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Abstract 

Background and Objective:Gram-negative bacilli are important hospital pathogens with 

an increasing prevalence of broad-spectrum beta-lactamase genes and integrons. Therefore, 

identification of these antibiotic resistance genes is essential to prevent the spread of resistant 

strains.The aim of this study was to determine the frequency of class 1, 2 and 3 integrons and 

bla-CTX-M, bla-SHV and bla-TEM broad-spectrum beta-lactamases genes in Gram-negative 

bacilli isolated from Bandar Abbas Pediatric Hospital. 

Materials and Methods: Sixty Gram-negative bacilli strains were isolated from clinical 

specimens and identified by biochemical tests and their antibiotic resistance patterns were 

determined by Disk Diffusion method. Multiplex PCR was used for detection of class 1, 2 and 3 

integronsand PCR wasperformed to identify the bla-CTX-M, bla-SHV and bla-TEM‎family’s‎

genes, respectively. 

Results:The most frequent strains belonged to Escherichia coli 70% and the highest 

resistance and sensitivity were Sulfomethoxazole 68% and Gentamicin 75% respectively.Of the 

60 strains isolated, 61.7% and 26.7% had Class I and 2 integron genes, respectively, whereas no 

class 3 integron gene was detected in any of the isolates. PCR results showed that blaCTX-M, 

blaSHV and blaTEM family genes were 66.7%, 10% and 31. 7% strains, respectively. 

Conclusion: In this study, there was a significant correlation (p<0.05) between the presence 

of class 1 and 2 integrons, bla-CTX-M, bla-SHV and bla-TEMand antibiotic resistance. 

Therefore, determination of antibiotic resistance genes and the use of appropriate therapeutic 

methods based on antibiogram pattern determination of the strains are also suggested. 

Keywords: Integron, TEM, SHV, CTX, Multiplex-PCR, Extended- spectrum Beta-
Lactamase Genes. 
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  چکیده
الطیف و  های بتالاکتاماز وسیع اند که شیوع ژن های مهم بیمارستانی های گرم منفی پاتوژن باسیل سابقه و هدف:

های مقاومت آنتی بیوتیکی به منظور جلوگیری از  ها در آنها رو به افزایش است. لذا شناسایی این ژن اینتگرون

و  5،3،2های اینتگرون کلاس  هدف این مطالعه بررسی فراوانی ژن های مقاوم، ضروری است. گسترش سویه

های گرم منفی جدا شده از  در باسیل bla-TEMو  bla-CTX-M ،bla-SHVالطیف  بتالاکتامازهای وسیع

 باشد. بیمارستان آموزشی کودکان بندر عباس می

های بیوشیمیایی  های بالینی، جداسازی و با تست سویه باسیل گرم منفی از نمونه 15تعداد  مواد و روش کار:

های  چندگانه برای شناسایی ژن PCRبیوتیکی آنها با روش انتشار در ژل تعیین شد.  شناسایی و الگوی مقاومت آنتی

 استفاده شد. bla-TEMو  bla-CTX-M ،bla-SHVبه منظور شناسایی  PCRو از  5،3،2اینتگرون کلاس

% و بیشترین میزان مقاومت و حساسیت به ترتیب 05ها مربوط به اشرشیاکلی، بیشترین فراوانی سویه نتایج:

 53، و 5%( دارای ژن اینتگرون کلاس 0/15سویه ) 20% بود. 01% و جنتامایسین 18وکسازول مربوط به سولفومت

ها مشاهده نشد.  در هیچ یک از سویه 2اینتگرون کلاس باشند.  می3%(، دارای ژن اینتگرون کلاس 0/31سویه )

 مورد، bla-CTX-M (15الطیف به ترتیب مربوط به ژن  بتالاکتامازهای وسیع های کدکننده ترین فراوانی ژنبیش

0/11 ،)%bla-TEM (53،و0/25 مورد )% bla-SHV (1 ،می55 مورد )%  .باشد 

و  5و  3های اینتگرون کلاس  بین حضور ژن P<51/5 داری در مطالعه حاضر ارتباط معنی گیری: نتیجه

از  .بیوتیکی مشاهده گردیدو مقاومت آنتی bla-TEMو   bla-CTX-M،bla-SHVالطیف  بتالاکتامازهای وسیع

بیوگرام بیوتیکی و استفاده از روش درمانی مناسب بر پایه تعیین الگوی آنتیهای مقاومت آنتی رو شناسایی ژن این

 گردد. توصیه میها  سویه

 الطیف. ز وسیعهای بتالاکتاما چندگانه، ژن TEM  ،SHV ،CTX ،PCRاینتگرون، ها: کلیدواژه

                                                        
 91/10/9911 تاریخ پذیرش:؛    01/10/9910 تاریخ دریافت:. 1



 19 و بتالاکتامازهای... 1 ،2 ،3 کلاس اینتگرون های‌بررسی فراوانی ژن

 . مقدمه1

ها به ویژه بیماستان  های بیمارستانی به عنوان یکی از مشکلات عمده در بیمارستان عفونت
نواع مختلفی از های بیمارستانی ا باشند. با توجه به محدوده سنی، عفونت کودکان مطرح می

های زخم به دنبال اعمال  های ادراری، پنومونی و عفونت اختلالات نظیر، سپتی سمی، عفونت
های مراقبتی  (. بیماران بستری در بیمارستان کودکان به دلیل پیچیدگی0،9نماید ) جراحی را ایجاد می

باشند که علاوه بر  می 1های مقاوم به چند دارو و استفاده از وسایل پزشکی مختلف در معرض عفونت
 (.9تواند موجب مرگ و میر گردد ) می افزایش هزینه درمانی و طولانی شدن روند بهبودی، نهایتاً 

ها، اثر بسیاری از این ترکیبات قدرتمند به  امروزه به دنبال استفاده نابجا و بیش از حد از آنتی بیوتیک
های با مقاومت چند دارویی  شاهد ظهور سویهعلت افزایش مقاومت، کاهش یافته و در سراسر جهان 

های  های ناشی از باکتری ‎، عفونت2ها ای که مرکز کنترل و پیشگیری از بیماری (. به گونه0هستیم )
مقاوم به چند دارو را به عنوان تهدیدی جدی برای سلامت جامعه بشری مطرح نموده است. انجمن 

های کلبسیلا  های گرم منفی را که شامل سویه طور خاص سه دسته از باسیل عفونی آمریکا به
های اسینتوباکتر  واشرشیاکلی مقاوم به سفالوسپورین، سودوموناس آئروژینوزا مقاوم به چند دارو و سویه

 (. 5است ) هایی با مقاومت چند دارویی مطرح کرده باشند را به عنوان سویه ها می مقاوم به کارباپنم
های مقاومت آنتی بیوتیکی در  ترین راه انتشار ژن ا به عنوان موفقه نقش انتقال افقی اینتگرون

های  هایی با مقاومت نسبت به چند دارو اهمیت شناسایی این نوع ژن ها و پیدایش گونه میان سویه
ها، عناصر ژنتیکی متحرکی هستند که با قرارگیری در  نماید. اینتگرون مقاومتی را ضروری می

در داخل  های مقاومت آنتی بیوتیکی را در حالی که ها، ژن و ترانس پوزون ها پلاسمیدها، کروموزوم
 (. 6نمایند ) جا می های ژنی قرار دارند، حمل و جابه قالب

های گرم منفی  کلاس اینتگرون براساس تفاوت در ژن اینتگراز در باکتری 1تاکنون بیش از 
اند  های کلینیکی مطرح ی در میان جدایهکلاس اصل 0کلاس، تنها  1اند. از میان این  شناسایی شده

 (.0باشند ) ترین آنها می شایع 0و 9های کلاس  که اینتگرون
ها متفاوت است.  های مختلف در میان باکتری راهکارهای بروز مقاومت در برابر آنتی بیوتیک

                                                        

1. MDR: Multi Drug Resistance 
2. CDC:Center for Disease control and prevention 
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های  تریهای باک های مقاومت، تولید آنزیم بتالاکتاماز در میان سویه ترین مکانیسم یکی از شایع
های نسل  های گروه بتالاکتام )سفالوسپورین باشد که با هیدرولیز نمودن آنتی بیوتیک گرم منفی می

ها( موجب بی اثر نمون آنها و بروز مقاومت نسبت به این آنتی  اول، دوم و سوم و منوباکتام
 (.1،0شوند ) ها می بیوتیک

 D و A شوند و در گروه های پلاسمیدی کد می ژنغالبا توسط  1الطیف های بتالاکتاماز وسیع آنزیم
شامل طیف  الطیف های بتالاکتامازهای وسیع قرار دارند. آنزیم Amblerبندی مولکولی  از طبقه

 ,Sulfydryl variable (SHV) Temoneria (TEM)کههای آنزیمی بوده  گوناگونی از خانواده

Cefotaximase (CTX) باشند  های گرم منفی می های این خانواده در باسیل ترین ژنوتیپ از شایع
  در اروپا، کانادا و آسیا، ESBLترین نوع  اند که شایع (. مطالعات نشان داده91)

 CTX-Mکه در سایر نقاط دنیا است. درحالی TEM, SMV (. مطالعات متعدد 99اند ) شایع
بیوتیکی از  های مقاومت آنتی ها و انتشار ژن ور اینتگروندار بین حض ارتباط معنی حاکی از وجود

 (.90-90الطیف است ) های بتالاکتامازهای وسیع جمله ژن

های مختلف اینتگرون  های کلاس متاسفانه تاکنون اطلاعات کافی در زمینه شیوع ژن
فی جدا شده های گرم من الطیف در میان باسیل های بتالاکتامازهای وسیع ( و انواع ژن9،0،9)کلاس
 های بالینی کودکان شهر بندرعباس وجود ندارد. از نمونه

و همچنین  0،9،9رو پژوهش حاضر با هدف بررسی میزان فراوانی اینتگرون کلاس  از این
و  bla-TEMو  bla-CTX-M،bla-SHVالطیف  های بتالاکتامازهای وسیع ارزیابی مولکولی ژن

منفی جدا شده از کودکان بستری در بیمارستان آموزشی  های گرم تعیین شیوع آنها در میان باسیل
 انجام شده است. 9916کودکان بندرعباس در سال 

 ها . مواد و روش2

 ها جامعه مورد بررسی و نمونه .2-1

مقطعی طی یک دوره چهار ماهه از مهر تا دی ماه  -مطالعه حاضر که به صورت توصیفی
های بالینی متفاوت شامل  تری گرم منفی از نمونهسویه مختلف باک 61انجام شد، تعداد  9916

                                                        

1. ESBL: Extended-spectrum beta-lactamases  
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ادرار، خون، خلط، لوله تراشه و ترشحات چشم از بیماران بستری در بیمارستان آموزشی کودکان 
 بندرعباس جداسازی شد. 

 ها كشت و شناسایی سویه .2-2

باس بر شناسی دانشکده علوم پزشکی بندرع ها پس از انتقال به آزمایشگاه میکروب تمامی پلیت
گار کشت داده شدند. سپس، تمام پلیت گارو ائوزین متیلن بلو آ گار، مکانکی آ ها  روی محیط بلادآ

ساعت انکوبه گردیدند. کلنی رشد یافته، پس از 00 -00درجه سانتیگراد به مدت  90در دمای 
یایی های بیوشیم های گرم منفی، بر مبنای آزمون آمیزی گرم و مشاهده باسیل و کوکوباسیل رنگ

گار همچون تست  3، سیترات اوره2، سولفور ایندول حرکت1های اکسیداز، تریبل شوگر آیرن آ
هند  Himediaآلمان و  Merkهای مصرفی از شرکت  محیط کشت .(18شناسایی گردیدند )

 خریداری شد.

 تست آنتی بیوگرام .2-3

گار بر  61حساسیت آنتی بیوتیکی  سویه باکتری گرم منفی جدا شده به روش دیسک دیفیوژن آ
گار با روش   .(91انجام شد ) Kirby-Bauerروی محیط مولر هینتون آ

 آنتی بیوتیک مورد استفاده از شرکت پادتن طب شامل سولفومتوکسازول 1در این مطالعه 
(μg 05,SXT سفتریاکسون ،)(CRO,‎ 30μg)فتازیدیم ، س(CAZ,‎ 30μg)سفوتاکسیم ، 

(CTX,‎30μg)سیلین  ، آمپی(AM,10‎μg) ایمیپنم ،(IPM,‎10‎μg)جنتامایسین ، (GM,‎10μg) ،
 باشند. می (FO,200‎μg) و فسفومایسین (CP,‎5μg) سیپروفلوکساسین

 CLSI, Clinical Laboratory Standard Institute نتایج حاصل براساس جدول استاندارد
 (.01تفسیر شد ) 0190به سال  مربوط

 DNAاستخراج  .2-4

DNA  سویه باکتری گرم منفی جدا شده با استفاده از روش جوشاندن  61ژنومیBoiling 

Method ( 09استخراج گردید.) 
                                                        

1. TSI: Triple Sugar Iron Agar 

2. Sulfur Indole MotilitySIM 
3. OF: Oxidative fermentation 
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 Multiplex –PCRآزمون  .2-1

 به روش 9، 9، 0 های انتگرون کلاس ژنوم تخلیص شده جهت بررسی حضور ژن
Multiplex-PCR ( توالی پرایمرهای مورد استفاده9(. جدول )22د بررسی قرار گرفت )مور 

 الطیف های بتالاکتامازهای وسیع و ژن 9، 0، 9 های اینگرون کلاس جهت شناسایی ژن
bla-CTX-M، bla-SHV  وbla-TEM (. واکنش 23دهد ) را نشان میMultiplex PCR  در

 میکرومول از dNTPs، 9میکرولار Mgcl2 ،0/1مول  میلی 9میکرولیتر شامل:  05حجم 
 استخراج شده DNAمیکرولیتر  9و  Taq DNA Polymeraseواحد آنزیم  0/1 هر پرایمر،

 در دستگاه ترموسایکلر PCRمراحل  0انجام شد. براساس برنامه دمائی ذکر شده در جدول 
(BIO-RAD T100، ( انجام شد )09امریکا). 

 PCR (23.) و Multiplex PCRه در واكنش توالی پرایمرهای به كار رفت -1جدول 

 (bp) اندازه محصول پرایمرها توالی پرایمرها دمای واكنش منابع

(42) 12 5'- CAGTGGACATAAGCCTGTTC -3' 
5'- CCCGAGGCATAGACTGTA -3' 

Int-1F 
Int-1R 160bp 

(41) 12 5'- GTAGCAAACGAGTGACGAAATG -3' 
5'- CACGGATATGCGACAAAAAGGT -3' 

Int-2F 
Int-2R 789bp 

(42) 12 5'- GCCTCCGGCAGCGACTTTCAG -3' 
5'- ACGGATCTGCCAAACCTGACT -3' 

Int-3F 
Int-3R 979bp 

(46) 62 5'- TCAGCGAAAAACACCTTG -3' 
5'- TCCCGCAGATAAATCACC -3' 

SHV F 
SHV R 471bp 

(42) 19 5'- TTTGCGATGTGCAGTACCAGTAA -3' 
5'- CGATATCGTTGGTGGCATA-3' 

CTX F 
CTX R 593bp 

(43) 62 5'- GAGTATTCAACATTTCCGTGTC -3' 
5'- TAATCAGTGAGGCACCTATCTC-3' 

TEM F 
TEM R 848bp 

 Multiplex-PCRجهت  PCRبرنامۀ دمائی مورد استفاده دستگاه  -2جدول 

 تعداد چرخه مراحل درجه حرارت ( (minزمان 

 9 واسرشت اولیه 12 2

 ثانیه 21
9 
3 

12 
12 
24 

 واسرشت ثانویه
 اتصال پرایمرها

 سازی اولیه طویل

91 

 9 سازی نهایی طویل 21 1
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 الطیف های بتالاكتاماز وسیع جهت شناسایی ژن PCRآزمون  .2-6

bla-CTX-M ,bla-SHV  وbla-TEM: 

 میکرولیتر هر ویال 05به ازای هر نمونه در حجم نهائی  PCRجهت انجام آزمون 

 51باکتری موردنظر با غلظت  DNAمیکرولیتر از  9میکرولیتر مسترمیکس،  5/90شامل: 
میکرو لیتر آب مقطر استریل استفاده شد  5/1میکرولیتر از هر پرایمر و 9میکروگرم بر میلی لیتر و 

را  CTX ,TEM ,SHVهای  برنامه دمائی دستگاه ترموسایکلر جهت تکثیر ژن 9(. جدول 00)
  bp51از مارکر PCR . جهت تایید وزن مولکولی محصولات تکتیر شده در دهد نشان می

گارز  PCRشد. پس از انجام واکنش، محصولات  سیناکلون( استفاده)  % در بافر5/9بر روی ژل آ

(Tris-borate-EDTA)TBE  9 85دقیقه با ولتاژ  95% به مدتV  الکتروفورز شدند و سپس در
 بررسی شد.مشاهده و  1دستگاه ژل داکیومنت

 bla-TEMو  bla-CTX-M ،bla-SHVهای  برنامه دمائی و زمانی دستگاه ترموسایکلر جهت تکثیر ژن -3جدول 

  تعداد چرخه مراحل درجه حرارت زمان )دقیقه(

 9 واسرشت اولیه 12 1

 SHV ژن

  واسرشت ثانویه 12 9
91 
 

 اتصال پرایمرها 62 9

 سازی اولیه طویل 24 9

 9 سازی ثانویه طویل 24 91

 9 واسرشت اولیه 12 1

 CTX ژن

 واسرشت ثانویه 12 9
 
91 

 اتصال پرایمرها 19 9

 سازی اولیه طویل 24 9

 9 سازی ثانویه طویل 24 91

 9 واسرشت اولیه 12 1

 TEMژن

 واسرشت ثانویه 12 9

 اتصال پرایمرها 62 9 91

 سازی اولیه طویل 24 9

 9 سازی ثانویه طویل 24 91

                                                        

1. Bio-Rad Gel Doc 
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 آنالیز آماری .2-7

 الطیف های بتالاکتامازهای وسیع و ژن 9،0،9های اینتگرون کلاس  نتایج مربوط به ارتباط ژن
bla-CTX-M،bla-SHV  وbla-TEM افزار  و الگوی مقاومت آنتی بیوتیکی توسط نرمSPSS 

 .بررسی گردید P< 0/05در سطح معناداری 1با آزمون کای اسکرئر 01نسخه 

 ها . یافته3

 های بیوشیمیایی های گرم منفی جدا شده بر مبنای تست نتایج حاصل از شناسائی باسیل
 %(، کلبسیلاپنومونیه01مورد،  00نشان داد بیشترین فراوانی به ترتیب مربوط به اشرشیاکلی )

%( و 9/9مورد  0)%(، اسنیتوباکتربومانی 91مورد  6) %( سودوموناسآئروژینوزا9/99مورد،  0)
 0 های بیوشیمیایی در جدول باشد. نتایج حاصل از تست %( می9/9مورد  0) انتروباکترآئروزینوزا

 آمده است. 5 و

 های بیوشیمیایی های اشریشیاكلی، انتروباكتر و كلبسیلا براساس تست تعیین هویت باكتری سویه -4جدول 

Urea Citrate 
SIM TSI 

Bacteria 
H2S حركت ایندول H2S مصرف قند گاز 

- - + +  - + A/A Escherichia coli 

 + - - + - - A/A Enterobacter 

+ + - - - -  A/A Klebsiella 

 های بیوشیمیایی براساس تست سودوموناسهای اسینتو باكتر و  تعیین هویت باكتری سویه -1جدول 

Oxidase 
OF TSI 

Bacteria 
 مصرف قند گاز H2S رشد در شرایط هوازی هوازی بی رشد در شرایط

- - + - - ALK/ALK Acinetobacter 

+ - + - - ALK/ALK Pseudomonas 

سویه باکتری گرم منفی مورد بررسی،  61نتایج تست آنتی بیوگرام نشان داد که در میان 
%( بود، در 9/60مورد ) 09( با  SXTبیشترین مقاومت نسبت به آنتی بیوتیک سولفومتوکسازول )

مورد( و  05%: 05های جنتامایسین ) که بیشترین حساسیت به ترتیب در برابر آنتی بیوتیک حالی
 مورد( مشاهده گردید. 09%: 0/09سیپروفلوکساسین )

                                                        

1. Chi-square  
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باسیل گرم منفی نشان  61جزئیات بدست آمده از نتایج آنتی بیوگرام را بر علیه  6جدول 
 دهد. می

 دیسك دیفیوژن* روشهای گرم منفی با استفاده از  الگوی فعالیت آنتی بیوتیکی جدایه باسیل -6جدول

 نیمه حساس)%( مقاوم)%( حساس)%( بیوتیك آنتی

SXT (3/%9)1 (63/%9)29 (91)% 93 سولفومتوکسازول% 

CTX (3/%9)1 (61)%91 (46/%2)96 سفوتاکسیم 

CRO (1)%9 (69/%2)92 (99/%9)41 سفتریاکسون 

IPM (46/%2)96 (46/%2) 96 (23/%2)43 ایمیپنم 

FO (6/%2)2 (21)%42 (23/%9)41 فسفومایسین 

AM (99/%9)3 (61)%96 (46/%2)96 آمپی سیلین 

GM (9/%2)9 (41)%94 (21)%21 جنتامایسین 

CP(3/%9)1 (49/%9)92 (29/%2)29 سیپروفلوکساسین 

CAZ(6/%2)2 (21)%42 (23/%9)41 سفتازیدیم 

، (CAZ,‎30μg)، سفتازیدیم (CRO,‎30‎μg)(، سفتریاکسون μg 05 ,SXT) سولفومتوکسازول *
CTX,‎)سفوتاکسیم  30μg)، سیلین  آمپی(AM, 10μg) ایمیپنم ،(IPM,‎ 10μg)جنتامایسین ، 

(GM,‎10μg)سیپروفلوکساسین ،(CP,‎5μg) فسفومایسین ،(FO, 200μg) . 
نشان داد که از  9،0،9های اینتگرون کلاس  جهت تشخیص ژن Multiplex-PCRآزمون 

سویه باکتری گرم منفی جدا شده مورد بررسی بیشترین فراوانی به ترتیب مربوط به  61مجموع 
%( 0/06 مورد، 91) 0%( و اینتگرون کلاس 0/69 مورد، 90) 9های اینتگرون کلاس ژن
ها یافت نشد. اندازه باند مربوط به اینتگرون  هدر هیچ یک از سوی 9باشد. همچنین ژن اینتگرون  می

 .(9باشد )شکل  می bp001 ،0و اندازه باند مربوط به اینتگرون کلاس  bp961، 9کلاس 

 

 

 

های  جهت شناسایی ژن PCRMultiplexنتایج   -1شکل 

(، bp787) 2( و اینتگرون كلاسbp161) 1اینتگرون كلاس 

  bp11;NC: لدر نشانگر مولکولی یا

 .(E.coli ATCC 25922) نمونه كنترل منفی
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 های کدکننده بیشترین فراوانی ژن جدایه مورد بررسی 61نشان داد در میان  PCRنتایج آزمون 
 مورد،TEM (91 %(،0/66مورد،  01) CTX الطیف به ترتیب مربوط به ژن بتالاکتامازهای وسیع

 (.0،9،0باشد )شکل  %( می91 مورد، 6) SHV %( و0/99

 
 ؛  bp11:NC لدر (، نشانگر مولکولی یاbp173) bla-CTX-Mجهت حضور ژن  PCRنتایج  -2شکل 

 .(E.coli ATCC 25922) نمونه كنترل منفی

 
 ؛  bp 11:PCنشانگر مولکولی یا لدر; bla-TEM (bp848)جهت حضور ژن  PCRنتایج  -3شکل 

 .(K. pneumoniae ATCC700603)نمونه كنترل مثبت 

 
 ؛ bp11:NC نشانگر مولکولی یا لدر ;bla-SHV (bp471 )جهت حضور ژن  PCRنتایج  -4شکل 

 .(E.coli ATCC 25922) نمونه كنترل منفی

و  bla-CTX-M،bla-SHVالطیف  های بتالاکتاماز وسیع نتایج حاصل از توزیع فراوانی ژن
bla-TEM دهنده حضور  نشانسویه مورد بررسی  61در میان  9و0و9های کلاس  و اینتگرون

 سویه و bla-SHV 9سویه،  01در  bla-CTX-Mهای  و ژن 9زمان اینتگرون کلاس  هم
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bla-TEM 90 های و ژن 0زمان اینتگرون کلاس  (. همچنین حضور هم0سویه است )جدول 
bla-CTX-M  2مورد،  1در bla-SHV  مورد وbla-TEM  های جداسازی  مورد از سویه 0در

ها مشاهده نگردید  یک از جدایه نیز در میان هیچ 9شده مشخص گردید. ژن اینتگرون کلاس 
 (.0)جدول 

 .1،2،3های كلاس  الطیف و اینتگرون های بتالاكتاماز وسیع توزیع فراوانی ژن -7جدول 

 bla-TEM bla-SHV bla-CTX-M تعدادكل
 

 1كلاس اینتگرون  41 9 92 92

 2اینتگرون كلاس  4 4 3 91

 تعداد كل 41 1 44 16

 .ها مشاهده نشد یك از جدایه در میان هیچ 3ژن اینتگرون كلاس *

های گرم منفی مورد بررسی،  با توجه به نتایج حاصل از آنتی بیوگرام، در میان باسیل
های  (. در میان سویه6ترین آنتی بیوتیک شناسایی شد )جدول  سولفومتوکسازول به عنوان مقاوم

سویه  95‚ 9%( سویه دارای ژن اینتگرون کلاس 5/50) 00مقاوم به سولفومتوکسازول، به ترتیب 
% ( ژن 90سویه ) bla-CTX-M ،5 %( ژن56سویه )09، 0 %( ژن اینتگرون کلاس50/96)

bla-SHV  ( دارای ژن 91سویه ) 96و%bla-TEM باشند. می 
های جداسازی شده  یوگرام نشان داد بیشترین حساسیت سویههمچنین نتایج حاصل از آنتی ب
سویه حساس  05سویه( است. بر این مبنا در میان 05%، 05نسبت به آنتی بیوتیک جنتامایسین )

%( سویه فاقد 99/19) bla-CTX-M ،09%( سویه فاقد 0/50) 06به آنتی بیوتیک جنتامایسین، 
 بودند. bla-TEM%( سویه فاقد ژن 00/60) 01و  bla-SHV ژن

 . بحث4

 های ایجاد شده های مقاومت آنتی بیوتیکی، عفونت های اخیر به دلیل انتشار ژن در سال
های گرم منفی از جمله کلبسیلا پنومونیه، آسنیتوباکتربومانی،  های مختلف باسیل توسط سویه

های  ونتسودوموناس آئروژینوزا و اشرشیاکلی تهدیدی جدی در حوزه درمان خصوصاً درمان عف
ها به عنوان عناصر ژنتیکی متحرک و همچنین  (. نقش اینتگرون01شوند ) بیمارستانی محسوب می

الطیف در انتشار گسترده مقاومت آنتی بیوتیکی در  های مقاومت بتالاکتامازهای وسیع حضور ژن
ی کنترل ها ای برخوردار است. از این رو، به منظور اجرای برنامه ها از اهمیت ویژه میان سویه
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های مقاومت آنتی بیوتیکی به دنبال  های مقاوم، لزوم شناسائی ژن عفونت و ممانعت از انتشار سویه
 (.91باشد ) زا ضروری می های عفونت شناسایی سویه

های مقاومت آنتی بیوتیکی )انتیگرون  بر این اساس در مطالعه حاضر میزان شیوع ژن
 و bla-CTX-M، bla-SHV الطیف های وسیعهای بتالاکتاماز و ژن 9، 9، 0های  کلاس

bla-TEM های گرم منفی جدا شده از بیماران بیمارستان آموزشی کودکان  های باسیل در میان سویه
 بندرعباس بررسی شد.

سویه باسیل گرم منفی جدا شده، بیشترین میزان فراوانی متعلق  61در مطالعه حاضر در میان 
%( بود. نتایج 9/9کمترین فراوانی مربوط یه اسنیتوباکتربومانی )%( و 01)اشر شیاکلی به باکتری 

باشد که میزان فراوانی باکتری  ( می0190راستا با نتایج نعیم و همکاران ) بدست آمده هم
های  های بدست آمده از نمونه % به عنوان بیشترین فراوانی در میان جدایه0/00اشرشیاکلی را 

(. مطالعات نشان داده است که اشرشیاکلی به عنوان پاتوژن 99بالینی در هند گزارش نمودند )
( در 90شود ) های دستگاه ادراری بویژه در کودکان محسوب می % عفونت05-11اولیه، عامل 

ها دارای مقاومت ذاتی بوده و به عنوان یکی  که اسنیتوباکتربومانی نسبت به انواع آنتی بیوتیک حالی
 (.99یمارستانی در نقاط مختلف دنیا شناسایی شده است )های ب از مهمترین عوامل عفونت

های گرم منفی  در مطالعه حاضر، بیشترین درصد مقاومت آنتی بیوتیکی در میان جدایه باسیل
(، CT: %65(، سفوتاکسیم )SXT: % 68های سولفومتوکسازول ) به ترتیب نسبت به آنتی بیوتیک

که بیشترین حساسیت  در حالی ( بود.AM: %60( و آمپی سیلین )CRO: %61سفتریاکسون )
( مشاهده (CP: %71( و سیپروفلوکساسین GM: %75های جنتامایسین ) نسبت به آنتی بیوتیک

انجام شد، بیشترین مقاومت نسبت به  )0199(ای که توسط تینگ و همکاران  گردید. در مطالعه
 (.90ها( گزارش شد ) سیلین )از گروه بتالاکتام آمپی

 های بیوتیک طور ذاتی نسبت به آنتی الطیف به ولیدکننده بتالاکتامازهای وسیعهای ت سویه

ها مقاوم هستند، حتی اگر در شرایط  خانواده گروه بتالاکتام از جمله همه سفالوسپورین
ها بیشترین مقاومت  نسبت به آنها حساسیت نشان دهند. چنانکه در این مطالعه سویه 1آزمایشگاهی

وکسازول به ترتیب نسبت به سفوتاکسیم و سفتریاکسون نشان دادند. اگرچه امروزه را بعد از سولفومت
                                                        

1. Invitro 
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های بتالاکتاماز به طور ترکیبی در درمان  های گروه بتالاکتام به همراه مهارکننده آنتی بیوتیک
روند، اما به دلیل  الطیف به کار می های تولیدکننده بتالاکتامازهای وسیع های ناشی از سویه عفونت

 (.95رف آنها در دوزهای بالا، عوارض جانبی به همراه دارند )مص
های خانواده گروه  های گرم منفی نسبت به آنتی بیوتیک با توجه به میزان مقاومت بالای باسیل

هایی با مقاومت آنتی بیوتیکی، استفاده  (، به منظور جلوگیری از ظهور سویه>%51بتالاکتام )
شود. از این رو، انجام  اده گروه بتالاکتام همواره توصیه میهای خانو صحیح از آنتی بیوتیک

های تعیین حساسیت و مقاومت آنتی بیوتیکی )آنتی بیوگرام( قبل از تجویز دارو اهمیت  آزمون
 نماید. بسزایی در انتخاب درمان، کنترل عفونت و مقاومت دارویی ایفا می

% ( را 0/06)  0% ( و66/69)  9 کلاس های اینتگرون مطالعه حاضر میزان بالایی از شیوع ژن
 9سویه باسیل گرم منفی جدا شده نشان داد، در حالی که ژن اینتگرون کلاس  61به ترتیب در میان 

( جهت 0190و همکاران )  wuای که  ها مشاهده نگردید. در مطالعه در میان هیچ یک از جدایه
م منفی مقاوم به چند دارو در چین سویه باکتری گر 9000بررسی حضور ژن اینتگرون در میان 

 9%( دارای ژن اینتگرون کلاس 50سویه ) 005های مورد بررسی،  انجام دادند، از میان جدایه
(. همچنین در ایران مطالعات فراوانی در این خصوص انجام پذیرفته که با نتایج مطالعه 90بودند )

 (.90،96باشند ) راستا می حاضر هم
به ترتیب با  -SHVblaو  -CTX-Mblaبیوتیکی  نی ژن مقاومت آنتیدر مطالعه حاضر فراوا

های مولد بتالاکتامازهای  فراوانی را در میان سویه % بیشترین و کمترین میزان91% و 5/66
ترین نوع  الطیف از خود نشان دادند. مطالعات نشان داده است که در اروپا، کانادا و آسیا شایع وسیع

ESBL ،CTX-M-Type ESBL باشد که به عنوان جایگزین  میbla-TEM ,bla-SHV 
 (. 99شود ) محسوب می

های  در میان جدایه M-CTX ای که ترشیزی و همکاران با هدف بررسی شیوع ژن در مطالعه
های بالینی بیمارستان آموزشی شهرکرد با  الطیف از نمونه انتروباکتریاسه مولد بتالاکتامازهای وسیع

نقش  M-CTXجدایه آنتروباکتریاسه ژن  905، مشخص شد در میان انجام دادند PCRروش 
در میان  M-CTXنماید. فراوانی ژن  های بتالاکتام ایفا می مهمی در بروز مقاومت به آنتی بیوتیک

 (.90) گزارش شد 5/51های فنوتیپ متبت % آنتروباکتریاسه
کلواکه جدا شده از سویه آنتروباکتر  901ای که پیمانی و همکاران بر روی در مطالعه
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 ,32/2% :1به ترتیب  -TEMهای شهر تهران و قزوین انجام دادند، فراوانی ژن بیمارستان
CTX-M: %60   وSHV: %7/5 (.91خوانی دارد ) گزارش شد که با نتایج مطالعه حاضر هم 

ی ها ( بین حضور ژنp<15/1) داری در مطالعه حاضر با توجه به نتایج بدست آمده ارتباط معنی
( و bla-TEMو  bla-CTX-M ،bla-SHVالطیف ) و بتالاکتامازهای وسیع 9و0اینتگرون کلاس

 مقاومت نسبت به آنتی بیوتیک مشاهده گردید.
الطیف  بتالاکتامازهای وسیع های ها را در انتشار ژن نتایج مطالعه حاضر اهمیت ویژه اینتگرون

 بیمارستانی تائید کرد.های  مولد مقاومت آنتی بیوتیکی در میان جدایه

 گیری  . نتیجه1

های بالینی بیمارستان کودکان بندر عباس در  های گرم منفی جدا شده از نمونه در میان باسیل
های کدکننده بتالاکتامازهای  های مقاومت آنتی بیوتیکی از جمله ژن ، حضور ژن9916سال 
تی بیوتیک منطقی به منظور جلوگیری ها نشان از اهمیت تجویز آن الطیف و همچنین اینتگرون وسیع

های مقاوم در محیط درمانی بیمارستانی و همچنین درک پیامدهای بالینی ناشی از  از گسترش سویه
 الطیف دارد. های مولد بتالاکتامازهای وسیع عفونت با ارگانیسم

 پیشنهادات. 6

ها از  آنتی بیوتیکزا، میزان حساسیت و مقاومت متفاوتی نسبت به  هر یک از عوامل بیماری
تواند نوع آنتی بیوتیک مصرفی، میزان مصرف و مدت زمان  دهند و این ویژگی می خود نشان می

های درمانی  تواند نوساناتی را در مجموع هزینه درمان آن را تحت تاتیر قرار داده و در نهایت می
یه تعیین الگوی آنتی بیوگرام بیمارستان فراهم آورد. از این رو استفاده از روش درمانی مناسب بر پا

 گردد. های بالینی به طور خاص پیشنهاد می های جدا شده از نمونه سویه
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