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Abstract 

Background & Objectives: β -lactamase -producing E. coli is the most important agent causing   

urinary tract infections both in community and hospitals. Strain typing including MLVA and 

PFGE are the most common epidemiologically   tools not only for detecting the cross transmission 

of nosocomial pathogens but also for determining the source of infection.  

Materials and methods: The present study was carried of for comparison of discriminatory power 

of MLVA and PFGE methods. A Total of 230 isolates of E. coli from patients with urinary tract 

infections were examined for identifying and antimicrobial susceptibility testing MLVA and 

PFGE methods were used for molecular typing of all isolates.  

Results: Out of 230 isolates, 130 ( 56.5%) β -lactamase -producing E. coli isolates were found in 

this study. The diversity indices of the VNTR loci showed an average diversity of 0.48 and 0.54 

for 7-loci and 10-loci respectively. The discriminatory power of PFGE showed a value of 0.87. 

Conclusion: Our study showed that PFGE is more discriminatory than MVLA. MLVA is a     

PCR- based method and generates unmistakable data, in contrast to PFGE. Optimization of      

polymorphic VNTR is essential to improve the discriminatory power of MLVA basis on           

geographical region.  
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 ها مجله دنیای میکروب
 9911( زمستان 54سال سیزدهم شماره چهارم )پیاپی 

 963-963صفحات 

 PFGEو   MLVAتولید کننده بتالاکتاماز: مقایسه اشریشیاکلیتایپینگ مولکولی  

 *9، محمد رهبر9مرجان رهنمای فرزامی ،2، ستاره حقیقت9علیرضا دولت یار دهخوارقانی

 

 وزارت بهداشت درمان و آموزش پزشکی، مرکز تحقیقات آزمایشگاه مرجع سلامت، بخش میکروب شناسی1
 دانشگاه آزاد اسلامی واحد علوم پزشکی تهران، دانشکده فناوری های نوین، بخش میکروب شناسی2

 

 چکیده
ها  های دستگاه ادراری در جامعه و بیمارستان تولید کننده بتالاکتاماز مهمترین عامل ایجاد کننده عفونت  اشریشیا کلی  :سابقه و هدف

ترین ابزار اپیدمیولوژیک نه تنها برای تشخیص انتقال متقاطع  معمول  PFGEو   MLVAها مانند  های تعیین  تایپ سویه است. روش

  باشند. های بیمارستانی بلکه برای تعیین منبع عفونت می پاتوژن

جدایه   232انجام شد. در مجموع   PFGEو   MLVAهای  پژوهش به به منظور ارزیابی قدرت تمیز روشاین   ها: مواد و روش

بدست آمده از بیماران مبتلا به عفونت دستگاه ادراری از نظر حساسیت ضد میکروبی آزمایش و به منظور مقایسه اشریشیا کلی 

MLVA  وPFGE ها مورد بررسی قرار گرفتند. برای تایپ مولکولی جدایه  

های  %( در این مطالعه یافت شد. شاخص تنوع لوکوس5/65تولید کننده بتالاکتاماز )اشریشیا کلی جدایه  132جدایه،  232از : ها  یافته

VNTR   تمیز تعیین شدند. قدرت  /265و  26/0لوکوسی  12و  7به ترتیب برای روشPFGE  2607 محاسبه گردید. 

، PFGEاست و برخلاف   PCRروشی مبتنی بر   MLVAاست.   MVLAبیشتر از   PFGEنتایج نشان داد که قدرت تمیز :  گیرینتیجه 

در هر منطقه جغرافیایی   MLVAتمیز پلی مورفیک برای بهبود قدرت   VNTRکند. بهینه سازی  های غیرقابل اشتباه تولید می داده

  ضروری است.

 تنوع ژنتیکی. تولید کننده بتالاکتاماز، ویروتایپینگ،اشریشیا کلی،  واژگان کلیدی:

  134464622پذیرش مقاله:                                 134467622ویرایش مقاله:                                 13446/625دریافت مقاله: 

 *( آدرس برای مکاتبه: تهران، آزمایشگاه مرجع وزارت بهداشت و درمان و آموزش پززشزکزی    

  rahbar.reflab@gmail.comپست الکترونیک:   241213231/3تلفن:  

 

 مقدمه     
ترین عامل باکتریایی عفونت مجاری ادراری  رایجاشریشیا کلی 

های  % عفونت05عامل بیش از اشریشیا کلی (. در واقع، 1است )

(. صد و پنجاه میلیون نفر سالانه در 2باشد ) دستگاه ادراری می

های دستگاه ادراری قرار       کل دنیا تحت تأثیر عفونت

برابر بیشتر از مردان دچار عفونت  32(. زنان 3گیرند ) می

درصد آنها حداقل یک بار  2/شوند و حدود  مجاری ادراری می

(.  3شوند ) در زندگی خود مبتلا به عفونت مجاری ادراری می

که سفالوسپورین و  (ESBLs)بتالاکتامازهای وسیع الطیف 

های به واسطه پلاسمید  کنند آنزیم ها را هیدرولیز می مونوباکتام

هستند. آنها توسط اسید کلاولانیک در شرایط          Aکلاس 

in vitro  های تولید کننده  (. باکتری5و /شوند ) مهار میESBL 

توانند باعث مقاومت در برابر پنی سیلین، سفالوسپورین با  می

های آزترونام شوند.  طیف اثر محدود و گسترده و آنتی بیوتیک

توانند در برابر آمینوگلیکوزیدها، تریمتوپریم6  آنها معمولاً می

 (.             7و  /ها مقاومت نشان دهند ) سولفامتوکسازول و کینولون

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

mailto:rahbar.reflab@gmail.com
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یا به صورت کروموزومزی کزدگزذاری   AmpCلاکتامازهای -بتا

توانند با واسطه پزلازسزمزیزد بزیزان شزونزد.             شوند و یا می می

هزای  توانند آنتی بیوتیزک پلاسمیدی می  AmpCلاکتامازهای -بتا

بتالاکتام را به جز سفپیم و کارباپنم هیدرولیز کنند. تشزخزیزص 

AmpC   از نظر بالینی برای کنترل بیمارانی که از عفزونزت رنزج

برند بسیار مهم است. با این حال، هزیزد دسزتزورالزعزمزل  می

استانداردی برای تشخیص مقاومت ایجاد شزده بزه واسزطزه 

AmpC  های گرم منفی وجود نزدارد بزنزابزرایزن، در  در باسیل

هزای  های حساسیت ضد میکروبی بزه ویزژه بزا روش آزمون

(. مراکز ارائه دهنده 0توان نتایج کاذب بدست آورد ) فنوتیپی می

خدمات بهداشتی و جامعه به عنوان دو منبع مزهزم عزفزونزت  

  (.4شوند ) در نظر گرفته میاشریشیا کلی 

شناسایی منابع آلودگی و شناسایی مسیرهای انزتزقزال تزوسزط 

شود. این موضزوع، شزنزاسزایزی  خوشه بندی ژنتیکی انجام می

های  سازد. تکنیک ها را ممکن می صحیح و کنترل انتشار عفونت

مختلف تایپ مولکولی به طور گسترده ای در تزحزقزیزقزات 

های عفونی باکتریایی برای مطالعه  اپیدمیولوژی مولکولی بیماری

ها استزفزاده شزده اسزت. در مزیزان  منبع و ارتباط بین سویه

های تایپ مولکولی، الکتروفورز روی ژل در مزیزدان  تکنیک

( به عنوان یک روش اسزتزانزدارد PFGEالکتریکی ضربان دار )

و ریبوتایپینگ کارایی خوبی در بررسی شزیزوع   MLVAطلایی، 

یک روش قزدرتزمزنزد   PFGE(.  12و 4و موارد پراکنده دارند )

هزا  تایپ مولکولی است و معمولاً برای خوشه بندی بزاکزتزری

بزرش دهزنزده های  ، از آنزیمPFGEشود. در روش  استفاده می

ها و تولید تعداد محدودی از قزطزعزات  برای برش ژنوم باکتری

شود. این قطعزات سزپز   ژنی با وزن مولکولی بالا استفاده می

توسط الکتروفورز ژل با متغیرهای برنامه ریزی شده در هزر دو 

شونزد.  های متفاوت میدان الکتریکی جدا می  جهت و زمانبندی

MLVA   و ریبوتایپ دو تکنیک تایپ مولکولی دیگر هستند کزه

ها اغلب استفاده می شزود. در ایزن مزطزالزعزه،   برای باکتری

هزای  را برای خوشه بندی سزویزه  MLVAو  PFGEهای  روش

 ارزیابی گردید. AmpCتولید کننده اشریشیا کلی 

 مواد و روش ها 

، دویسزت و سزی جزدایزه  1347-1340های  در فاصله سال

تولید کننده بتا لاکتاماز از بیماران بستری با علائزم   اشریشیا کلی

UTI   در بیمارستان میلاد )بیمارستان عمومی تهران، ایران( جمزع

های بزیزوشزیزمزیزایزی   ها با استفاده از آزمون آوری شد. جدایه

ها با استفاده از تریزپزتزی  استاندارد شناسایی شدند و تمام جدایه

% گلیسرول برای مطالعات بیشتزر 15کی  سوی براث به علاوه 

 درجه سلسیوس نگهداری شدند. -02در مولکول در 

هزای  الف( تست حساسیت ضد میکروبی برای غربالگری جدایه

های شناسایی  جدایه  : AmpCتولید کننده بتالاکتاماز اشریشیا کلی 

مطابز    E-test (MIC)با استفاده از روش   E. coliشده به عنوان 

مورد بررسی قرار گرفتند. در ایزن   CLSI  2018با دستورالعمل

مزیزکزروگزرم(                32روش، از آنتی بیوتیک سزفزوکسزیزتزیزن )

(Mast Diagnostics Ltd.استفاده شده است ) 

آزمون غربالگری بزرای :  AmpCهای مثبت  ب( تشخیص جدایه

هزای  بزر روی سزویزه  AmpC-Positiveهای  تشخیص جدایه

جدا شده از نمونه ادرار با اسزتزفزاده از دیسزک اشریشیا کلی 

 میکروگرم( انجام شد. 32سفوکسیتین )

های مشکوک توسط مجموعه تشخزیزص  در مرحله بعدی، سویه

AmpC   (MASTDISCS ™ ID   .تزأیزیزد شزدنزد )انگلستان ،

در نرم افزار   AmpCو   ASTسرانجام، نتایج آزمونهای تشخیص 

WHONET .ثبت شد  

غربالگری برای تزولزیزد :  ESBLهای مثبت  ج( شناسایی جدایه

ESBL  32با استفاده از ( میکروگرم دیسک سفتازیدیمCAZ بزا )

استفاده از روش انزتزشزار دیسزک طزبز  دسزتزورالزعزمزل            

CLSI (2018) هایی که منطقه مهار آنها کمزتزر  انجام شد. جدایه

( به عنوان تولیزد CAZمیلی متر بود به عنوان سفتازیدیم ) 22از 

حساس نبودند. یک دیسک سزفزتزازیزدیزم   ESBLکننده بالقوه 

(CAZ)   (32  و یک دیسک ترکیبی سفتازیزدیزم بزا )میکروگرم

میکروگرم( به عزنزوان یزک  12632)   (CAC)اسید کلاولانیک 

استفاده شد. هزر   ESBLآزمون تأییدی برای هر جدایه احتمالی 

( قرار گرفتنزد و MHAدو دیسک در صفحه مولر هینتون آگار )



 علیرضا دولت یار دهخوارقانی و همکارانتولید کننده بتالاکتاماز. اشریشیا کلی تعیین تایپ مولکولی  .1344ها، سال سیزدهم شماره چهارم زمستان  دنیای میکروب

 

363 

درجه سلسیوس گزرمزاگزذاری شزدنزد.          37یک شب در دمای 

میلی متر افزایش در قطر منطقه برای هر باسیل گران منزفزی ≤    5

 مثبت در نظر گرفته شد. ESBLبه عنوان 

کل ژنوم   (:MLVAای ) د( آنالیز نواجی تکراری چند ناحیه

با خلوص   PCRبا استفاده از کیت آماده سازی الگو   اشریشیا کلی

ساعته استخراج شد )روش،آلمان(.  10های یک  بالا از کشت

MLVA  با استفاده از هفت ناحیه )اشریشیا کلی    درCVN001 ،

CVN002 ،CVN003 ،CVN004 ،CVN007،CVN014  ،

CVN015 توسط ( انجام شد، همانطور کهLindstedt   و همکاران

 CVN01و   CVN016(. علاوه بر این، 11شرح داده شده است )

( که به CCR001و یک تکرار پالیندرومی کوتاه به طور منظم )

توضیح داده شده است، به   MLVAاین تمیز منظور بهبود قدرت 

لوکوسی نیز مورد  MLVA  12ها اضافه شدند در نتیجه  لوکوس

ذکر شده است.  1(. پرایمرها در جدول 12ارزیابی قرار گرفت )

%ارزیابی 3تکثیر و بر روی آگارز   PCRتکرارها با استفاده از 

( Bio-Radجفت با ) 22جفت باز و  122شدند. سایز مارکرهای 

 استفاده شد. sVNTRبرای  DNAبه عنوان نشانگر اندازه 

برای هر جدایه با فرمول محاسبه شد.      VNTRاعداد تکرار 

(PS-OF) / RL   کهPS  -  ،اندازه محصولOF  -  منطقه افست و

RL - .طول یک واحد تکرار است 
CVN001: ((PS) −250) / 39 

CVN002: ((PS) 272) / 18 

CVN003: ((PS) −404) / 15 

CVN004: ((PS) −231) / 15 

CVN007: ((PS) −314) / 18 

CVN014: ((PS) −111) / 6 

CVN015: ((PS) −189) / 6 
CCR001: ((PS) −131) / 59 

CVN016: ((PS) −478) / 6 

CVN017: ((PS) −202) / 6 

 ناحیه افست شامل ناحیه توالی است که حاوی تکرار نیست.

(: PFGEالکتروفورز روی ژل در میدان الکتریکی ضربان دار )

جدا شده از ادرار برای اشریشیا کلی های �ساعته جدایه 10کشت 

 2های جامد آگارز مورد استفاده قرار گرفت و سپ  �تهیه پلاگ

انکوبه   Kدرجه سلسیوس توسط پروتئیناز  55ساعت در دمای 

 TE  5/-55مرتبه توسط آب مقطر و بافر   /ها �گردید. پلاگ

درجه سلسیوس شسته شدند. طب  دستورالعمل سازنده، یک 

 XbaIبرش دهنده واحد آنزیم  52میلی متری با  2قطعه پلاگ 

  (.Thermo Fisher Scinetific ،USAبرش داده شد )

PFGE با استفاده از سیستمCHEF Mapper XA  ،Hercules با ،

 Pulsed Field Certified Agarose%  1استفاده از ژل آگزارز 

(Bio-Rad Laboratories) ،Hercules لزیزتزر 262، در  Trisfer 

buffered EDTA 0.5X  ( انززجززام شززدThermo Fisher 

Scinetific ایالات متحده آمریکا(. شرایط الزکزتزروفزورتزیزک ،

ثزانزیزه،  /2.1استفاده شده به شرح زیر است: زمان سوئید اولیه 

ساعت، شیب ولتاژ  21ثانیه، زمان اجرا 17./5زمان سوئید نهایی

درجه سانتیگزراد.  /1درجه، دما  122ولت 6 سانتی متر، زاویه  /

بزه عزنزوان   Braenderup H9812سالمونلا انتریکزا سروتیپ 

اشریشیزا کزلزی های  استاندارد در هر سری کار همراه با جدایه

 (.13مورد بررسی قرار گرفت )

 PFGEهای  تمام پروفایل:  PFGEو   MLVAمقایسه مشخصات 

Reference  Primer sequence  locus  Target 

)11( AACCGGCTGGGGCGAATCC  F CVN001  

 GGCGGCGGTGTCAGCAAATC  R  

)11( AACCGTTATGAARGRAAGTCCT  F CVN002  

 TCGCCCAGTAAGTATGAAATC  R  

)11( AAAAATCCGGATGAGWTGGTC  F CVN003  

 TTGCGTTGTCAGTAATTTGTTCAG  R  

)11( MGCTGCGGCRCTGAAGAAGA  F CVN004  

 CCCGGCAGGCGAAGCATTGT  R  

)11( ACCGTGGCTCCAGYTGATTTC  F CVN007  

 ACCAGTGTTGCGCCCAGTGTC  R  

)11( TCCCCGCAATCAGCAAMACAAAGA  F CVN014  

 GCAGCRGGGACAACGGAAGC  R  

)11( TAGGCATAGCGCACAGACAGATAA  F CVN015  

 GTACCGCCGAACTTCAACACTC  R  

)12( GCTGCAGGAGAATGGGATGGTTTT  F CVN016  

 GGTGAGGTGTCCGAGTGGCTGAAG  R  

)12( GCAATCACCGCCGCAATCTGTT  F CVN017  

 CGCCGCCGAAGCAAATCTC  R  

)12( CTCAGGGAAAAGGGAAGACACTAC  F CCR001  

 TTGCACTGAACACCGAATACG  R  

 MLVAهای آغازگر برای روش  توالی: 1جدول 
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، با استفزاده از الزگزوریزتزم /. /    BioNumericsدر MLVAو 

UPGMA   )روش گروه جفتی بدون وزن با میانگیزن حسزابزی(

به ترتیزب از ضزریزب  MLVAو  PFGEپردازش شدند. برای 

دای  و ضریب همبستگی پیرسون استفاده شد. این نزرم افززار 

بززرای بززررسززی تززنززوع مززورد اسززتززفززاده قززرار گززرفززت               

 )شاخص تنوع سیمپسون(.

 
 یافته ها

جمزع آوری  1347-1340های  جدایه طی سال 232در مجموع 

ها تشخیص  شد. با توجه به اینکه  هدف از استفاده از این روش

شیوع و کنترل عفونت در یک بیمارستان می باشد، بزنزابزرایزن  

ها کمک خواهند کرد. در  تاریخ و مکان اطلاعات به تفسیر داده

های جمع آوری نمونه دسترسی وجود  این مطالعه، تنها به بخش

 داشت.

های اشریشیا کلی تولید کننده بتالاکتاماز با روش  تایپینگ جدایه
PFGE یک دندروگرام با استفاده از نرم افززار :BioNumerics 

رسم شد. در این دندروگرام بزر اسزاس شزبزاهزت  /6/نسخه 

خوشه تشخیص داده  3پالسوتایپ و  4/%(  02ژنتیکی )کات اف

 PFGE(. الزگزوی 1را نامگذاری شدند )شکل   Cتا   Aشد که 

(2و مقایسه بین الگوها در جدول )  β-lactamaseتولید کنندگان 

 ذکر شده است.

تایپینگ جدایه های اشریشیا کلی تولید کننده بتالاکتاماز به روش 

MLVA:  های دندروگرام مبتنی بر پروفایل  MLVA  7  12و 

رسم شد.  /./نسخه   BioNumericsلوکوسی توسط نرم افزار 

اشریشیا های   لوکوسی جدایه MLVA  7در این مطالعه تایپ 
خوشه  /تیپ مجزا و  /2تولید کننده بتالاکتاماز را به کلی  

(. الگوی 2نامگذاری شدند )شکل   ’Dتا   ’Aتقسیم کرد که 

MLVA    تولید کنندگان بتالاکتاماز و مقایسه بین الگوها در

 نشان داده  شده است. 2جدول 

 PFGEتولید کننده بتالاکتاماز با استفاده از اشریشیا کلی خوشه بندی  : 1شکل 

Simpsons index of diversity  Typing method  

0.54  7-loci MLVA  

0.48  10-loci MLVA  

0.87  PFGE  

  PFGEو  MLVAمقایسه شاخص تنوع سیمپسون برای : 2جدول 

 MLVAتولید کننده بتالاکتاماز با استفاده از اشریشیا کلی خوشه بندی : 2شکل 

  لوکوسی 7
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نامگذاری   ”Jتا   ”Aخوشه اصلی تقسیم شد و  12تایپ و  /3

 (.3گردید )شکل 

: تجزیه و تحلیل ترکیب PFGEو   MLVAمقایسه مشخصات 

ها نشان داد که تعداد  مجموعه سویه  VNTRهفت لوکوس 

متغیر است.   CVN001برای  5تا   CVN015ها از یک برای  آلل

، که با شاخص تنوع VNTRهای  های تنوع مکان شاخص

را نشان  /265سیمپسون اندازه گیری شده اند، میانگین تنوع 

مجموعه   VNTRدهند. تجزیه و تحلیل ترکیب ده جایگاه  می

 5تا   CVN015ها از یک برای  ها نشان داد که تعداد آلل سویه

متغیر است.   CCR001و   CVN001  ،CVN016برای

که با شاخص تنوع   VNTRهای  های تنوع مکان شاخص

را نشان  26/0سیمپسون اندازه گیری شده اند، میانگین تنوع 

یافت شد، زیرا   CVN015دهند. کمترین شاخص تنوع برای  می

ها آلل یکسانی در این مکان داشتند و بالاترین  % جدایه122

هفت لوکوسی و  MLVAدر   CVN001شاخص تنوع برای 

CVN001 ،CVN016  وCCR001  درMLVA  ده لوکوسی

مجزا را در   PFGEالگوی  PFGE  /4یافت شد. تجزیه و تحلیل 

 ها شناسایی کرد. میان جدایه

نشزان داده   MLVAبیشتر از   PFGEدر این مطالعه قدرت تمیز 

با فزاصزلزه  /265لوکوس  7با   MLVAشد. شاخص سیمپسون 

% محاسبه شد، در حالی که شاخص سزیزمزپزسزون 45اطمینان 

MLVA   بزرآورد 45با فاصله اطمیزنزان  26/0موقعیت  12با %

% مقزدار 45با فاصله اطمینان  PFGEگردید. شاخص سیمپسون 

ها زیاد  (. عدم تطاب  بین روش1را نشان داده شد )جدول  2607

 بود.

 

  بحث

تولیدکننده بتالاکتامازکه به سرعزت در   اشریشیا کلیهای  جدایه

ها از جامعه به محیزط  حال گسترش هستند و انتقال مداوم سویه

هزای اکزتزسزابزی  (، نظارت بر عفزونزت/1و15و/1بیمارستان )

بیمارستان و توجه به شیوع بالقوه را به چالشی سخت گزیزرانزه 

کند. به منظور انتخاب روش مناسب با توجه به شرایط  تبدیل می

مکان( و  12مکان و  7)   MLVAآزمایشگاهی موجود، ما روش 

PFGE  را روی اشزریشزیزا کزلزی، به منظور تایپ مولکولزی

های تولید کننده بتالاکتاماز ارزیابی گردید. کارآمزد بزودن  سویه

PFGE  وMLVA  7  132لوکوس برای تزایزپ  12لوکوسی و 

تولید کننده بتالاکتاماز جدا شده از بیماران ایزرانزی   اشریشیا کلی

مبتلا به عفونت ادراری مزقزایسزه گزردیزد. بزرای بزررسزی 

هزای  در مطالعات مختلزف از روشاشریشیا کلی اپیدمیولوژی 

(. برای چندیزن 14و10و17مختلف ژنوتیپ استفاده شده است )

های مزتزمزادی  ، روش استاندارد طلایی بوده و سالPFGEسال 

شبکه بین المللی پال  نت از ایزن روش بزرای مزطزالزعزه 

(. بزر 22و/اپیدمیولوژی مولکولی اسزتزفزاده کزرده اسزت )

روش تایپ سریع، مقرون به صرفزه و   PFGE  ،MLVAخلاف

 است. PCRآسان برای تفسیر و مبتنی بر 

Lindstedt BA  اولین کسانی بزودنزد  2227و همکاران در سال

لزوکزوس  7بر اساس اشریشیا کلی را برای   MLVAکه روش 

، CVN001 ،CVN002،CVN003  ،CVN004توصیف کردند )

CVN007،CVN014  ،CVN015( )11 .)Løbersli I   و همکاران

بزا اسزتزفزاده از سزه لزوکزوس بزیزشزتزر                          2212در سال 

 MLVAتولید کننده بتالاکتاماز با استفاده ازاشریشیا کلی  خوشه بندی : 3شکل 

 لوکوسی 12
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 (CCR001 ،CVN016   وCVN0017 روش مبزتزنزی بزر )12 

طراحی نزمزودنزد. اشریشیا کلی لوکوس را برای تایپ مولکولی 

(. ایزن 22و21همانطور که در مطالعه دیگر گزارش شده است )

های اضافی قدرت تمیز را بهبود بخشید. نتایج نشان داد  لوکوس

ها در تمام جدایه ها تعداد تکرار مشابزهزی  که برخی از لوکوس

توانند مبنای منطقه جغرافزیزایزی را  دارند. چنین تکرارهایی می

هزای  توان از لوکزوس می  MLVAتغییر دهند، بنابراین در روش 

انتخابی مبتنی بر منطقه جغرافیایی استفاده نمود. در این مطالعزه،  

 MLVAهزای  های تنوع سیمپسون برای مکزان محاسبه شاخص

آلل مختلزف  5با   CCR001و CVN001  ،CVN016نشان داد که

کمترین تغییر   CVN015از تنوع آللی بیشتری برخوردار هستند. 

های مورد مطالعه با یک آلل داشت. به دست آوردن  را در جدایه

دهد که این لزوکزوس  نشان می  CVN015چنین تنوع کم برای 

 چند شکلی جایگزین شود. VNTRتواند با یک  می

PFGE  هزا، انزتزقزال  ها را در بیمارستزان گسترش کلونال سویه

های مقاومت ضد میکروبی و راهزبزردهزای  عمودی یا افقی ژن

های بهداشتزی و  کنترل عفونت ضعیف را در این محیط مراقبت

هزای  دهد. نتایج مشاهزده شزده بزرای روش درمانی نشان می

MLVA   هفت و ده لوکوسی نشان داد کهVNTRs   چند شکلزی

 باید دقی  انتخاب شوند.

PFGE   قدرت تمیز بالاتری نسبت بهMLVA   .از خود نشان داد

رابطه مزعزنزی   MLVAو   PFGEهای ایجاد شده در  بین خوشه

لزوکزوس( بزا  12و 7) MLVAداری وجود نداشت. پروفایل 

مطابقت داشت. در این مطالعزه، نشزان   PFGEچندین پروفایل 

تواند  های تایپ می داده شده است که سطح همخوانی بین روش

متفاوت باشد و به جمعیت جدا شده بستگی دارد. تزفزاوت در 

 قدرت تمیز باید با دقت تفسیر شود.

 PFGE، برای XbaIدر مطالعه حاضر، از یک آنزیم برش دهنده 

 MLVAلزوکزوس بزرای  12یا  7استفاده گردید، در حالی که 

های برش دهزنزده اضزافزی  هدف قرار گرفتند. استفاده از آنزیم

ممکن است قدرت تمیز را بهزبزود   PFGEبرای تجزیه و تحلیل 

را   PFGEبخشد. برش با آنزیم دوم یا سوم بیشتر قدرت تمیزز 

 (.23بخشد ) بهبود می

 MVLAاز   PFGEدر نتیجه، مطالعه ما نشان داد که قدرت تمیز 

هزای  در عزفزونزتاشریشیا کلی بیشتر است. با توجه به اهمیت 

های تولید کننده بتالاکتاماز و نظزارت  بیمارستانی به ویژه جدایه

های مناسب کنترل عزفزونزت و  بر گسترش آنها، اجرای راهبرد

اپیدمیولوژی عمومی ضروری است. چنین اهزدافزی نزیزاز بزه 

توسعه یک ابزار تایپ مولکولی قدرتمند دارد. با توجه به عزدم 

، روش جایگزین، PFGEدسترسی به تجهیزات مورد نیاز روش 

MLVA  تواند باشد.  میMLVA   یک روش مبتنی برPCR   است

و به عنوان ابزاری برای مطالعه اپیدمیولوژیک شزیزوع بسزیزار 

بزرای بزهزبزود   VNTRارزشمند است اما بهینه سازی جایگاه 

 قدرت تمیز آن، حیاتی است.
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