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 چکیده:
انتقال و  وهی. فهم ششود یشناخته م یسلامت و بهداشت جهان يبر رو رگذاریثات يها يماریاز ب یكیسل به عنوان  يماریب

توانند در  یكه م سیتوبركلوز ومیكوباكتریما يباكتر يو فاكتورها اتیخصوص نیو همچن زبانیم يفاكتورها یو بررس وعیش

 نیباشد. در هم یم یاتیح اریبس يماریب نیو كنترل و مبارزه با ا وعیش تیریمد يداشته باشند برا ریثاسل ت يماریب وعیش

 هستند. يضرور اریبس يولوژیدمیاپ يها و روش یمولكول يها کیاطلاعات استفاده از تكن نیوردن اآبه دست  يراستا و برا

باشد  یم (RD)ناحیه تفاوت موسوم به  یمناطق ژن یقرار گرفته، بررس اریكه امروزه مورد مطالعات بس ییها از روش یكی

 .میپرداز یمناطق م نیا یمطالعه به بررس نیكه در ا

ها  هیسو نیا ییشدند. مقاومت دارو ییشناسا نگیپیگوتایاسپول يها با روش سیتوبركلوز ومیكوباكتریما هیسو 191ابتدا 

با روش  هیسو 191 نیدر ژنوم ا (Deletion) حذفجنبه مورد نظر از  RDلوكوس  6 تیقرار گرفت. در نها یمورد بررس

PCR قرار گرفتند. زیو آنال یمورد بررس 

مورد  72در  CAS ،(%5/72نمونه ) 22در H4(127) ،نگیپیگوتایبا روش اسپول سیتوبركلوز ومیكوباكتریما يها هیاز سو

(21%)،T1   ( و %5/9نمونه ) 11درBeijing  ( ناشناخته %22) مورد 52ها شامل نمونه یباق و شدند ییشناسا مورد 11در

و در  RD105و  RD181 ياهلوكوس ،Beijing يهاهیدر سو مقاوم بودند. %71ها حساس به دارو و نمونه %21 بودند.

 ند. داشتحذف  ، RD1لوكوس BCG هیسو

جهت  RD181 نیو همچن BCG هیسو ییجهت شناسا RD1استفاده از  است. عیساده و سر یروش RDمناطق  یبررس

 ییمختلف كارا يها هیدر سو سمیمورف یپل وجود به علت عدم RD150اما باشد  یمناسب م Beijing هیسو ییشناسا

 حذفبا  یارتباط ییمشخص شد كه مقاومت دارو قیتحق نیدر ا نیهمچن ندارند. يولوژیدمیروش اپ کیعنوان  به یچندان

 ندارد. RDدر مناطق 

   ناحیه تفاوت ،نگیپیگوتایاسپول ، ، سل یملكول يولوژیدمیاپ :یدیکل واژگان
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 مقدمه:   

 نیترو خطرناک نیتراز مهم یکیسل به عنوان  یماریب

شود که بر اساس یدر جهان شناخته م ریعلل مرگ و م

 یماریب نیجهان به ا تیسوم جمع کیاز  شیها بگزارش

جهانی طبق گزارش سازمان بهداشت  آلوده هستند و

(WHO) و پنجاه  صد و چهار ونیلیم کیحدود  انهیسال

جان خود را از دست  یماریب نیهزار نفر به علت ابتلا به ا

با سه کشور  یائیاز نظر جغراف رانیکشور ا [.1،2] دهندیم

افغانستان و عراق که طبق گزارش سازمان  پاکستان،

 وعینها شآسل در  یماریب (WHO) یبهداشت جهان

که  یادیبه علاوه ارتباط ز [.1]است  هیدارد همسا یفراوان

نپال و  دش،بنگلا ن،یهمچون چ ییبا کشورها رانیا

به کشور را  یماریب نیدارد احتمال ورود ا لانکایسر

 یو بررس وعیانتقال و ش وهیفهم ش [.3]داده است  شیافزا

 یو فاکتورها اتیخصوص نیو همچن زبانیم یفاکتورها

 وعیتوانند در ش یکه م سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما یباکتر

 هفهم و درک هرچ یداشته باشند برا ریثاسل ت یماریب

 یماریب نیو کنترل و مبارزه با ا وعیش تیریو مد شتریب

دست ب یراستا و برا نیباشد لذا در هم یم یاتیح اریبس

که در  ییدادهایرو حیصح ییاطلاعات و شناسا نیوردن اآ

 یها کیدهد استفاده از تکن یرخ م وعیانتقال و ش یط

هستند  یضرور اریبس کیولوژیدمیاپ یها مولکولار و روش

جهت  یابزار مناسب یملکول یولوژیدمیاپ یها روش. [4]

 یها هیانتقال سو یو الگو یکیتنوع ژنت زینالآو  یبررس

کمپلکس به شمار  سیتوبرکلوز ومیکوباکتریمختلف ما

 از جمله یمختلف یها تاکنون روش .[5،6] روند یم

 ،2نگیپیگوتایاسپول
1
MIRU-VNTR  جهت   ...  و

 یباکتر نیا مختلف یها تیجمع یکیساختار ژنت یبررس

  ییها از روش گرید یکی. [7،8] کرده است دایگسترش پ

قرار گرفته  یاریمورد مطالعات  بس ریکه درچند سال اخ

 یا 3«ناحیه تفاوت» موسوم به یمناطق ژن یاست بررس
4
LSP یادیمناطق در مطالعات ز نی. ا[7،8]باشد  یم 

در مورد  یو اطلاعات مختلف ندا قرار گرفته یرسمورد بر

                                                           
1
 Spoligotyping 

2 Mycobacterial Interspersed Repetitive Unit 
Variable Number of Tandem Repeat (MIRU-

VNTR)   
3
 Region of Difference (RD) 

4 Large Sequence Polymorphism (LSP) 

ما  اریدر اخت سیتوبرکلوز ومیکوباکتریو تکامل ما یولوژیب

با استفاده از  RDمناطق  ی. بررس[1،،2]د نده یقرار م

تر کردن مطالعات  سانآتواند جهت  یم PCRروش 

[. در واقع تنوع 1] ردیمورد استفاده قرار بگ یولوژیدمیاپ

 جهینت سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما مختلف یها هیدر سو

 یباکتر نیمناطق در ژنوم ا نیحضور ا ایو  6حذف

قرار  ییمورد شناسا RDمنطقه  57تاکنون  باشد. یم

 یدر بعض حذفاز مطالعات،  ی. بعض[21،22]گرفته است 

 لیرا در ارتباط با پتانس RD1مناطق، مانند  نیاز ا

در  حذف نیدانند و هم یها م ومیکوباکتریما ییزا یماریب

زا بودن  یماریب ریرا عامل غ BCG سیبوو ومیکوباکتریما

کنند  یم یتلق یانسان یها هیبا سو سهیدر مقا هیسو نیا

در  حذف زانیم نییمطالعه تع نی. هدف از ا[،23،22،2]

 انیدر م RD181و  RD1  ،RD150سه منطقه

 یو بررس سیوبرکلوزت ومیکوباکتریمختلف ما یها هیسو

 یملکول یولوژیدمیروش جهت استفاده در اپ نیا لیپتانس

در  ژهیو ، بهسمیمورف یپل صیو تشخ نییتع یبرا

 رانیدر ا عیشا سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما یها تیجمع

 .باشد یم
 ها: مواد و روش

 یها ، نمونهقیتحق نیدر ا :هاوکشت نمونه یجداساز

مراجعه  یویمبتلا به سل ر ماریب ،21متعلق به   ینیبال

 مارستانیب یولوژیکوباکتریما قاتیکننده به مرکز تحق

در حذف و  اسپولیگوتایپینگ از نظر یدانشور حیمس

مورد مطالعه و  RD181و  RD1  ،RD150مناطق

بر  یارسال یها کشت نمونه. پس از رفتندقرار گ یبررس

 ،Lowenstein Jensen (LJ) کشت طیمح یرو

کشت جدا شده و  طیمح نیاز ا ومیکوباکتریما یها هیسو

 تیفعال و نیاسیمانند تست ن ییایمیوشیب شاتیزماآ ریسا

ها هیسو هیاول ییجهت شناسا تراتین یایکاتالاز و اح

 زانیم ،ییارود تیحساس یها سپس با تست استفاده شد.

مختلف از جمله  یها به داروها هیسو تیمقاومت و حساس

 قرار گرفت. یو ... مورد بررس نیفامپیو ر دیازیزونیا

 LJ طیمح یموجود بر رو یها یاز کلن DNAاستخراج 

 دیبروما ومیامون لیمت تری –N,N,N لیاست Nبا روش 

(CTAB) .انجام گرفت      

                                                           
5 Deletion 
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 یاستخراج یهاDNAهمه  یبر رو :نگیپیگوتایاسپول

کار نیا یقدم برا نی[. اول24انجام شد ] نگیپیگوتایاسپول

 PCRبا روش  Direct repeat (DR)قطعات  ریتکث

 2که در جدول  ییمرهایبود که جهت انجام آن از پرا

 یرا برا PCRآمده است استفاده شد. سپس محصولات 

گراد دناتوره  یدرجه سانت 11 یدر دما قهیدق ،2مدت 

 نیدیاسترپتاو میبا آنز ونیداسیبریانجام ه کرده و جهت

سپس با  .میکرد تروسلولزین یغشا یبر رو ،2دازیپراکس

ECL نسانسیاضافه کردن ماده لوم
غشاء مربوطه   1

قرار داده  یوگرافیحساس راد لمیف یجهت ظهور بر رو

 ندهنشان ده لمیف یموجود بر رو اهیشد که نقاط س

[. 26باشند ] یانداز مفاصله ینواح ایها   Spacerحضور 

 نشان داده شده 2در شکل  یوگرافیراد لمیاز ف یا نمونه

 Octalرا به صورت  هیهر سو یالگو تیاست. در نها

code یبا اطلاعات موجود در بانک جهان آورده، در 

کرده و  سهیمقا (SPOLDB4) نگیپیگوتایاسپول

  [.25] دیها مشخص گرد نآ یها هیسو

RD PCR سپس :DNA یجهت بررس یاستخراج یها 

  RD181  ،RD150در مناطق حذفعدم وجود  ایوجود 

 هیبرپا یروش روش نیا قرار گرفتند. یمورد بررس RD1 و

PCR 2مورد استفاده در جدول  یمرهایباشد که پرا یم 

آن  زیکه سا RD1 یبررس  یآورده شده است. برا

 ییشد. حجم  نها استفاده ناژنیس تیکوچکتر بود از ک

 نیمورد استفاده در ا DNA زانیو م  ،µl 6 واکنش نیا

 نیدر ا pmol 2 به میزان مریاز پرا بود. ،ng 1واکنش 

PCR  میواحد آنز 16/2استفاده شد و Taq  به آن اضافه

                                                           
1
 Streptavidin peroxidase 

2 ElectroChemiLuminescence 

لوکوس عبارت  نیپروتکل مورد استفاده جهت ا .گردید

º :از بود
C16 شامل  کلیس ،4 ،دقیقه 3 به مدتº

C14 

º ،ثانیه ،3 یبرا
C56  دقیقه 2به مدت، º

C81 به مدت 

º تیدر نهاثانیه و  ،3یک دقیقه و 
C81 2 مدت یبرا، 

 %3ل از ژجهت الکتروفورز  .(final extension)دقیقه 

و   RD181 یهاآگارز استفاده شد. در مورد لوکوس

RD150 نسبت به  یبزرگتر زیکه ساRD1  دارند

 .دیاستفاده گرد  HotStarTaq kit QIAGENEاز

 زانیو م µl 16 مناطق نیا PCRجهت  ییحجم نها

DNA  مورد استفاده در واکنش ng26 مریبود و از پرا 

لوکوس استفاده شد و  نیجهت ا pmol 2 به میزان

 .گردید، به آن اضافه  میواحد از آنز RD1 ، 16/2همانند

ºبود از واکنش عبارت  نیپروتکل ا
C 14 دقیقه  6 به مدت

ºشامل  کلیس 36 ،(هیاول ونیجهت دناتوراس)
C 14 یبرا 

º ،دقیقه 2
C56  ثانیه ،3به مدت، º

C81  4به مدت 

ºکه  final extension مرحله تیو در نها دقیقه
C81 

% 2 ژل ز،یژل مورد استفاده ن .دقیقه بود ،2مدت  یبرا

 آگارز بود.

  نتایج:
( %65) نفر 2،8 قیتحق نیدر ا یمورد بررس ماریب ،21از 

ها  مونهن یآور %( زن بودند. پس از جمع44نفر ) 73مرد و 

قرار  نیاز ا جینتا یکیوتیب یمقاومت آنت یها و انجام تست

سل مقاوم  %(25) نمونه ،3 ، نمونه ،21بود که از مجموع 

مقاوم به  (%8) نمونه 21 ، (MDR) 3به چند دارو

نمونه  6اتامبوتول و  بهمقاوم  %(4)نمونه  7 ، دیازیزونیا

 هیداده شدند و بق صیتشخ نیفامپیمقاوم به ر( 3%)

 نینسبت به تمام ا زی%( ن82نمونه ) 236 یعنیها  نمونه

                                                           
3 Multi Drug Resistance (MDR) 

 ای پلیمرازاستفاده در واکنش زنجیرهتوالی پرایمرهای مورد   - 1جدول 

 منابع
 یاندازه

 PCR محصول
 هالوکوس  توالی پرایمرها

Kamerbeek et.al  

1997 [14] 
 5’-GGT TTT GGG TCT GAC GAC-3’ 

 
DRa 

 5’-CCG AGA GGG GAC GGA AAC-3' DRb 

Kanji et. al  

2011 [11] 
1.5 kb 

5’-AAG CGG TTG CCG CCG ACC GAC C-3’ ET1: 

RD1 5’-CTG GCT ATA TTC CTG GGC CCG G-3’ ET2: 

5’-GAG GCG ATC TGG CGG TTT GGG G-3’ ET3: 

Tsolaki et. al  

2005 [9] 
2.5 kb 

5’-TGT GGC GTG GCT CGG CAA ATA G-3’ F: 
RD150 

5’-GG GAC GGC AAA CGG GTG AT-3’ R: 

Tsolaki et. al  

2005 [9] 
0.7 kb 

5’-CGC AAC GGC CGC GGT GAA CTC T-3’ F: 
RD181 

5’-CGG GCG GCT GCG GGA ACC TT-3’ R: 

 



www.nafasjournal.ir و همكاران پور احسان شریفی 

 

13 

13 

13 

13 

ل 
سا

1، 
ره 

ما
ش

2
ن 

تا
س

تاب
 ،

93
ت 

حا
صف

 ،
10 

تا 
18

 

13 

 

 
 هاینوار رادیولوژی ظاهر شده است و توالیکه بر روی  اسپولیگوتایپینگعكس نهایی  - 1شكل 

 باشندانداز در آن به خوبی مشخص میفاصله 

 کیتکن لهیداروها حساس بودند. سپس به وس

ها به  از نمونه کیهر  یکیژنت ی، الگو نگیپیگوتایاسپول

 .استنشان داده شده  1دست آمد که در جدول شماره 

 یالگوها با اطلاعات موجود در بانک جهان نیا سهیبا مقا

مختلف  یها هیسو، (SPOLDB4) نگیپیگوتایاسپول

آمده    3در جدول  لـحاص جیکه نتا دیگرد نییها تع نمونه

 ، ها هیسو نیتر غالب به دست آمده جیاست. با توجه به نتا

 CASو  H4(127) پیژنوت سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

حاصل از تست مقاومت  جینتا 4بودند. جدول شماره 

 ومیکوباکتریمختلف ما یها هیسو کیبه تفک یکیوتیب یآنت

 های شناسایی شده به روش اسپولیگوتایپینگاسپولیگوتایپ سویهالگوی  -2جدول 
جدا  هایسویه

روش شده 

 اسپولیگوتایپینگ

 الگوی اسپولیگوتایپ
گروه 

 ژنتیک
 درصد تعداد

CAS 
 

2 38 1،% 

Beijing 
 

2 22 5% 

H4 
 

 %6/38 81 3و  1

T1 
 

 %6/1 27 3و  1

 %18 61   نامعلوم
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حذف در این  گردد که. مشاهده میRD1موجود حذف مورد استفاده برای تشخیص  %3از ژل اگارز  اینمونه -2شكل

 لوکوس استفاده شده است. برای این bp 100 از مارکر .شوددیده می BCGناحیه فقط در 

اند را  جدا شده نگیپیگوتایکه با روش اسپول ، سیتوبرکلوز

رخ  یها حذف ییجهت شناسا تی. در نها دهد ینشان م

 یبر رو RD181 و RD1 ، RD150داده در مناطق 

از  چکدامیانجام شد. در ه PCR ینمونه مورد بررس ،21

DNA مطالعه مورد استفاده قرار گرفت  نیکه در ا ییها

مشاهده نشد و فقط در نمونه  RD1در لوکوس  حذف

BCG مورد استفاده قرار گرفت  زیکه به عنوان کنترل ن

حذف شده بود که نمونه ژل آگارز  RD1 یمنطقه ژن

 هدهمشا 1لوکوس در شکل  نیا یمورد استفاده  برا

نمونه  22فقط در  RD181 یشود.  منطقه ژن یم

Beijing قابل  3داشت که در شکل  حذف ،مورد مطالعه

 چکدامیدر ه RD150 یدر منطقه ژن یمشاهده است. ول

 دهید حذفگونه  چیه ، Beijing هیها از جمله سو هیاز سو

 %66،  مورد مطالعه Beijing هیسو 22 انینشد. در م

مقاوم  دیازیزونینسبت به ا %1 و MDR %35 ،حساس

در لوکوس  بودند که در همه آنها اعم از مقاوم و حساس

RD181 ،مشاهده شد. در مورد  حذفRD1  و

RD150 حساس و مقاوم از نظر  یها هیدر سو یتفاوت زین

 .دیمناطق مشاهده نگرد نیحذف ا

 بحث:
در  یا ژهیو تیسل اهم یماریب یولوژیدمیامروزه اپ 

 یکرده است و علاوه بر آن برا دایسل پ یماریکنترل ب

 لیعوامل دخ ریسل و سا یماریب نیارتباط ب کردن دایپ

 ی. برا شود یابیعفونت رد امنش دیبا یماریدر انتشار ب

های مورد بررسیهای نمونهبرای تعیین سویه اسپولیگوتایپینگنتایج حاصل از   -3جدول   

 جمع نامعلوم H4(127) CAS T1 Beijing  سویه

 ،21 61 22 27 38 81 تعداد

 %،،2 %18 %5 %6/1 %،1 %6/38 درصد

 

 توبرکلوزیس مایكوباکتریوم مختلف هایتایپساب تفكیک به بیوتیكینتیآ مقاومت نتایج  -4جدول 

 RF ETB INH MDR حساسیت 

CAS 85% 3% 3% 1% 1% 

H4(127) 77% 6/4% - 3% 6/4% 

T1 6/87% - - 6/8% 24% 

Beijing 66% - - 1% 35% 

 %،6/2 %12 %،6/2 %،6/2 %6/48 نامعلوم
 

RF: Rifampin, ETB: Ethambutol, INH: Isoniazid, MDR: Multi Drug Resistant 
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در حذف  .RD181موجود در منطقه ژنی  حذف% مورد استفاده برای تشخیص 1ای از ژل آگارز نمونه  -3شكل

در صورتیكه در سایر  ،شودمشاهده می  1000bpدر ناحیه DNAباند همچنین  مشهود است.  Beijingهاینمونه

 برای این لوکوس استفاده شده است.  100bpاز مارکر  .گیردقرار می 1300bpاین باند در ناحیه  ،هاسویه

از  یریسل و جلوگ یماریعفونت ب امشخص کردن منش

 سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما یها هیسو ییساانتشار آن، شنا

، ری[. در دو دهه اخ28ثر باشد ]وتواند م یکمپلکس م

به وجود آمده است  DNA ینگار روش انگشت نیچند

در  DNA سمیمورف یآشکار شدن پل که باعث گسترش و

. امروزه از [4]شده است  سیتوبرکلوز ومیکوباکتریژنوم ما

و  Spoligotypingمانند  PCRبر  یمبتن یها روش

MIRU-VNTR مختلف  یها پیتا ساب زیتما یبرا

[. با 27شود ] یاستفاده م سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

در  یکیتنوع ژنت ،DNA سمیمورف یاندک پل زانیوجود م

 2حدود  در سیتوبرکلوز ومیکوباکتریمختلف ما یها هیسو

 اًری. اخ[21،،1]شود  یزده م نیتخم ،،،bp 2در 

عدم  ایرا در حضور  ییها ، تفاوت کیژنوم یها سهیمقا

مختلف  یهاتیجمع انیدر م RDحضور مناطق 

[. 13-،1آشکار کرده است ] سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

را از نظر  یمورد بررس یها ، ابتدا نمونه مطالعه نیما در ا

کرده و سپس با روش  یبررس یکیوتیب یمقاومت آنت

 نییرا تع یمورد بررس یها نمونه هیسو نگیپیگوتایاسپول

در  بود. هیسو نیتر عیشا H4(127) هیکه سو میکرد

که توسط  یا مطالعهدر  5،،1در سال  نهیزم نیهم

 نیتر عیشا EAIو همکارانش انجام شد خانواده  یتیولا

 هیما سو یها ی. در بررس [14] گزارش شده بود پیژنوتا

Beijing  ،5% که  یا داد. در مطالعه یم لینمونه را تشک

 یها هیسو یبر رو 5،،1در سال   و همکارانش ایفرن

MDR-TB آنها %  ،6/1نمونه،  153از  ، انجام دادند

Beijing   .در مطالعات خود نشان داد که  ایفرنبودند

 یافغان مارانی، متعلق به ب Beijing یها  هیاز سو 1/85%

 1،،1 لهم که در سا یگریدر مطالعه د [.16] بودند

 هیسو 137 یو همکارانش بر رو نیالد توسط تاج

و  یرانیا مارانیجدا شده از ب سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

تعلق  Beijing پی% آنها به ژنوتا6/6،  انجام شد  یافغان

 نیا یفراوان رازیدر ش یگریدر مطالعات د [.15] داشتند

در  [.18] گزارش شد %2/8و در مشهد  %،2 پیژنوتا

 یعدم حضور مناطق ژن ای، حضور  مطالعه نیا عدمرحله ب

RD1  ،RD159 وRD181 قرار گرفت. در  یمورد بررس

 سیبوو ومیباکتر کوی، حذف تنها در نمونه ما RD1مورد 

BCG مورد استفاده  زیشد که به عنوان کنترل ن دهید

 مشاهده نشد. حذف یانسان یها هیسو قرار گرفته بود و در 

 ی، آلبان [17که در هند ] یمطالعات رد نهیزم نیدر هم

[ ،3و هند ] [23] یجنوب یقای[، آفر22]  [، پاکستان11]

 یها هیدر سو حذف یعنی جینتا نیهم زیانجام شد ن

. با توجه به  دیرس دییبه تا BCG سیبو ومیکوباکتریما

در مورد ارتباط  یشتریب یها یتوان بررس یم جینتا نیا

زا بودن  یماریب ریبا غ  یمنطقه ژن نیدر ا حذف

توان  یم نیانجام داد. همچن BCG سیبو ومیکوباکتریما

 یها هیدر سو RD1 یجهش در منطقه ژن جادیاز ا

و بهبود  دیتول یبرا سیتوبرکلوز ومیکوباکتریمختلف ما

 نیکه در ا یگری[. لوکوس د32واکسن سل استفاده کرد ]
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 حذف هبود ک RD181قرار گرفت  یمطالعه مورد بررس

 ریو در سا دیمشاهده گرد Beijingنمونه  22تنها در  آن

. در مطالعات مشابه در  نشد دهید یگونه حذف چیها ه هیسو

[، 31] پهیتا نیبه دست آمده در چ جی، نتا نهیزم نیا

 یجیکننده نتا دییات زین [22[ و پاکستان ]33] انماریم

در  نیهمچن . مطالعه به دست آمده است نیاست که در ا

 جی[، نتا1]  6،،1و همکارانش در سال   Tsolakiمطالعه 

 ریدر سا پیتا از دو ساب ریبه دست آمد و به غ یریمتغ

 RD181 هی، حذف در ناح Beijing یپهایتا ساب

 یها هیبار در سو نی، اول Beijing پیگزارش شد. ژنوتا

-RFLPبدست آمده از منطقه پکن توسط روش 

IS6110 خانواده  نیا ینامگذار تشد و عل ییشناسا

آن در منطقه پکن  ی، تراکم بالاBeijingتحت عنوان 

چهارم  کیاز  شیکه ب است [. برآورد شده34] باشدیم

. شودیم جادیا پیژنوتا نیا لهیموارد سل در جهان به وس

و  ییبا مقاومت چند دارو هیسو نی، ارتباط اگریاز طرف د

، انسان یفاژهاداخل ماکرو عیسر ریتکث ییتوانا نیهمچن

 ی. لذا روشکندیم دیتهد ایکنترل سل را در دن یهابرنامه

خانواده  یهازولهیا زیو تما صیتشخ یو ساده برا عیسر

Beijing ازیاست مورد ن ریگکه سل همه یدر مناطق 

بدست آمده در مورد  جیبا توجه به نتا[. 15] باشد یم

 ریساآن توسط  یبیتقر دییاو ت RD181 یمنطقه ژن

لوکوس را  نیتوان استفاده از ا ی، م مطالعات صورت گرفته

عنوان  Beijing یها هیسو صیجهت تشخ دیمف یروش

 ریتر نسبت به سا تر و ارزان ، ساده تر عیسر یکرد که روش

 یمورد بررس یها از لوکوس گرید یکی[. 23هاست ] روش

 یها هیاز سو کی چیبود که در ه RD150مطالعه  نیدر ا

 نیدر هم مشاهده نشد. حذف،  سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

و همکارانش در سال  Tsolakiکه  یا در مطالعه نهیزم

در اکثر  یحاصل شد ول یریمتغ جیانجام دادند نتا 6،،1

 حذف،  Beijing هیها از جمله سو هیبه اتفاق سو بیقر

توان  یموضوع م نیکه با توجه به ا  [1] نکردند  گزارش

 یبرا RD150  یعنی یمنطقه ژن نیجه گرفت که اینت

 .ستندیمناسب ن ادیز یملکول یولوژیدمیمطالعات اپ

 گیری: نتیجه

روش  نیگرفت که استفاده از ا جهیتوان نت یم تیدر نها

مختلف و گسترش  RDحذف در مناطق  یبررس یعنی

تواند ما را در فهم بهتر  یم یمناطق ژن نیا یمطالعات رو

 یاری سیتوبرکلوز ومیکوباکتریدر ما ییزا یماریتکامل و ب

 PCRبر  یمبتن ی، روش روش نیکه ا نیبا توجه به ا .دینما

و ارزان  عیساده و سر یبه عنوان روش تواند یاست م

  مرسوم مورد استفاده قرار یها روش رینسبت به سا

در  حذفبا توجه به عدم تفاوت در  نی. همچنردیبگ

 یها هیدر سو قیتحق نیدر ا یمورد بررس RDمناطق 

 نی، عدم ارتباط ب ضد سل یمقاوم و حساس به داروها

قابل مشاهده  RDدر مناطق  حذفبا  ییمقاومت دارو

 است.
 : تقدیر و تشكر

 قاتیو پرسنل مرکز تحق تیریاز مد لهیوس نیبد

 یدانشور حیمس مارستانیواقع در ب یولوژیکوباکتریما
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Abstract: 

Tuberculosis epidemiology is valuable for control of TB by understanding the 

transmission dynamics. A potential molecular epidemiology method to distinguish the 

origins of Mycobacterium tuberculosis is region of differences (RDs) polymorphisms. 

Worldwide, 68 RDs have been specified, so far. By studying deletion and polymorphisms 

in the RD regions of RD1, RD150 and RD181, this study focused on the molecular 

diversity of Mycobacterium tuberculosis in Iran for the first time. One hundred ninety 

Mycobacterium tuberculosis strains were isolated from patient’s clinical samples in 

Mycobacteriology Research Center (MRC). DNA was extracted and spoligotyping was 

performed by using DR region PCR. The spoligotyping patterns were obtained from 

SPOLDB4 database. Drug susceptibility tests were performed for all isolates and finally, 

three regions of RD1, RD150 and RD181 loci were amplified by PCR. Out of 190 M. 

Tuberculosis strains, 70% of isolates were susceptible to Isoniazid, Rifampin and 

Etambutol drugs and the remaining (30%) were drug resistant. The spoligotyping patterns 

demonstrated H4 (127) and CAS families were more prevalent than other families by 

37.5% and 20% respectively. Other prevalent families were T1 (9.5%), Beijing (11%) and 

unknown families (27%). The RD181 loci had deletion in Beijing strains, and RD1 

showed deletion in BCG strains. The RD150 loci showed deletion in none of the strains. 

The RD1 and RD181 are appropriate to identify BCG and Beijing strains respectively. 

Whereas, RD150 loci is not efficient to show polymorphisms in various strains. As a result 

RD1 and RD181 polymorphism detection can be used effectively for molecular 

epidemiology studies to determine ongoing transmission clusters. 
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