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  استاد، گروه میکروب شااسی، واحد شهرکرد، دانشگاه آزاد اسلامی، شهرکرد 3دانشگاه آزاد اسلامی، شهرکرد،

 چکیده

عوامل عفونت مجاری ادراری و دومین عامل عفونت های تافسی اصلی ترین  یکی از  اپیدرمیدیساستافیلوکوکوس   سابقه و هدف:

 جدا شده از عفونت های استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس این مطالعه با هدف ژنوتایپیاگ جدایه های در انسان است  

  انجام شد (MLST(بیمارستانی و شااسایی کلون های ژنتیکی این باکتری با استفاده از روش ترادف یابی چاد جایگاهی 

 PCRمحصول  استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس،جدایه انتخاب شده بیمارستانی  33توصیفی در -در این مطالعه مقطعی مواد و روش ها:

  MLSTژن خانه دار تعیین توالی گردید  سپس توالی های نوکلئوتیدی هرجدایه در بانک اطلاعاتی  7به دست آمده از تکثیر 

  شااخته شده تعیین گردید ­STآنالیز گردید و علاوه بر تعیین کلون های مختلف، آلل های مربوط به هر ژن در هر کدام از انواع 

 خوشه ژنتیکی 2جدایه مورد مطالعه شااخته شد که در  33در  ST22 ،ST88،  ST153کلون  3در مجموع یافته ها: 

A  وB  قرار داشتاد  کلون های شااسایی شده در جدایه ها به ترتیبST22  (، 00)فراوانی%ST88  (33/20 و )%ST153  (30/70 )%

 شااسایی گردید  ST22کلون  استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس جدایه 33بودند  غالب ترین پروفایل شااخته شده در بین 

آنالیز دندروگرام حاصل از تایپیاگ نشان داد که تمام جدایه های مورد بررسی با آلل های قبلی گزارش شده مشابهت نتیجه گیری: 

 دارند  همچاین نتایج این پژوهش، تاوع ژنتیکی جدایه های مورد بررسی را نشان داد 

  ، ژن های خانه دار، کلون های ژنتیکی، ترادف یابی چادجایگاهی استافیلوکوکوس اپیدرمیدیسواژگان کلیدی: 

 50آذر ماه پذیرش برای چاپ:     50مهر ماه دریافت مقاله: 

 م دمه     

، کنوکسنی         (             S استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                                  

اسنت       استافیلوکوکنوس               گرم مثبت و کواگو ز مافی در جاس                                

این باکتری، بخشی از فلور همزیست پوست انسان است و در                                                     

 شند    بنا  تافسی مستنقنر منی                ی مخاط بیای و بخش فوقانی مجار                           

در غشای مخاطی بسیاری از جانوران نیز دینده شنده                                                همچاین      

ها بنه خناطنر            تا مد         استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                              (   3)   است       

عنانوان       زایی نسبتنا   نعنینف بنه                   جایی و بیماری             طبیعت همه         

ها ی اخیر بنا گسنتنرش                    در دهه        اما   شد،     ساپروفیت معرفی می                 

استفاده از وسایل پزشکی مصاوعی مورد استفاده در بدن، ماناند                                                          

عاوان یک پاتوژن مه  بیمارستاننی                                انواع سوندها و پروتز ها، به                           

ینکنی       استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                              (   3و     2 هور کرده است )               

هنای     هنا و آزمنون            های آلوده کااده محنین                       ترین گونه         از شای        

 (      آزمایشگاهی است )                

عاوان سومین             به    استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        ی گذشته،          در دهه      

ترین عوامل عنفنوننت                  عامل عفونت بیمارستانی و یکی از شای                                    

خون معرفی شده است  همچاین به دفعا  از عفنوننت هنای                                                 

زخ ، خون، مجاری ادرار، اندوکاردیت، باکتریمی، ذا  النرینه،                                                         

 (     3و     0های نرم جدا شده است )                     های پوستی و بافت                عفونت     



 سارا رفیعی و همکاران   MLSTبا استفاده از روش استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس ژنوتایپیاگ جدایه های عفونت های بیمارستانی   3350ها، سال نه ، شماره چهارم زمستان  دنیای میکروب

 

279 

های تایپنینانگ منولنکنولنی                     ی گذشته، روش            در طنول دو دهه              

ها اهمیت بسیار زیننادی                       گسترش پیندا کنرده است  این روش                              

هنای عفنونی جهنننننت منطنالنعنننننا                              در شااسنایی گوننه                 

اپینندمیولوژیکی و تعیننین سنناختار جمعیت میکروبی و تانوع                                                         

 (       7ژنتیکی درون یک گونه دارد )                          

(،       Pهای زیادی ماناد پالس فیلد ژل الکنتنروفنورز )                                         روش   

، روش هنای            A   ،RAP  PCR ،A LP  هیبریدیزاسینون               

چنانینن ارزینابنی              فاوتیپی ماناد بیوتایپیاگ وسروتایپیاگ و ه                                          

مقاومت به متی سیلین برای طبقه بادی و تشخی  مولنکنولنی                                                    

 مورد اسنتنفناده قنرار گنرفنتنه                           استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        

 هنای اخنینر بنه             هایی که در سنال              یکی از روش          (       7است )     

 هنا تنوسنعنه پنیندا کنرده اسنت،                         ما ور تایپیاگ بناکنتنری                    

 روش تننعننیننیننن تننوالننی در چننانند لننوکننوس ژنننی                                

 (MLST  M  t  oc s se  e ce ty       )        اسنت 

هنای بنینن آزمنایشنننگناهنی و                         در این روش بنرای مقایسنه                        

مطالعنا  اپیندمیولوژیکی و جمعیتنی از ینک پناینگناه داده                                                     

ینک روش با قدر  تنمناینز                         MLST      (   5و     0)       شود   استفاده می          

های نوکلئوتنیندی                آنالیز پلنی مورفیس                      ای  بسیار با  است کنه بر                    

جفت بازی از جایگاه                      000تا      00 قطعه داخلی              7های     در توالی        

 هننای  نننروری اننجنام                   های )لوکوس های( مولد آننزی                            ژن  

دست آمده از هر لنوکنوس                      های به      شود  در این روش توالی                     می  

شنود     در ینک گونه باکتریایی به عاوان یک آلل شااخته می                                                 ، ژنی   

دست آمده در هر لوکوس را در منجنمنوع ینک                                     های به      و آلل     

       ( 33و     30) ناماد       ( می    STپروفایل آللی ینا یک سکانس تی  )                               

طور آشکار با ینک سنننری                      باابراین هر جدایه از یک گونه به                               

شماره های آللی در لوکوس های مختلف یا با یک عندد واحند                                                       

یک       MLSTجایی که       (  از آن        30شود )     شااسایی می            STبه عاوان          

های نوکلئوتیدی اسنت و تنکنانولننوژی                                 روش متکی بر توالی                 

ای از ن ر بازدهی و قابلیت                           طور قابل ملاح ه              وابسنته بنه آن بنه                  

اعتمناد در دو دهه گذشته پیشرفت کرده است، باابنراینن ینک                                                      

روش تایپیاگ با قابلیت تکثیر پذیری بسیار با  همراه با مزاینای                                                             

خیلی زیاد از ن ر تولید داده های استاندارد می باشند  با استفاده                                                                

از اینن روش، تبنادل داده هنای حاصل از تایپیاگ منولنکنولنی                                                       

پنذیر است           بین آزمایشگاه ها از طری  ایاترننت به آسنانی امکنان                                                  

 و موجب توسنعه مطالعنا  اپیدمیولوژیکی در سنطن  جنهنان                                                  

شود  در این زمیاه، هن  اکانون پایگناه داده هنا از طنرینن                                                          می  

 m st. et.   ایاترننت بننرای چانندین ارگانیسنن  درسننایت                                           

مطالعا  متعدد محققنان                      (       32و     33باشند )       قابننل دسترس  منی                   

در      ST88و     ST22در کشورهای اروپایی نشان دهاده کلون های                                        

 باشد  اما در اینا                      می  استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                          های     جدایه     

 (     32شااسایی شده است )                   ST53متحده آمریکا و ایرلاد کلون                            

ما ور دسته باندی                   به     MLSTهدف از این مطالعه ارزیابی روش                             

هنای     جدا شده از عفونت                استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                          های     سویه    

هنای     ها و تعیین سوینه                  بررسی تاوع ژنتیکی جدایه                       و   بیمارستانی            

 باشند       در حنال گنردش اینن باکتننری منی                               

 مواد و روش ها             

 مطالعه توصیفنی منقنطنعنی،                      در این          های باکتریایی:              جدایه       الف(    

 از منوارد          استافیلوکوکنوس اپنیندرمنیندینس                          جدایه         33تعداد       

های دستگاه ادراری در بیماران منراجنعنه کنانانده بنه                                              عفونت     

 آزمایشگاه های تشخی  طبی شهرستان شهرکرد انتخاب گردید                                                       

 هنای منورد نن نر              ما ور جداسازی این باکنتنری، ننمنوننه                               به    

در محی  بلادآگار )مر ، آلمان( کشت داده شدند  سنپنس بنا                                                    

های رنگ آمیزی گرم، تست کاتا ز، کوآگنو ز،                                         استفاده از روش              

تخمیر قادهای گزیلوز، ساکارز، ترهالوز، منالنتنوز، مناننینتنول،                                                        

هوازی در محی  تیوگلنینکنو  ،                             همولیزین، رشد در شرای  بی                         

حساسیت نسبت به نوبیوسین و تست فسفاتاز شااسایی مقدماتی                                                       

 (   33شدند )      

های بناکنتنریناینی:                جدایه     تا ید مولکولی               و        ب( استخرا             

  A            استخرا          وسیله کیت           ژنومی به  A                      )و   )فرماتاز، لیتوانی

مان نور         با توجه به دستورالعمل شرکت سازنده استخرا  شد  به                                                

استافنینلنوکنوکنوس               باکتری و تا ید قطعی                               تکثیر ژن          
در جدایه های مورد مطالعه، آزمایش واکاش زنجیره                                                 اپیدرمیدیس          

( با استفاده از پرایمرهای اختصاصی با توالنی                                            PCRای پلی مراز )             

     -CCTATAA ACT   ATAACTTC   -3    و 

R    -CTTT A TTTCAACCTT C  TC -3            انننجننام
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 منینکنرولنینتنر شنامنل                  00در حج  نهایی                PCRشد  واکاش           

  0/2،     1میکرولیتر بافر                  0نانوگرمA        (300             ،)  میکرولیتر           2

میلی منول              3/0لیتوانی(،           -)فرماتاز           (TPs  1  mM  میلی مول        

 5  mM) 2M C    ،3                  پرایمر )سیااژن، اینران(،                         میکرومول از هر

)فرماتاس، لنینتنواننی(                      Ta    A Po yme aseواحد آنزی               3

   e  o   ) در دستگاه ترموسایکلر                        PCRانجام گرفت  واکاش                   

Maste  cyc e    a  e t   e ma y                  دقیقنه         3( با شرای  دمایی

  33درجه سلیسیوس و در ادامنه                            5واسرشت ابتدایی در دمای                        

درجه سلنینسنینوس                 5چرخه شامل واسرشت سازی در دمای                               

مند      درجه سلیسیوس بنه                 33 انیه، اتصال در دمای                        0 مد      به  

  30مند      درجه سلیسیوس به                   72 انیه، گسترش در دمای                        30

درجه سلیسنینوس                72 انیه و در نهایت گسترش نهایی در دمای                                    

پنس از         PCR  محنصنو            (    3)   دقیقه انجام شد                  3مد      به  

درصد با استفاده از دسنتنگناه                             3الکتروفورز بر روی ژل آگارز                            

 ترانس لومیااتور مورد بررسی قرار گرفتاد                                        

 منان نور بنررسنی تنانوع ژننتنینکنی                           به    :         ( آزمون        

 جندا شنده از            استافیلوکوکوس اپنیندرمنیندینس                          های     جدایه     

و مطاب  با دستورالعمل                         MLSTروش     های بیمارستان از                  عفونت     

استفناده شند  در اینن                      m st. et.   توصیه شده در سایت                   

 دار   ژن خناننه         7روش توالی نوکنلنئنوتنیندی منربنوط بنه                               

استافنینلنوکنوکنوس                 (                                        )   

تعیین توالی گردید                     ، PCRپس از تکثیر درآزمایش                          اپیدرمیدیس          

ژن مربوط بنه هنر                  7های نوکلئوتیدی تعیین شده برای                               و توالی       

های قبلی  بت شده در این ساینت منقنایسنه و                                       جدایه با توالی              

مربوط بنه هنر                ST،  من تعیین شماره آللی مربوط به هر ژن                                   

معرفی         ما ور از زو  پرایمرهای                        برای این          .   جدایه تعیین گردید                 

   (  3( استفاده گردید )                 3)جدول         MLSTشده در سایت رسمی                  

 صنور  جنداگناننه                های یاد شنده بنه              تکثیر هر کدام از ژن                   

 میکرولیتر منتنشنکنل از                    00معمولی( در حج                 PCR)در قالب          

 ،    2M Cمنینلنی منول            PCR b   e  1     ،2میکرولیتر             0

میکرومو ر از هر جفت پرایمنر                              TP m      ،3  میکرومول          200

 و    Ta    A Po yme aseواحندآننزین            3مربوط به هر ژن،                 

نناننوگنرمA       (300            )  های تخلی  شده               میکرولیتر نمونه                 2

 ما ور تنکنثنینر               صور  گرفت  برنامه حرارتی مورد استفاده به                                        

 دقنینقنه واسنرشنت شندن                    3با شرای  دمایی                دار     های خانه        ژن  

چنرخنه        33درجه سلیسیوس و در ادامنه                           50ابتدایی در دمای                 

مند      درجه سلیسیوس بنه                   50شامل واسرشت شدن در دمای                         

 انیه،          30مد      درجه سلیسیوس به                   00 انیه، اتصال در دمای                        30

 انیه و در              30مد      درجه سلیسیوس به                   72گسترش در دمای               

  درجنننه سلیسیننننوس بنه                      72نهایت گسترش نهایی در دمای                           

 (        3دقینقنه انجنام شد )                     3مند       

و تنعنینینن تنوالنی:                     د( خال  سنازی منحنصنول                    

 بنننا اسنننتنننفننناده از کنننینننت                      PCRمنننحنننصنننو        

   (   a t s  Ma as a  PCR C ea       )     طب  دسنتنورالنعنمنل                و

 هنای تنخنلنین            ننمنوننه           شرکت سازنده تخلی  گردیندنند                         

های تکثیر یافته در هر جنداینه بنه                                شده جهت تعیین توالی ژن                      

 شرکت ماکروژن کره ارسنال و بنا اسنتنفناده از دسنتنگناه                                             

AB 3 3   L              (و روش سانگرSa  e                     تعیین توالی شدند ) 

توالی نوکلئوتنیندی                    ه( تعیین شماره آلل های ژن های خانه دار:                                       

منورد        Ch omasدار توس  ننرم افنزار                    مربوط به هر ژن خانه                   

 نام ژن فعالیت (’3-’5توالی پرایمر ) اندازه قطعه )جفت باز(

465 TGTGATGAGCACGCTACCGTTAG 

TCCAAGTAAACCCATCGGTCTG 
Carbamate  kinase arcC 

420 CATTGGATTACCTCTTTGTTCAGC 

CAAGCGAAATCTGTTGGGG 
Shikimate dehydrogenase aroE 

438 CAGCCAATTCTTTTATGACTTTT 

GTGATTAAAGGTATTGATTTGAAT 
ABC transporter gtr 

412 GATATAAGAATAAGGGTTGTGAA 

GTAATCGTCTCAGTTATCATGTT 
DNA  mismatch repair protein mutS 

428 GTTACTAATACTTTTGCTGTGTTT 

GTAGAATGTAAAGAGACTAAAATGAA 

Pyrimidine operon regulatory 

  ote   
pyr 

424 ATCCAATTAGACGCTTTAGTAAC 

TTAATGATGCGCCACCTACA 
T  ose hos hate  some ase tpi 

416 CACGCATAGTATTAGCTGAAG 

CTAATGCCTTCATCTTGAGAAATAA 

Acetyl-CoA 

acety t a s e ase 
yqiL 

 استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس ژن خانه دار در  7توالی پرایمرهای مورد استفاده جهت تکثیر : 3جدول 
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 ( قرار گرفت  در قسمت آننالنینز داده                                  )T  mبررسی و اصلا               

   ( ata a a ys s           از ساینت )MLST                    گنزینانه داننلنود آلنل 

   ( o   oa  a  e                                        انتخاب و توالی مورد ن ر با توالی آلل  )     های

  بت شده در سایت مقایسه و اصلاحا   زم انجام گرفت                                                  

به ما ور تعیین شماره آلل ها، توالی هنای اصنلا  شنده در                                                    

 وارد و شنمناره                S    e Loc sبخش       Loc s   e yقسمت      

آلل های مربوط به هر ژن تعیین گردید  پس از تعیین شنمناره                                                       

 ژن      7های مربوط به هر ژن، شماره آلل های منربنوط بنه                                            آلل   

 ینعنانی ژن هنای             استافیلوکوکوس اپیندرمنیندینس                          خانه دار        

 P o   e   e yدر قسمت              ،      ،        ،      ،      ،      ،      

A  e  c          وارد وST                                 مربوط به هر جدایه تعیین گردید 

ارتباط فیلوژنتیکی بنینن                           ها:   جدایه       و( بررسی ارتباط فیلوژنتیکی                          

   سننایننت      eB RST 3هننا تننوسنن  الننگننوریننتنن                   جنندایننه     

   (htt    eb  st.MLST. et )                              بررسی گردیند  بنا اسنتنفناده از 

و بر اساس روش ماتریکس فاصلنه طنبن                                    e C  st نرم افزار           

دست آمده آنالیز                 های به      ، الگوی توالی یابی تای                        P MA مدل     

دست آمنده از منجنمنوع                       و دندروگرام الگوی کلاستریاگ به                             

 ها ترسی  گردید                  کلون    
 

 یافته ها            

 منورد بنررسنی              استافیلوکوکوس اپیدرمیندینس                          جدایه       33در    

  ST22   ،ST88 ،    ST153( شامل         STپروفایل ژنتیکی )کلون                      3

 شااسایی شد  نتایج حاصل از بررسی توالی ینابنی و شنمناره                                                    

دار از        ژن خناننه         7های شااخته شده در                     STهای موجود در              آلل   

نشان داده             2در جدول           استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        های     جدایه     

جداینه منورد              33ی شااخته شده در                 ها    STشده است  فراوانی                  

آورده شده است  همان گونه کنه در اینن                                      3بررسی در جدول               

 درصند        00بنا فنراواننی              ST22جدول مشخ  است، کلون                     

استافیلوکوکنوس                 جدایه       33ترین پروفایل شااخته شده در                            غالب    

هنا    مورد مطالعه بود  ارتباط فیلوژنی بینن جنداینه                                           اپیدرمیدیس          

 از سننایننت           eB RST 3تننوسنن  الننگننوریننتنن                

ht     eb  st.MLST. et                                 بررسی شد  بر اساس الگوی تنوالنی

و     e C  st افنزار       یابی تای  به دست آمده با استفاده از ننرم                                       

آنالیز و دنندروگنرام                      P MA روش ماتریکس فاصله طب  مدل                           

ها رس  گردید                الگوی کلاستریاگ به دست آمده از مجموع کلون                                        

 (   3قنرار گرفتانند )شکل                       Bو     Aجدایه در دو کلاستننر                       33این     

   بح    

  MLSTامروزه در مطالعا  اپیدمیولوژیکی و جمعینتنی روش                                              

کاربرد ویژهای پیدا نموده است  با روش های تایپیاگ مولکولنی                                                          

 الگوی آلل ها
ST 

yqiL tpi pyr mutS gtr aroE C arc 
3 7   2 2 3 7 ST22 
7 3 2 3 2 3 3 ST88 
3 3 2 2 3 3 2 ST153 

جنداینه هنای  ST  الگوی آلل های مختلف ژن های خانه دار در اننواع:  2جدول

 استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس 

 STکلون  تعداد جدایه فراوانی )درصد(

50 8 ST22 

31/25 5 ST88 

18/75 3 ST153 

 جنداینه ی 33کلون های ژنتیکی غالب شناناخنتنه شنده در :  3جدول

 استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس 

 ST. بر اساساستافیلوکوکوس اپیدرمیدیس دندروگرام جدایه های : 3شکل 
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می توان شیوع عفونت های بیمارستانی، شناناسناینی منخنازن                                                  

آلودگی ناشی از غذا یا انتشار سویه های پاتوژنیک گیناهنی در                                                         

 (     33و     30محی  را مشخ  نمود )                   

 بناندی ژننتنینکنی             روش جهت دستنه            در مطالعه حا ر از این                       

استفاده شنده اسنت                     استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        های     جدایه     

هنای     از عوامل شناین  عنفنوننت                     استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        

های راینج          بیمارستانی بوده که امروزه نسبت به اکثر آنتی بیوتیک                                                  

های میکروبی مقاوم شده است  در این مطالعه                                          در درمان عفونت              

 جنداشنده از             استافیلوکنوکنوس اپنیندرمنیندینس                        جدایه         33

  3آنالیز شند و               MLSTعفونت های دستگاه ادراری به روش                                

در بین جدایه هنا                   ST153و     ST22   ،ST88کلون مختلف شامل                 

 بود         ST22شااخته شد که غالب ترین کلون                             

بیشتر در کشورهنای                    ST22در مطالعا  قبلی انجام شده در دنیا                                   

اروپایی )ایسلاد، دانمار ، یونان و آلمان( و اینا   منتنحنده                                                        

نیز از کشورهای اروپایی )لهستان، دانمنار  و                                             ST88آمریکا و          

از ایا   متحد امریکا و یک کشور اروپاینی                                          ST153پرت ال( و           

 (    3به نام ایرلاد جداسازی و شااسایی شده اند )                                         

جهنت تناینپنینانگ               MLSTطب  اطلاعا  ما، تا کاون از روش                             

در ایران استفاده نشده اسنت  امنا                                استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                          

در نقاط مختلف دنیا مطالعاتی درخصنو  ژننوتناینپنینانگ                                               

  به این روش انجام گرفته است  به                                استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        

( و     Sha maعاوان مثال در تحقی  انجام شده توس  شنارمنا )                                          

 بنر روی          MLST، کنه بنا روش              203همکاران در سال                

صور  گرفت، کلنون                   استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        جدایه         300

ST       جدایه،          300درST2      جدایه و         30در    ST5        جدایه          3در

     STشنانناسننایننی گننردینند  در ایننن تننحننقننینن  کننلنون                                  

ترین کلون معرفی گردید، اما در تحقی  حنا نر کنلنون                                               غالب    

ST22                                ( 0غالب ترین کلون معرفی گردید     ) 

استافیلنوکنوکنوس               ،    203( و همکاران در سال                        Cheکریفی )       

های خونی وابسته به                    بیمار مبتلا به عفونت                     20را از         اپیدرمیدیس          

کارماد همان بیمارستان جنداسنازی کنردنند  در                                           2 کاتتر و         

در مجموع ینازده                  MLSTپژوهش یاد شده با استفاده از روش                                 

ST                 شااسایی گردیدST2       جدایه و             0درST5       جنداینه         3در

(     30یافت شد که با نتایج حاصل ار تحقی  حا ر تفاو  دارد )                                                   

  30، از      2033( و همکاران در سنال                    Pa  oدر تحقی  پا ولو )                 

مخنتنلنف         STتعداد دوازده              استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                            جدایه     

شناناسناینی           ST  3شااسایی شد  در این بررسی کلون جدید                                    

 منوردST5    (5          ،)     در این مطنالنعنه                STگردید  رایج ترین انواع                      

ST        (         ،)مننوردST5          (          ، )مننوردST2        (3        ،)مننوردST81    

،   ST2    ،ST35دیگر نیز شامنل               STمورد( بود  همچاین شش                        3)   

ST5    ،ST1     ،ST1     و  ST1 8                             نیز معرفی گردیدند  امنا در

شاناسناینی           ST153و     ST22   ،ST88پژوهش یاد شده کلون های                        

 (     33نگردید )        

  73، از      2032( و همکاران در سال                    Me  esدر تحقی  مادس )               

    STننوع       27مورد بررسی                استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        جدایه       

  ST5       (23/3درصند( و         33/5)        ST2مختلف را گزارش نمودند                       

   ST83چنناننیننن      هننای غننالننب بننودننند  هنن                   درصنند( کننلننون          

    STدرصند( و           7)         ST5درصدST    (0/3        ،)درصد( و           5/5)   

 (       37درصد( نیز کلون های شااسایی شده بودند )                                        0/3) 

جنداینه         00از      2005( و همکاران در سال                     Lدر طی تحقی  لی )                

شااسایی شد کنه                  STتعداد شانزده            استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                          

   ST2   ،ST5   ،ST     ،ST23   ،STگروه        3ها در       درصد آن         70

منربنوط بنه            STچاین سه مورد از انواع                     قرار داشتاد  ه                    ST2و 

مربوط به دو تا سه جنداینه                         ST    یک جدایه بود وهفت نوع دیگر                          

 (     30ترین مورد گزارش گنردیند )                       عاوان غالب          به     ST2بودند  اما          

بنا منوارد            STدر پژوهش حا ر تمامی انواع شااسایی شنده                                       

منطنابنقنت          MLSTشااخته قبلی  بت شده در بانک اطلاعاتی                                     

قرار گرفتاد  این امنر نشناننگنر                               Bو      Aداشتاد و در دو کلاستر                    

 وجود تاوع ژنتیکی نسبتا  با یی در اینن جنداینه ها منی بناشند                                                             

 نتیجه  یری          

های مورد مطالعه در کلاستر های جنداگناننه                                      قرار گرفتن جدایه                

نشان دهاده وجود تاوع ژنتیکی می باشد  این مسئله می تنوانند                                                         

را از ماابن                استافیلوکوکوس اپیدرمیدیس                        احتمال آلودگی افراد به                        

های بیمارستانی )از ابزار و وسایل گرفته تا هوای                                                مختلف عفونت           

رسد با جداسازی باکنتنری                       ن رمی     اتا ( را نشان دهد   باابراین به                                 
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 هنا بنا       توان تانوع جنداینه               های مختلف بیمارستان، می                       از بخش      

را مننننننورد              MLSTهای نوین منننولکنولی منناناند                              روش   

 ارزینابنننی قننرار داد                          

 ت کر و قدردانی              

نویسادگان این مقاله از جااب آقای مهادس ماوچهر مومای بنه                                                        

 دلیل همکاری در اجرای این پژوهش کمال امتاان را دارند                                                     
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Abstract 

Background & Objectives: Staphylococcus epidermidis is one of the main causes of urinary tract 

infections and second cause of respiratory infections in human. The aim of this study was  

genotyping S. epidermidis strains isolated from nosocomial infections and detection of genetic 

clones using Multilocus Sequence Typing (MLST) method. 

Materials & Methods: In this cross-sectional study, 16 S. epidermidis isolates were selected and 

PCR products from amplification of seven housekeeping genes were sequenced. The nucleotide 

sequences of each gene in each isolate were analyzed in the MLST database and, besides  

identifying different clones, gene - specific alleles in each sequence types (ST) were determined. 

Results: A total of 3 clones including ST22, ST88 and ST153 were identified from 16 isolates, 

which was classified into two gene clusters of A and B. ST22 clone with a frequency of 50%, 

ST88 with 31.25% and ST153 with 18.75% were identified. The most dominant S. epidermidis 

clone isolated in 16 isolates is ST22. 

Conclusion: Dendrogram analysis of the isolates showed the homology of all isolates to alleles 

previously reported. Furthermore, our results suggest the genetic diversity of the isolates.  

Keywords: Staphylococcus epidermidis, Housekeeping genes, Genetic clones, Multilocus  

Sequence Typing (MLST).  
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