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 چكیده 
میكوباكتريوم های آتپیک در ايجاد عفونت های مختلفی دخالت داشته كه برخی از آن ها بیماری مشابه سل ايجاد می  :سابقه و هدف
ای درمانی درسل با عفونت های ناشی از گونه های آتیپیک بسیار متفاوت بوده و به همین جهت افتراق گونه ای صحیح و كنند. روش ه

فنوتیپی از دقت و  يک روش افتراق گونه ای دقیق بوده و نسبت به روش های PRAسريع اهمیت خاصی در كنترل بیماری سل دارد. 
 hsp65جفت بازی از ژن  PCR 644 آنزيم محدودالاثر و هضم محصول 3لعه با استفاده از سرعت بالاتری برخوردار است.  در اين مطا

 ايزوله مختلف مايكوباكتريايی تعیین گونه آنها انجام شد.   55در بین 
ان طی ايزوله میكوباكتريوم آتیپیک جدا شده از مراجعه كنندگان به بخش سل و تحقیقات ريوی انستیتو پاستور اير 55كلیه: روش كار

 PCRبا روش  hsp65از ژن  pb 644مورد آزمايش قرار گرفتند. ابتدا قطعه ی  PRAتعیین هويت با روش جهت  95و  99های سال
مورد هضم قرار گرفته والگوی هضمی آنها با استفاده از   HpaIIو AvaII ،HphIهای با آنزيم PCRتكثیر شد. سپس محصولات 
 .مقايسه و تعیین هويت شدند. GelcomparIIالگوريتم استانداردو نرم افزار 

گونه ی شناسايی  13سويه میكوباكتريوم آتیپیک در قالب  49سويه میكوباكتريايی   55از مجموع  ARPبا بررسی الگوهای : يافته ها
وم زولگايی،  میكوباكتري 3میكوباكتريوم كانزاسی،  6میكوباكتريوم سیمیه،  12میكوباكتريوم فورتوئیتوم،  15شدند كه شامل 

سويه(، میكوباكتريوم  2میكوباكتريوم تريوياله،  میكوباكتريوم گوردونه ای،  میكوباكتريوم آيچیئنس،  میكوباكتريوم گالیناروم)هركدام 
ودندو هسیاكوم،  میكوباكتريوم مالموئنس،  میكوباكتريوم آئوروم،  میكوباكتريوم مارينوم،  مايكوباكتريوم ابسسوس )هركدام يک سويه( ب

 يک گونه شناسايی نشد. 

يک روش ساده، سريع و دقیق برای گروه بندی كلی   HpaIIو AvaII ،HphI هایبا استفاده از آنزيم PRA وش:ر نتیجه گیری
و شناسايی آن ها در سطح گونه و حتی زيرگونه است و با كاهش زمان تشخیص گونه  TBايزوله های مايكوباكتريوم های آتیپیک از 

یپیک از مايكوباكتريوم توبركلوزيس و تشخیص دقیق آن ها می تواند در برنامه های كنترل و مراقبت بیماری سل نقش موثری های آت
 داشته باشد.

 PRA -تیپیکآمايكوباكتريوم های  -تشخیص افتراقیواژگان كلیدی : 
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 PRA __________________________________________________________________6كوباكتريوم های غیرتوبركلوزی با روش ماي

 مقدمه
مايكوباكتريوم ، كه باسیل های كندرشد و اسید فست هستند،  شامل  جنس 

گونه است كه برخی پاتوژن انسان يا حیوان بوده و برخی  155بیش از 

بیماری های ايجاد شده توسط گونه های جنس  ساپروفیت هستند.

مايكوباكتريوم يكی از منابع اصلی مرگ و میر به ويژه در كشورهای در حال 

توسعه و مناطق گرمسیر به شمار می آيند. علاوه بر اين ظهور و شدت عفونت 

با مايكوباكتريوم به ويژه مايكوباكتريوم توبركلوزيس و مايكوباكتريوم بوويس به 

در حال افزايش است. از اوايل دهه ی  HIVساسیت افراد مبتلا به علت ح

شمار بیماری های ناشی از مايكوباكتريوم های غیر توبركلوزيس  1995

(NTM  (افزايش يافته است )مايكوباكتريوم های آتیپیک در مورد  1و2 .)

افرادی با ايمنی سركوب شده و افراد مبتلا به ويروس نقص سیستم ايمنی، 

يكی از  NTMاهمیت هستند. تشخیص كلینیكی و درمان عفونت های  ائزح

چالش های مهم بهداشتی به شمار می رود زيرا اغلب با مايكوباكتريوم 

اشتباه گرفته می شوند. از آن جا كه روند درمانی درسل با انواع  توبركلوزيس 

آن ها به روند دارودرمانی و  صحیح و به موقع آتیپیک فرق دارد تشخیص

كاهش هزينه های وارد بر بیماروكنترل بیماری سل كمک موثری می 

 (.3و4كند)

تشخیص ايزوله های كلینیكی مايكوباكتريوم در سطح گونه ای در ابتدا توسط 

مشخصه های كشت و تست های بیوشیمیايی تشخیص داده می شوند. اين 

به يک  تست ها به بیش از چند هفته زمان نیاز دارند و ممكن است در نهايت

تمايز معتبر منتج نگردند. تفسیر اين تست ها پیچیده و زمان بر است و اغلب 

توسط مايكوباكتريوم های كندرشد به تعويق می افتند. روش های ديگری مثل 

 sدر ناحیه ی ژن  DNAتكنیک های كروماتوگرافی و انالیز سكانس های 

rRNA16ز كنند. اما اين می توانند مايكوباكتريوم را در سطح گونه متماي

روش ها دشوار بوده و برای كار روتین آزمايشگاه های تشخیصی مناسب 

-INNOو  AccoProbe(. روش های ژنوتايپینگ ساده مثل  5نیستند) 

LiPA  برای تمايز مايكوباكتريا به صورت تجاری در دسترس هستند. گرچه

استفاده  اين تست ها ساده هستند اما اغلب برای حجم های ازمايشی كوچک

شده و برای كاربرد روتین در تشخیص های كلینیكی مقرون به صرفه نمی 

 (.7و6باشند)

 PCR restriction fragment length polymorphismروش 

analysis (PRA)   از آن جايی كه يک تكنیک آسان، سريع و كم هزينه

زمايشگاه برای شناسايی گونه های مايكوباكتريوم به حساب می آيد و در تمام آ

در های ساده و معمولی نیز قابل اجرا است بر روش های ديگر ارجحیت دارد. 

 16S ribosomal DNAمايكوباكتريوم ها اين تكنیک برای چندين ژن مانند 

(rDNA) ،hsp65 ،dnaJ ،gap ،sodA  وrpoB (16به كار گرفته شده است-

ی از آن را مورد می توان تمام ژن يا قسمت هاي PRA(. در روش های مختلف 9

بايد از نظر تكاملی حفاظت شده بوده و  PRAهدف قرار داد. ژن های مورد هدف 

 ( 17در تمام گونه های مايكوباكتريومی وجود داشته باشند)

يک تكنیک  PCRاست.  RFLPو  PCRاين روش مبتنی بر دو تكنیک 

  RFLPدقیق و ارزان برای تكثیر نواحی مشخص از ژن است. در تكنیک 

تحت اثر آنزيم های محدود اثر قرار گرفته و با ايجاد قطعات  PCRمحصولات 

منحصر به فرد حاصل می كنند. در اين مطالعه برای  PRAمختلف، الگوهای 

با هدف قرار  PRAتعیین فراوانی میكوباكتريوم های غیر توبركلوزی از روش 

جفت بازی در بخش پروتئین شوک  644دادن يک قطعه 

( استفاده شده است. 19و هم كاران) Kimبراساس مطالعه  (hsp65) حرارتی

كیلودالتونی را كد می كند كه در تمام گونه  65كه يک پروتئین  hsp65ژن 

های مايكوباكتريايی وجود دارد و شامل اپی توپ هايی است كه در گونه های 

 (.  19-22متنوع مايكوباكتريايی مشترک می باشند)

 

 روش كار
سويه كه از  55های كلینیكی مايكوباكتريوم آتیپیک، مشتمل بر  كلیه ايزوله

میان نمونه های ارجاع داده شده به بخش سل و تحقیقات ريوی انستیتو 

شناسايی شده بودند، در اين مطالعه  95و  99های پاستور ايران در طی سال

استفاده شدند. تشخیص اولیه نمونه ها پس از مشاهده میكروسكوپی باسیل 

  Ziehl Neelsen(ZN)ی اسید فست در نمونه های رنگ شده با روش ها

 Lowenstein-Jensen (LJ)انجام شد. سپس نمونه ها روی محیط كشت 

درجه سانتی  37هفته در  12-9حاوی گلیسرول و پیرووات برده شد و به مدت 

گراد انكوبه شدند. اين نمونه ها پس از كشت توسط تست های بیوشیمیايی 

، رنگ  69و كاتالاز 22رد از قبیل تست های نیترات و نیاسین، كاتالازاستاندا

. حساسیت آنتی بیوتیكی پیگمان و مشخصه های رشد شناسايی شده بودند

سويه های مايكو باكتريوم توبركلوزيس نیز بااستفاده ازروش های استاندارد 

(  µg/ml2/5،ايزونیازيد)) µg/ml45نسبت به آنتی بیوتیک های ريفامپین)

( ،كانامايسین  µg/ml2(،اتامبوتول)µg/ml4استرپتومايسین),،

(µg/ml25((واتیونامايدµg/ml25سنجیده شد)(23و24.)   

استفاده شد.  Rocheكروموزومی كلیه سويه ها از كیت  DNAبرای استخراج 

به طور خلاصه برای تخريب ديواره سلولی مايكوباكتريوم از بايندينگ بافر 

افزوده شد. سپس با استفاده  Kبرای هضم پروتئین ها پروتئینازاستفاده كرده و 

را كم كرده تا از خلل و فرج فیلتر عبور ننمايد.  DNAاز ايزوپروپانول حلالیت 

دارای بار منفی را  DNAفیلتر حاوی سیلیكاژل بوده كه با بار مثبت خود 

بقیه ی  inhibitor removalجذب می كند. در مرحله بعد به كمک 

یبات سلولی و پروتئین هارا حذف كرده، پس از دوبار شستشو با ترك

washing buffer الوشن بافر اضافه گرديد كه سبب آزادسازی ،DNA 

 hsp65جفت بازی ژن  644از قطعه  PCRتكثیر برای كروموزومی می شود. 

 Forward primer HSPF3 (5' –ATC GCC از پرايمرهای اختصاصی  

AAG GAG ATC GAG CT -3') و 

Reverse primer HSPR4 (5'-AAG GTG CCG CGG ATC 

TTG TT -3')  جفت بازی از  644تا قطعه استفاده شدhsp65  را در كلیه

در حجم  PCRواكنش سويه های مايكوباكتريايی مورد بررسی، تكثیر كند. 

 PCR buffer(10X) 2.5میكرولیترانجام شد و تركیب آن شامل:  25نهايی 

μl  ٬ (50 mM)2Mgcl0.8 μl ٬(1.2 mM)  dNTP 0.4 μlهر يک از  ٬

 ٬0.5 μl Taq DNA  μl Primers(100 pM/ μl) 0.2پرايمرها 

polymerase(5 U/μl)  وDNA 5 μl 35مخلوط واكنش برای  بود و 

در  C°62 ،S95در  C° 95،  S45در  S65چرخه تكثیر طبق برنامه )

C°72 )(19قرار گرفت .) 

جفت بازی،  644از قطعه  PCRیت آمیز محصول پس از تائید تكثیر موفق

استفاده شد. برای هر   HpaIIو  AvaII ،HphIبرای هضم آنزيمی سه آنزيم 

،  PCR  از محصولات µl7.5كدام از اين آنزيم ها قطعه تكثیر شده با مقادير 

µl1  از هر آنزيم وµl5/2  بافر آنزيم به صورت مجزا به تیوب های تمیزµl5/1 

رسید. هضم آنزيمی  µl25 و با اضافه كردن آب، حجم نهايی بهمنتقل شد 

درجه سانتی گراد انجام شد. به دنبال هضم، مخلوط در  37ساعت در  3بمدت 

به مدت دو ساعت الكتروفورز شده و سپس با رنگ اتیديوم  %2.5ژل آگارز 

به مدت يک ساعت رنگ آمیزی شد.با توجه به اندازه قطعات  %551/5برومايد 

ايجاد شده  PRAجاد شده از هر آنزيم و به منظور تفسیر پروفايل های اي

برای   100bp ladder DNA size markerتوسط هر گونه، از نشانگر  

علاوه بر نشانگر قبلی از  HpaIIو  HphIو برای دو آنزيم  AvaIIآنزيم 

نیز استفاده شد. يک سويه  Ultra low range DNA ladderنشانگر  

نیز در اين مطالعه به عنوان سويه  استاندارد بكاررفت و  H37Rv استاندارد

 GelcomparII( و با استفاده از نرم افزار 19براساس الگوريتم استاندارد)

 افتراق گونه ای انجام شد.
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 7___________________________________________________________________________آزاده نهاوندی عراقی و هم كاران 

 

 يافته ها
 NTMسويه  55از میان نمونه های كشت مثبت ارجاعی به بخش سل پاستور، 

تعداد  NTMسويه ی  55پس از انجام تست های بیوشیمیايی، شناسايی شدند. از 

بود. بیش تر نمونه ها  95 سويه مربوط به سال 21و  99سويه مربوط به سال  29

( خلط و بقیه شامل ادرار، بافت ريه، خون قاعدگی، لاواژ معده، ادنوپاتی 95%)

وترشحات استريل بدن بودند. پس از دريافت نمونه ها در مرحله اول، اسمیر 

مستقیم از آن ها تهیه شد و پس از رنگ امیزی زيل نلسون از نظر وجود باسیل 

ها، كشت بر به دنبال آن پس از دكانتامیناسیون نمونه اسید فست بررسی گرديد.

انجام شده و پس از دوره انكوباسیون به لحاظ وجود كلنی ها و  LJروی محیط 

مرفولوژی و فرم كلنی بررسی گرديدند و گونه های آتیپیک جداسازی شدند. بر 

دا ج  NTMاز كل نمونه های مورد بررسی كه از كشت آن ها  %95طبق اين نتايج 

 اسمیر مثبت بودند.  %25شده است، اسمیر منفی و فقط 

( به ايزونیازيد، %6سويه ) 3سويه آتیپیک به دست آمده در بخش سل،  55در بین 

استرپتومايسین، ريفامپین، اتامبوتول، كانامايسین و اتیونامید حساسیت كامل داشته 

یک های ذكر شده، و هیچ گونه مقاومتی در بین اين سويه ها نسبت به آنتی بیوت

مشاهده نشد. با بررسی الگوهای آنتی بیوتايپی به دست آمده در بین سويه های 

ترين الگوی چند مقاومتی مقاومت نسبت به مورد بررسی مشخص شد كه شايع

چهار آنتی بیوتیک اتیونامايد، اتامبوتول، ريفامپین وايزونیازيد و هم چنین مقاومت 

 ريفامپین، استرپتومايسین وايزونیازيد بود.به اتیونامايد،كانامايسین، 

پس از مراحل استخراج، با استفاده از الكتروفورز بر روی  NTMسويه ی  55تمام 

 PCRژل آگارز بررسی شدند تا از مطلوب بودن كیفیت آن ها جهت انجام 

استخراج شده  DNAبر روی  PCR(. پس از انجام 1اطمینان حاصل شود)تصوير

نشان دهنده ی  hsp65از ژن  644bp، مشاهده ی محصول NTMاز سويه های 

در مرحله  PCR(. پس از به دست آوردن محصول 2مثبت بودن واكنش بود)تصوير 

(. 3مبادرت به هضم آنزيمی محصول نموديم)تصوير  AvaIIاول با استفاده از آنزيم 

 HphIدر مرحله دوم با استفاده از آنزيم  PCRپس از به دست آوردن محصول 

(. پس از به دست آوردن محصول 4مبادرت به هضم آنزيمی محصول نموديم )تصوير

PCR  در مرحله آخر با استفاده از آنزيم HpaII مبادرت به هضم آنزيمی محصول

 (.5نموديم )تصوير

 
:  4، 3، 2، 1استخراج شده بر روی ژل اگارز، چاهک  DNA: الكتروفوز 1تصوير 

DNA  میكوباكتريايی ايزوله 4استخراج شده از 

 

 
سويه های  PCR: محصول  3، 2، 1، چاهک hsp65ژن  PCR: 2تصوير 

: ماركر M(، H37Rv: نمونه كنترل مثبت )سويه استاندارد 4آتیپیک، چاهک 

 : نمونه كنترل منفی5وزن مولكولی، چاهک 

 

 
:  5، 3،4، 2، 1چاهک ، AvaIIبا آنزيم محدود كننده ی   RFLP: 3تصوير 

: ماركر AvaII ،Mل از هضم آنريمی سويه های آتیپیک با آنزيم محصول حاص

 وزن مولكولی

 

 
:  5، 4، 3، 2، 1، چاهک HphI با آنزيم محدود كننده ی  RFLP: 4تصوير

: ماركر HphI ،M محصول حاصل از هضم آنريمی سويه های آتیپیک با آنزيم

 M.L :Ultra Low Range DNA Ladderوزن مولكولی، 

 

 
:  4، 3، 2، 1چاهک ، HpaII با آنزيم محدود كننده ی   RFLP: 5تصوير 

: ماركر HpaII ،M محصول حاصل از هضم آنريمی سويه های آتیپیک با آنزيم

 M.L :Ultra Low Range DNA Ladderوزن مولكولی، 

 

قطعات حاصل از هضم آنزيمی توسط هر سه آنزيم، با الگوريتم استاندارد) 

روگرام افتراق گونه ای بر اساس سايز قطعات به ( مقايسه شدند و دند19

دست آمده در مقايسه با نشانگرهای وزن مولكولی و با استفاده از نرم افزار 

Gel comparII گونه شناسايی  13(. بر اين اساس 6رسم شد)تصوير

M.fortuitum(35% ،)شدند كه به ترتیب فراوانی شامل 

M.simiae(24% ،)M.kansasii (12% ،)M.szulgae (6% ،)

M.gordonae وM.gallinarum وM.triviale وM.aichiense هر(

و  M.aurumو  M.malmoenseو  M.hassiacum(، %4كدام 

M.marinum  وM.abscessus  ( و يک گونه ی %2) هركدامNTM 

 ( بودند. %2تعیین هويت نشده )
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 دندروگرام افتراق گونه ای سويه های مورد مطالعه .6تصوير

 

 بحث
تنوع زيادی درسرعت رشد، مرفولوژی كلنی،  میكوباكتريوم های آتیپیک

تی بیوتیكی داشته و هیچ گونه اتفاق نظری در مورد ويرولانس ومقاومت آن

درمان عفونت های ناشی از آنها وجودندارد. برخلاف تنوع گونه ای يالايی كه 

در اين مطالعه در بین ايزوله های آتیپیک مشاهده شد الگوهای مقاومت آنتی 

بیوتیكی محدودی در بین آنها وجود داشت. ولی مقاومت هم زمان به 

درصد موارد و در بین اكثريت گونه ها مشاهده  92و ريفامپین در  ايزونیازيد

گرديد. در طی عفونت با میكوباكتريوم های آتیپیک اغلب شكست درمانی 

اتفاق می افتد كه به دلیل همین مقاومت بالا به آنتی بیوتیک ها 

 (. 25و26است)

م تشخیص صحیح گونه ای در درمان عفونت های میكوباكتريايی بسیار مه

است زيرا به لحاظ بالینی درمان بیماری سل با انواع آتیپیک متفاوت می 

باشد. بنابراين محققین بايد بدنبال تكنیكی باشندكه علاوه بر مقرون به 

صرفه بودن و قابلیت تكرارپذيری بالا و امكان انجام در كلیه آزمايشگاه های 

كمپلكس افتراق دهد  TBتشخیص سل قادر باشد گونه های آتیپیک را از 

 تا از همان ابتدا سیر درمانی صحیحی برای بیمار درنظر گرفته شود.

روش های بیوشیمیايی در تشخیص مايكوباكتريوم ها زمان گیر بوده و 

تفسیرهای آن ها اغلب پیچیده است. در مقابل روش های مولكولی 

انواع  ژنومبا هدف قرار دادن قطعات حفاظت شده در طول   PRAمانند

واستفاده از آنزيم های  PCRمیكوباكتری ها و تكثیر اين مناطق با روش 

محققین را در اين زمینه  PCRمحدوداثر به منظور برش اين محصولات 

جفت بازی  644(. در اين میان استفاده از قطعه ی 14-16ياری كرده اند)

ون به صرفه بوده و رسريع، دقیق و مق hsp65تكثیر شده از ژن 

(.  در اين 19كوباكتريوم ها را در سطح زيرگونه نیز تفكیک میكنند)می

از گونه های شناسايی شده میكوباكتريوم كانزاسی بود كه از  % 12مطالعه 

 را شامل می شد.  IIی زيرگونه %2و  IVاز زيرگونهی  %15اين میان 
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در سطح گونه و زيرگونه  NTMبا توجه به دقت بالای اين روش و شناسايی 

در حداقل زمان ممكن، اين روش بر روش های كلاسیک و بسیاری از روش 

بوده و يا تنها بر روی حجم اندكی از نمونه جواب های مولكولی كه يا پیچیده 

( و  9) Devalloisمورد استفاده توسط  PRAروش می دهند، ارجحیت دارد. 

Brunello (19 با هدف قرار دادن قطعه )bp439  از ژنhsp65  برای

شناسايی گونه های كلینیكی مهمی چون میكوباكتريوم توبركلوزيس و سويه 

وابسته بود  HaeIIIو BsteIIتوسط دو آنزيم  به هضم آنزيمی MACهای 

كه ما مورد استفاده قرار داديم با هدف قرار  PRAدر حالی كه كه در روش 

روند هضم آنزيمی تنها با يک آنزيم محدود  hsp65از ژن  bp644دادن قطعه 

در نظر  MACيا  MTBانجام شد و چنان چه جداسازی  AvaIIكننده ی 

ز هضم آنزيمی برای افتراق كافی است. هم چنین اين باشد، تنها اين مرحله ا

 قدرت تفكیک بهتری نسبت به روش قبلی دارد زيرا پروفايل های  PRAروش 

PRA  اغلب سويه ها اندازه مناسبی داشته بنابراين برای تفسیر به آنالیزهای

 كامپیوتری كه اغلب پیچیده هستند نیز نیاز نیست.  

ين مطالعه بین دو سال شیوع ثابت گونه ها در دو مقايسه فركانس گونه ای در ا

سال  65را نشان می دهد. بیش ترين گستره سنی درگیربالای  95و  99سال 

( مشاهده شد. %15سال ) 15(  و كمترين شیوع در گستره سنی  تا %36بوده )

سال سن داشتند. اين امر  95كوچک ترين بیمار دو ماه و مسن ترين آن ها 

تائید می كند كه مايكوباكتريوم های آتیپیک بیشتر افرادی را كه اين مسئله را 

 (.25دارای ايمنی تضعیف شده يا سیستم ايمنی نابالغ هستند تهديد می كنند)

گونه های شناسايی شده منفی بود و در مطالعه حاضر  %95اسمیر مستقیم در

مناسب شناخته  NTMاين روش برای غربال گری نمونه های مشكوک به 

 د كه می تواند بدلیل كم بودن تعداد باسیل ها در نمونه های كلینیكی باشد. نش

در اين مطالعه بیشترين سويه های شناسايی شده میكوباكتريوم 

( بودند. با در نظر گرفتن مقاومت %24( و میكوباكتريوم سیمیه)%35فورتوئیتوم)

در جمعیت  دارويی بالای اين سويه ها، از فراوانی گسترده ی اين دو سويه

ژنتیكی سويه های ايران خبر می دهد. اين در حالی است كه در كره و امريكا و 

(. 1و9شايع ترين میكوباكتريوم گزارش شده است) MACبسیاری از نقاط دنیا 

شناسايی شده  NTMسويه ی 49با استفاده از اين دو داده كه هیچ كدام از 

ان اين مطالعه مبتلا به ايدز نیستند و نیز هیچ كدام از بیمار MACمتعلق به

نبودند می توان نتیجه گرفت كه شیوع آن در جمعیت افرادی كه مبتلا به ايدز 

نیستند در ايران نرخ قابل توجهی را بخود اختصاص نمی دهد و فراوانی آن 

 بیشتر بايد در رابطه با افراد مبتلا به ايدز مورد بررسی های آتی قرار گیرد.

شناسايی نشد و الگوی هضم آنزيمی  NTMک گونه ی در طی اين مطالعه ي

آن  به هیچ كدام از الگوهای موجود در الگوريتم استاندارد شباهت نداشت. 

علت آن ممكن است مربوط به موتاسیون در ناحیه برش آنزيم يا پیدايش گونه 

های جديد احتمالی باشد كه می تواند موضوعی برای مطالعات بعدی به حساب 

 آيد.

، M.szulgae ،M.gordonaeطالعه ی ما برخی گونه ها )در م

M.triviale ،M.hassiacum  وM.abscessus فقط در میان نمونه های )

، M.gallinarumها )شناسايی شدند. برخی گونه 99سال 

M.malmoense ،M.aurum ،M.marinum نیز فقط از نمونه های سال )

جدا شدند  99و  95ای هر دو سال گونه ها از نمونه ه جدا شدند اما بقیه 95

كه فراوانی آن ها در هر سال به قرار زير بود: میكوباكتريوم فورتیتوم در سال 

(، میكوباكتريوم سیمیه در سال 57/29)95( و در سال 54/31%)99

(، میكوباكتريوم كانزاسی در سال %91/23)95( و در سال 14/24%)99

كتريوم آيچیئنس در سال (، میكوبا%55/19)95( و در سال 9/6%)99

(. همان طور كه مشاهده می شود به جز %76/4)95( و در سال 45/3%)99

اين مطالعه در دو سال  NTMمیكوباكتريوم كانزاسی، ديگر میكوباكتريوم های 

ای ثابت در شیوع مشابه داشتند كه اين امر نشان دهنده توزيع گونه 95و  99

 طی اين دو سال است.

اقدام به بررسی تنوع بیوتايپی  77ران در مطالعه ای در سال بهرمند و هم كا

ها كردند. های بیوشیمیايی و تكنیک الكتروفورز آلوزيممايكوباكتريوم ها با روش

 Mycobacteriumو  Mycbacterium fortuitumها نشان دادند كهآن

chelonaeهای غالب را در ايجاد عفونت های گونهNTM  در بیماران مراجعه

 .Mهای مربوط به ننده به انستیتو پاستور تشكیل داده و به دنبال آن سويهك

chelonae Like organism  و ياM. Mucogenicum (27قرارداشتند .)

نتايج حاصل از اين تحقیق با توجه به غالب بودن مايكوباكتريوم فورتوئیتوم و 

مند و هی بهره( مطابق با مطالع%12جدا شدن تعدادی مايكوباكتريوم كانزاسی)

با آن ها متفاوت است  NTMهم كاران است اما از نظر فراوانی ديگر گونه های 

در  NTMكه اين تفاوت نشان دهنده فركانس تغییرات در شیوع گونه های 

 می باشد. 95و  99تا سال  77جمعیت ايران از سال 

وم در قاضی سعیدی و هم كاران به منظور بررسی فراوانی میكوباكتريوم مارين

ماهی ها و نیز ضايعه گرانولوم استخر شنا در كاركنان شیلات مطالعه ای را 

( از ماهی های مورد بررسی میكوباكتريوم %76/1مورد)  2انجام دادند.از 

( از زخم %2مارينوم جدا شد. در مطالعه ما يک مورد میكوباكتريوم مارينوم)

ای جلدی را تائید می جدا شد كه اين مسئله ارتباط اين باكتری با زخم ه

 (.29كند)

 12نمونه ی آتیپیک،  43از میان 1399در مطالعه حیدری و هم كاران در سال 

نمونه های  %49/34( بودند. 1/72( و بقیه كند رشد)%91/27نمونه تند رشد)

( كند رشد %51/61مورد مطالعه در اين تحقیق تند رشد بوده و ساير نمونه ها )

وم سیمیه در اين تحقیق بالاترين درصد را به خود می باشند .مايكوباكتري

 (.29اختصاص داد كه در مطالعه ما مقام دوم را داشت)

شايع  NTMسه گونه  1399بر طبق مطالعه شجاعی و هم كاران در سال 

شامل فورتوئیتوم، كانزاسی و گوردونه ای بودند كه با تنوع گونه ای در مطالعه 

گزارشات متفاوت در خصوص تنوع گونه ای (. 35ما تا حدودی شباهت دارد)

می تواند ناشی از اختلافات حاكم بر محیط های تحقیق  NTMدرسويه های 

 به لحاظ زمان، منطقه جغرافیايی و جمعیت باشد.

 

 نتیجه گیری
در مطالعه حاضر نشان داده شد كه در بین روش های تشخیص گونه ای در 

روی كلنی های بدست آمده از انواع  بر PRAمیكوباكتريوم ها استفاده از روش 

جفت بازی در مقايسه با روش های  644میكوباكتريوم ها با تكثیر قطعه 

بیوشیمیايی از سرعت و دقت بالاتری برخوردار است و چنان چه اين روش 

مستقیما برروی نمونه بالینی مورد استفاده قرار گیرد با پیش گیری از 

و هم چنین كاهش زمان تشخیص كمک  اشتباهات احتمالی در تعیین گونه

شايانی را به تشخیص ، درمان و كنترل صحیح بیماری سل می نمايد و از 

طرف ديگر آمار دقیق تری از شیوع انواع گونه های آتیپیک در بین نمونه های 

بالینی به ما ارائه می دهد. از آنجايی كه تعیین شیوع انواع میكوباكتريوم های 

ی محیطی مانند آب وخاک در مناطق جغرافیايی مختلف آتیپیک درنمونه ها

در اين مورد نیز می  PRAنیز همواره از اهمیت بالايی يرخوردار است روش 

 تواند راه گشای مشكلات تشخیص گونه ای باشد.

 

 تشكر و قدردانی 
نويسندگان اين مقاله سپاس گزار جناب آقای دكتر محمدرضا پورشفیع 

انستیتو پاستور ايران برای هماهنگی جهت  استادگروه باكتری شناسی

 هستند.  GelcomparIIاستفاده از نرم افزار 
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