی ها، از تکنیک نمونه

هرای هرترروژن  جدایه از گرروه 3برآورد شد. براساس نتایج اولیه،  BOX-PCRو  REP-PCR  انتخاب شده با استفاده از نشانگرهای

 یابی و همردیفی آن، نوع باکتری مشخص شد.  و توالی 16SrRNAانتخاب و با استفاده از تکثیر ژن 

بندی به دست آمرده،  های مورد مطالعه کوکوباسیل، گرم مثبت و کاتالاز منفی بودند. براساس گروه نتایج نشان داد که باکتریها: یافته

های تشکیل شرده برا  گروه مختلف قرار گرفته و گروه 5درصد چند شکلی در  68و حداکثر  23های مورد مطالعه با حداقل  باکتری

لاکرتروبراسریرلروس  لیموسیگونه باکتری  3بیانگر شناسایی  16SrRNAیابی ژن  فواصل جغرافیایی مطابقت نسبی داشتند. نتایج توالی

 های شیر مادر بود.  در نمونه لاکتوباسیلوس آپودمی لیگی وکونکئی  لاکتوباسیلوس فرمنتوم، اپی

در   DNAهای اسید لاکتیک بوده و استفاده از نشانگرهای مولکولی مبتنری برر  شیر مادر حاوی طیف وسیعی از باکتری گیری:نتیجه

  ها، کارایی بسیار خوبی خواهد داشت. بندی و شناسایی این گروه از باکتری گروه
  

 .PCR ،16SrRNA، لاکتوباسیلوسشیر مادر، پروبیوتیک، کلمات کلیدی: 
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آباد، دانشگاه آزاد  نژادی گیاهی، واحد خرم *( آدرس برای مکاتبه: گروه ژنتیک و به
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  kamransamiei@yahoo.comپست الکترونیک:               22161251225تلفن: 

 م دمه     

پروبیوتیک بره مرعرنرای بررای زنردگری، بره مرجرمرو ره                                          

های ) باکتری، قار  و مخمر( زنده و فرعرالری                                           میکروارگانیسم             

های مختلف بدن و فعالیت                          شود که با استقرار در بخش                          گفته می       

زیستی خود، از طریق حف  و تعاد  فلور میکروبی روده، تاثیرر                                                         

مثبتی بر سلامتی و اف ایش کارایی سیستم ایمنی بدن مریر بران                                                       

(. شیر مادر به دلیل داشتن تنوع میکروبی بالا به  نروان                                                     1دارند )       

براشرد                        های او  پس از ترولرد مری                       ترین ماده غذایی در ماه                        غنی   

(. در مطالعات متعدد بیان شده که تغذیه با شریرر مرادر                                                   3و 2)   

توانرد در کراهرش برروز                      ضمن داشتن ارزش غذایی بالا، می                            

 ( /http://creativecommons.org/licenses/bync/4.0حقوق نویسندگان محفوظ است. این مقاله با دسترسی آزاد و تحت مجوز مالکیت خرلاقرانره )
 ها منتشر شده است. هرگونه استفاده غیرتجاری فقط با استناد و ارجاع به اثر اصلی مجاز است. در فصلنامه دنیای میکروب
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های آلرژیک و پیرشرگریرری از                           ها، جلوگیری از واکنش                       فونت     

(. فرلرور         1و 5های م من نقش موثری داشتره براشرد )                                 بیماری      

میکروبی روده نوزاد در بدو تولد از تنوع پایینی برخوردار بروده                                                             

و در دوره  سه ساله او  زندگی به دلیل تغذیه و شرایط زیستی                                                          

(  لاوه بر ایرن،                8به پی یدگی بسیار بالایی دست خواهد یافت )                                       

های قبل از زایمان، تغذیه و نرحروه                                    وامل دیگری نظیر مراقبت                       

 (.  6و    تواند در این زمینه اثر گذار باشد )                                    زایمان مادر می              

بخش ب رگی از فلور میکروبی موجود در روده نوزادان تغرذیره                                                       

                                                    بریرفریردوبراکرترریروم              شده با شیر مادر از دو گرروه  رمرده                                 

   (Bifidobacterium     و )           لاکتوباسیلوس       (Lactobacillus         تشکیل )

 Lactic Acidهای اسریرد لاکرتریرک )                  (. باکتری         2شده است )         

Bacteria-LABs                               هرای       ( از جمله مهمترین میرکرروارگرانریرسرم

مرهرمرترریرن             ها    لاکتوباسیلوس           پروبیوتیک بوده که در این میان                               

ها می باشند. این گروه از                            جنس موجود در این گروه از باکتری                               

ای یا کوکوباسیل، گرم مثربرت، بردون                                   ها به صورت میله                 باکتری      

(. برازدارنردگری               12اس ور و  مدتا کاتالاز منفری هسرترنرد )                                 

زای       ها بیمراری           بر  لیه بسیاری از باکتری                            لاکتوباسیل         های       باکتری      

(. هم نین به دلریرل                   11دستگاه گوارش به اثبات رسیده است )                                 

ها      توانند از اتصا  سایر باکتری                             دارا بودن خوا  پروبیوتیکی می                            

تلیا  روده جرلروگریرری                              به حفرات دهانی، مینای دندان و اپی                                 

 (.  12و 11کنند )      

هرای اسریرد            ترکیبات ضد میکروبی تولید شده توسط باکرترری                                        

لاکتیک با نام  مومی باکتریوسین شامل تررکریربراتری برا وزن                                                    

مولکولی متفاوت بوده و خوا  ضد میکروبی متعددی داشته و                                                      

از نظر ایمنی زیستی و ارتقای سرلامرتری اهرمریرت برالایری                                                                 

 (.  11دارند )       

های مربرترنری برر ژنرتریرکری مرولرکرولری نرظریرر                                                                                    تکنیک     

   (PolymeraseChain Reaction                          با توجه به سر ت  رمرل و ،)

اند. در ایرن بریرن،                    دقت اجرا ، مورد توجه فراوانی قرار گرفته                                       

 رنروان       ها بره       های تکراری موجود در ژنوم میکروارگانیسم                                        توالی     

هدف بسیار مناسبی برای طراحی آغازگرهای اختصاصی جهرت                                                   

هرای مرخرترلرف                                         تکثیر قطعات چندشرکرل بریرن براکرترری                             

 (.  18و 15است )     

هررای تررکررراری                                                                  سرره خررانررواده مررهررم از ایررن ترروالرری                           

   (RepetitiveExtragnic Palindromic         ،شامل )REP       (35      12تا  

  BOX       (121نوکلئوتیرد( و                 12تا      121)       ERICنوکلئوتیدی(،              

نوکلئوتید( از مهمترین اهداف برای طراحی نشانگرهای مبترنری                                                        

هرا      هستند. آغازگرهای اختصاصی بر اساس این توالری                                            DNAبر    

ها تکثیر خواهد شرد. بره                         طراحی شده و ژنوم ما بین این توالی                                 

 BOX-PCRو     ERIC-PCR   ،REP-PCRها      طور کلی این روش               

 (.  15شوند )        نامیده می          rep-PCRهستند و در مجموع                  

های اسید لاکتیک                  های گذشته ضمن تا ید وجود باکتری                                 پژوهش     

ها را نی  مورد توجه قررار                          در شیر مادر، خوا  پروبیوتیکی آن                               

های اسید لاکتیک توسرط                       (. شناسایی و تا ید باکتری                         11اند )       داده    

های مورفولوژیک، بیوشیمیایی و فی یولوژیکری بسریرار                                                  تکنیک     

هرای       بر بوده و از دقت بالایی برخوردار نیستند. لذا در سا                                                     زمان    

های مولکولی، نشانگرهای ژنتیکی و تکثیر                                         اخیر استفاده از روش                   

های اختصاصی، گسترش فراوانی یافته است. با تروجره بره                                                    ژن  

هرای       اهمیت زیستی شیر مادر و خوا  ایمنی پرروبریروتریرک                                           

موجود در آن، مطالعه حاضر به منظور جداسازی، شناسرایری و                                                      

هرای       های اسید لاکتیک در نرمرونره                         ارزیابی تنوع ژنتیکی باکتری                          

شیر مادر از مناطق جغرافیایی مختلف استان لرستان بره اجررا                                                        

 درآمد.      
 

 ها    مواد و رو           

مرنرظرور ترهریره            بره  ها:       برداری و جداسازی باکتری                         الف( نمونه          

، ترعرداد         1121ماه نخست سرا                 8های مورد مطالعه در                      نمونه     

مادر به صورت تصادفی با تاری  زایمان حداکثر یکسالره از                                                      22

مناطق جغرافیایی مختلف استان لرستان انتخاب شدند. جرهرت                                                     

 فونری مرحرل،              برداری پس از اخذ رضایت مادران و ضد                                    نمونه     

لیتر شیر تهیه و پس از قراردهی بر روی یر  بره                                              میلی      52مقدار     

  1آزمایشگاه منتقل و برای انجام سایر مراحل آزمایش در دمای                                                        

های شیرر           درجه سلسیوس نگهداری شد. مقادیرمتفاوتی از نمونه                                              

های اسید لاکرتریرک در مرحریرط کشرت                                                جهت رشد باکتری              

MRS   (Man Rogosa And Sharps              تحت شرایط بی )          هوازی در

سرا رت        2 ترا      16        مردت   درجه سلسریروس بره                 3دمای        
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از هر پلیت به طرور                       گذاری شدند. تعداد متعددی کلنی                               گرماخانه        

تصادفی انتخاب و برای دستیابی به کلنی خالص چنردیرن برار                                                     

منظور بررسری             واکشت شدند. س س به                    MRSروی محیط کشت              

های کاندید،               آوری شده و جداسازی باکتری                           های شیر جمع             نمونه     

 (.  11از آزمون گرم و کاتالاز استفاده شد )                                  

بیوتیکی با روش                  برای بررسی الگوی حساسیت و مقاومت آنتی                                     

، ابرتردا سروسر رانسریرون                        Disc diffusion      انتشار از دیسک              

های خالص شده تهیه و سر رس برا سروآ                                    میکروبی از کلنی               

   MRSاستریل از سوس انسیون مورد نظر روی مرحریرط کشرت                                          

دقیرقره از ترلرقریر ،                   15جامد کشت داده شد. بعد از گذشت                               

بیوتیک تجاری )پادترن طر ،ایرران( شرامرل                                      های آنتی          دیسک    

سیلین، آزیترومرایسریرن، تروبررامرایسریرن،                                     اریترومایسین، آم ی                  

جنتامایسین و ونکومایسین بر روی محیط کشت برا فراصرلره                                                  

ها در انکروبراترور در                      مناس  از همدیگر قرار داده شدند. نمونه                                     

  21درجه سلسیوس بره مردت                       3هوازی و دمای                  شرایط بی        

سا ت نگهداری و پس از رشد باکتری، وجود یا  ردم وجرود                                                   

 (.  12گیری شد )           هاله و قطر هاله تشکیل شده، اندازه                                 

 های جداسازی شده:                    و شناسایی باکتری                  16SrRNAب( تکثیرژن            
های براکرترری اسریرد لاکرتریرک                         ژنومی نمونه             DNAمحتوای        

جداسازی شده، به روش جوشاندن استخرا  و تخلیرص شرد.                                                 

، برا      16SrRNAو تکثریرر ژن               PCRهای     برای اجرای واکنش                

سرازی        ( انجام شد. برای بهینره                      1آغازگرهای اختصاصی )جدو                          

، از دسرترگراه             16SrRNAنوکلئوتیدی ژن                 1522تکثیر قطعه            

( و برنامه گرادیانت دمایی استفاده                                   Bio-Rad,USAترموسایکلر )            

مرولار        مریرلری      1شامل        PCRمیکرولیتری              25های       شد. واکنش         

MgCl2   ،1             میکرومولارdNTPs   ،205                   ،12میکرولریرترر برافرر  

نرانروگررم           52پلیمراز و             Taqواحد آن یم              1پیکومو  آغازگر،                 

DNA                    های       ژنومی بودند. واکنشPCR                     پس از دنراتروره شردن

دقیقره         5درجه سلسیوس به مدت                      25الگو در دمای                DNAاولیه       

سیرکرل، شرامرل              12در      DNAهای تکثیر             و به دنبا  آن واکنش                   

دقریرقره،            1درجه سلسیوس به مدت                      25دناتوره شدن در دمای                     

( بره مردت          1اتصا  آغازگر در دمای محاسبه شده )جردو                                        

دقیقره         2درجه سلسیوس به مدت                      2 دقیقه،گسترش در دمای                     1

درجره        2 دقیقره  در دمرای                  12و گسترش نهایی به مدت                      

 سلسیوس صورت گرفت.                 

نوکلئوتیدی با استرفراده                         1522پس از فرایند تکثیر و تا ید قطعه                                 

 PCRدرصد، مرحرصرو                105از تکنیک ژ  الکتروفورز آگارز                              

یابی و شناسایی گونه باکتری مورد اسرترفراده قررار                                                برای توالی          

،   NCBIدر بانک اطلا اتری                   BLASTگرفت. با استفاده از اب ار                           

های خانواده لاکتوباسیرلروس                           های جفتی بر  لیه توالی                        همردیف      

 (.    18های باکتری با بیشترین شباهت انتخاب شدند )                                           اجرا و گونه           

برراسراس        هرا:       بندی باکترری              ( بررسی فواصل ژنتیکی و گروه                            

(، جهت تکثیر قطعات چرنردشرکرل و                             18و 15مطالعات قبلی )              

باکتری اسید لاکتیرک جرداسرازی                             22بررسی تنوع ژنتیکی بین                       

-BOXو     REP-PCRشده، از آغازگرهای اختصاصی دو نشانگر                                     

PCR                              های       استفاده شد. برای اجرای واکنشPCR           از غرلرظرت ،

ها برنامه زمانی و دمایی مورد استفاده همانند تکثیرر ژن                                                        واکنش     

16SrRNA                                               استفاده شد. پس از اتمام مراحل تکثیرر و اجررای

درصد،         105بر روی ژ  آگارز                   PCRفرایند الکتروفورز محصولا                         

براساس وجود یا  دم وجود قطعات در هر ژنوتی  باکتری، بره                                                       

( داده شد و پس از تشرکریرل                         2( و صفر )         1ترتی  امتیاز یک )                 

،   NTS S-PC( er. 2.02)اف ار       ماتریس تشابه جاکارد توسط نرم                            

  22برنردی        دندروگرام براساس شباهت ژنتیکی ترسیم و گرروه                                          

 باکتری مورد مطالعه انجام گرفت.                              

ای  های زنرجریرره مشخصات آغازگرهای مورد استفاده در واکنش:  1جدو  

 (.PCRپلیمراز )

دمای 

 اتصال
 نام آغازگر توالی نوکلئوتیدی

58 5'-GTGGTGGTGGTGGTG-3´ REP 

81 5'-CTACGGCAAGGCGACGCT-3´ BOX 

52 
5'-CTGGCTCAGGACGAACGC-3´ 16SrRNA-F 

5'-TACGGCTACCTTGTTACGACTTC-3´ 16SrRNA-R 

 هایافته

کراترالاز   آمی ی گرم و آزمرون با بررسی میکروسکوپی، رنگ

 22، ترعرداد  MRSهای رشد یافته روی محیط کشت  باکتری
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باکتری اسید لاکتیک جداسازی و پس از تخلیص مورد استفراده 

های مورد مطالعه همگری  قرار گرفت. نتایج نشان داد که باکتری

هرای  کوکوباسیل، گرم مثبت و کاتالاز منفی بودند. تمامی سویره

سیلین، اریترومرایسریرن و  های آم ی بیوتیک انتخاب شده به آنتی

آزیترومایسین حساس و به جنتامایسریرن، ونرکرومرایسریرن و 

توبرامایسین مقاومت نشان دادند. بر اساس نتایج به دست آمرده 

های هتروژن انتخاب و  باکتری از گروه 3و آزمون آنتی بیوگرام، 

اسرترفراده شرد.     16SrRNAدر تعیین نوع باکتری از تکثیر ژن 

گرونره                   3بره شرنراسرایری  16SrRNAیابی ژن  نتایج توالی

 لاکررترروبرراسرریررلرروس فرررمررنررترروم                                  لرریررمرروسرری برراکررتررری

 (Limosiltobacillus fermentum ،)کونکرئری      لاکتوباسیلوس اپی
 (Apilactobacillus kunkeei و )لاکتوباسیلروس آپرودمری     لیگی 

(Ligilactobacillus apodemiدر نمونه ) .های شیر مادر انجامید 

ای پلیمراز و تکثیر قرطرعرات  های زنجیره براساس نتایج واکنش

، BOX-PCRو   REP-PCRچندشکل توسط نشرانرگررهرای

درصرد  22قطعه و  11با  REP-PCRمشخص شد که نشانگر 

درصرد  21قطعره و  12با  BOX-PCRچندشکلی و نشانگر 

 های مورد مطالعه تفاوت وجود داشت. چندشکلی، بین باکتری

آوری شده از  جمع 1شماره   گروه اصلی قرار گرفتند و نمونه 5

هرای  آباد به تنهایی تشکیل یک گروه داد. تمامی براکرترری خرم

آبراد در  های شیر شرهررسرتران خررم جداسازی شده از نمونه

گروه او  به این  3های مشابهی قرار گرفتند و به طور کلی  گروه

 (.2ها تعلق داشت )شکل  باکتری

های شهرستان بروجرد نی  به طور مشرتررد در گرروه  باکتری

هرای  بندی نشان داد کره گرروه چهارم قرار گرفتند. نتایج گروه

آوری  های باکتری جرمرع تشکیل شده با الگوی جغرافیایی نمونه

شده تا اندازه زیادی مطابقت داشت برا ایرن وجرود بررخری 

های متفاوتی قررار  های مربوط به نواحی مشابه در گروه باکتری

 (. 2گرفتند )شکل 

( و نشرانرگرر     A) REP-PCR  نشانگرر  PCRالکتروفورز محصو  : 1شکل 

BOX-PCR (B  )DNA های مورد مطالعه )حرف  باکتریM  22الی  1و ا داد 

 باشد(. های مورد مطالعه. می و شماره باکتری bp122به ترتی  بیانگر نشانگر 

های مورد مطالعه براساس ضررایر   بندی نمونه منظور گروهبه

 2 تشابه جاکارد، دندروگرام به دست آمده در ضری  تشابره 

های مورد مطالعه در  درصد قطع شد. نتایج نشان داد که باکتری

های مورد مطالعه با استفاده از  بندی باکتری ای و گروه تج یه خوشه:  2شکل 

 ضرای  تشابه جاکارد.

 بحث

های بیوشیمیایی و  ای نظیر آزمون های اولیه ها و روش از تکنیک

هرا بره  مشاهدات مورفولوژیک، در فرایند شناسایی براکرترری

بیوگررام  های گرم، کاتالاز و آنتی گردد. آزمون فراوانی استفاده می

هایری  ها بوده که  لیرغم محدودیت از جمله این گروه از تکنیک

بر بودن و ابهام در نتایج، از اهمیت و کاربرد برالایری  نظیر زمان

برخوردار هستند. بر همین اساس برای اف ایش دقت و سر رت 

های مولرکرولری مرورد  ها، استفاده از روش در شناسایی باکتری

را  16SrDNAیابی ژن  توجه قرار گرفته است. تکثیر و توالی
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توان تکنیک دقیق و کارآمدی در شناسایی و بررسی ترنروع  می

 ( 1ها دانست ) ژنتیکی باکتری

آمی ی با استفاده از محریرط و  در مطالعه حاضر به طور موفقیت

های شیرر  از نمونه لاکتوباسیلوسهای  شرایط اختصاصی، باکتری

بیوگرام،  های گرم، کاتالاز و آنتی مادر جداسازی و توسط آزمون

سه گونره  16SrDNAمورد تا ید قرار گرفت. براساس توالی ژن 

لاکتروبراسریرلروس  جنسآپودمی از و  کونکئی، فرمنتومباکتری 
شناسایی شدند. نتایج بیانگر این موضوع است که شریرر مرادر 

بوده و این تنروع در  لاکتوباسیلوسهای  ترکی  متنو ی از گونه

 مناطق جغرافیایی مختلف قابل مشاهده است.

( توانسترنرد ترنروع  221( و همکاران )Liدر همین راستا لی )

ژنتیکی و جغرافیایی فلور میکروبی شیر مادر در مناطق مختلرف 

مورد تا ید قرار دهنرد.  16SrDNAیابی ژن  را با استفاده از توالی

در مطالعه آنها نشان داده شد که تفاوت در نواحی جغرافیایی بر 

(. در مطالعات مترعردد 16فلور میکروبی بسیار تاثیرگذار است )

دیگری نشان داده شده که جمعیت میکروبی شیر مادر ترحرت 

تاثیر مراحل مختلف و زمان شیردهی است و سایر  وامل فر ی 

نظیر فاکتورهای ژنتیکی، رژیم غذایی، شررایرط فریر یرکری و 

(. بر هرمریرن 12و16شاخص توده بدنی مادر نی  موثر هستند )

های مطالعه حاضر را  ای مشاهده شده در نمونه اساس تنوع گونه

ای، شرایط  توان به اختلافات ناشی از سن زایمان، تنوع تغذیه می

 فی یکی و سن اهدا کننده دانست. 

( نی  نشان دادند که ترنروع 2218( و همکاران )Kumarکومار )

آوری شرده از  های جمع مشاهده شده در فلور میکروبی نمونه

شیر مادر کشورهای مختلف مورد مطالعه، با نروع زایرمران و 

( و Damaceno(. دومراسرنرو )21)   تغذیه مادران ارتباط دارد

هرای براکرترری  ( تنوع مشاهده شرده گرونره 221همکاران )

لاکتوباسیلوس شیر مادر را مورد تاکید قرار داده و نشان دادنرد 

که این تنوع با شرایط جغرافیایی و سربرک زنردگری مرادران 

 (.  22همبستگی بسیار بالایی دارد )

و  REP-PCRبراساس تنوع مشاهده شده توسط دو نشانرگرر 

BOX-PCR  گروه اصلی تشرکریرل  5باکتری جدا شده،  22در

درصد بود که بیانگر تنوع  2 شد. میانگین ضرای  تشابه حدود 

برنردی  های مورد مطالعه بود. گرروه بالای ژنتیکی در بین باکتری

صورت گرفته تا حدود زیادی با فواصل جغرافیایی و نرواحری 

ها همخوانی داشت. با ایرن وجرود بررخری  آوری نمونه جمع

هرای  آوری شده از نواحری مشرابره در گرروه های جمع نمونه

 مج ایی قرار گرفتند. 

( تنوع ژنتیکی، خوا  2221در همین رابطه  بدی و همکاران )

پروبیوتیکی و ترکی  باکتریوسینی شیر مادر را گ ارش داده و 

بیان نمودند که  لاوه بر فواصل جغرافیایی، سرن زایرمران از 

( و Masco(. ماسکو )23 وامل اصلی تنوع مشاهده شده است )

های مختلف براکرترری  ( ضمن جداسازی گونه2223همکاران )

بندی مناسبی براسراس  از شیر مادر توانستند گروه لاکتوباسیلوس

(. میانگین ضرای  21ارا ه دهند ) BOX-PCRاطلا ات نشانگر 

درصد برآورد شده است.  نتایج  5 تشابه در مطالعه آنان حدود 

( نی  گر ارش 2211( و همکاران )Jostمشابهی توسط جاست )

شده است. میانگین تنوع ژنتیکی در مطالعه این محققین حردود 

برنردی  (. فواصل ژنتیکی و گرروه25درصد بیان شده است ) 2 

شیر مادر در مطالعه حاضر با نترایرج  لاکتوباسیلوسهای  باکتری

 سایر پژوهشگران مطابقت دارد.

و تررسریرم  16SrDNAیابی ژن  دست آمده از توالینتایج به

های ژنرتریرکری  درخت فیلوژنتیکی و پروفایل حاصل از نشانگر

REP-PCR  وBOX-PCR دسرت بیانگر تطابق بالای نتایرج بره

نرگراری  آمده در هر سه تکنیک بود و توانایی بالای انرگرشرت

های جداسرازی شرده را نشران داد.  ژنتیکی در تمای  باکتری

جهت برآورد تنوع ژنتیکی  PCRاستفاده از نشانگرهای مبتنی بر 

بندی، برآورد صحیحی از فواصل ژنتیکی، در دسرتررس  و گروه

های منحصر بره فررد  دهد. با توجه به ویژگی محققین قرار می

، تولید زیست توده صرنرعرتری ایرن لاکتوباسیلوسهای  باکتری

ها در ترولریرد توان از آن ( و می28پذیر است ) ها امکان باکتری

 محصولات لبنی تجاری استفاده نمود. 
 

 گیری  نتیجه

 نوان منبع غنی غذایی اولیه برای کودد و به دلریرل شیر مادر به

های پروبیوتیک، نقش مهمی در سرلامرتری و  دارا بودن باکتری
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اف ایش سیستم ایمنی انسان در دوران کودکی و پس از آن را بر 

های مختلرفری   هده دارد. نتایج مطالعه حاضر نشان داد که گونه

در شیر مادر وجود دارند که به دلریرل  لاکتوباسیلوساز  باکتری 

خصوصیات گوارشی مفید از جرمرلره مرقراومرت در بررابرر 

ها و شرایط سخت دستگاه گوارش، از اهمیت بسیار  بیوتیک آنتی

بالایی برخوردار هستند. تنوع ژنتیکی بالای مشاهده شده بریرن 

ها، ضمن مطابقت با اختلافات اکولوژیکری و فرواصرل  جدایه

جغرافیایی، بیانگر تاثیر  وامل مختلف از جمله نحوه زایمران و 

توان بریران داشرت کره  طور کلی میشرایط پس از آن دارد. به

استفاده از آغازگرهای اختصاصی برای تکثیر نواحی حرفرا رت 

برنردی  ، در برآورد تنوع ژنتیرکری و گرروهREPو  BOXشده 

 بسیار موفق خواهند بود.  لاکتوباسیلوسهای  باکتری

 

 ملاحظات اخلاقی

نویسندگان تمامی نکات اخلاقی شامل  دم سرقت ادبی، انتشار 

سازی را در مقاله حاضر ر ایت  ها و و داده دوگانه، تحریف داده

و ارا ه نتایج به دست آمده مبتنی بر آزمایشات را ترایریرد   نموده

 نمایند. می

 

 تشکر و قدردانی

تمامی مرراحرل ایرن پرژوهرش در آزمرایشرگراه مررکر ی 

فناوری و مهندسی ژنتیک دانشگاه آزاد اسلامی واحرد  نانوزیست

وسیله از مدیرریرت و ترمرامری  آباد اجرا شده است. بدین خرم

 گردد. کارکنان این آزمایشگاه تشکر و قدردانی می

 

 تعارض منافع

 وجود ندارد.
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