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Abstract 

Background:  Differentiation of M. tuberculosis complex organisms were assigned to one of 
three genotypic groups based on the combinations of polymorphisms at katG codon 463 and gyrA 
codon 95. Early identification of strains belonging to any particular group is very important. This study 
was planned to identify major genetic groups of clinically isolated Mycobacterium tuberculosis. 

Materials and Methods: In this cross sectional study 33 sputum samples were collected from 
tuberculosis patients of the Markazi province. DNA purification from isolated samples was performed 
by Chelex 100.  Identification of isolates was confirmed by detection of katG gene and the mutation in 
KatG463 by using PCR method and RFLP respectively. Finally 620-bp of katG gene and 194-bp of 
gyrA gene purified from PCR product were sequenced. 

Results: Amplification of 620-bp fragment of katG gene was a good way to confirm the 
detection of bacteria as a molecular approach. Results of sequencing codon GyrA95 in combination by 
results of PCR-RFLP determined type of the major genetic group (MGG). Therefore it showed that 
among the 33 Mycobacterium tuberculosis isolates 12 samples were MGG 1, 15 Samples were MGG2 
and 6 samples were MGG 3. Results revealed that MGG 2 was dominant form of M. tuberculosis 
strains of Markazi province by frequency of 45.5%. 

Conclusion: Based on the results of this study MGG2 occurrence was more frequent among 
clinical strains in Markazi province that its accordance with susceptibility of these strains to 
conventional antibiotics is notable. In this study, three applicable benefits from the test as: MGG 
typing, molecular detection of M. tuberculosis and bacterial resistance to Isoniazid were proven. 
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 مقاله پژوهشی                                                                                                               مجله علمی پژوهشی دانشگاه علوم پزشکی اراك

 26-34، 1391، مهر )64شماره پیاپی  (5، شماره15                         سال                                                                                             
  

هاي کلینیکی میکوباکتریوم توبرکلوزیس جدا شده  هاي اصلی ژنتیکی سویه تعیین گروه
  katGو  gyrA هاي از بیماران مسلول استان مرکزي از طریق تعیین پلی مورفیسم در ژن

  
 *6محمد ارجمندزادگان ،5 اعظم احمدي،4 مانا شجاع پور،3 حمید خلیلی،2 بابک عشرتی،2ر فرازي علی اصغ،1آرزوعشقی نژاد فرد
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  چکیده
 تمام اعضاي میکوباکتریوم توبرکلوزیس به سه گروه ژنتیکی مختلف بر اساس پلی مورفیسم در دو ژن: زمینه و هدف

katG  وgyrA گروه و به ویژه تشخیص سریع آن، داراي اهمیت ویژه هرهاي متعلق به   تعیین سویه.شوند  تقسیم می 
میکوباکتریوم توبرکلوزیس هاي کلنیکی  هاي اصلی ژنتیکی سویه تعیین گروههدف این تحقیق، . اپیدمیولوژیک است

  .باشد می
از پس  وري وآ  سی و سه نمونه خلط از بیماران مسلول استان مرکزي جمعمقطعی،در این مطالعه : ها مواد و روش

کمک   باkatGها با تشخیص ژن  شناسایی نمونه. قرار گرفتChelex 100   با استفاده از DNAکشت، مورد جداسازي
PCRکدون  موتاسیون در.  انجام و تائید گردیدKatG463کمک   باRFLP620قطعه .  انجام شد bpژن  ازkatG  

  .تکثیر و تعیین ترادف شد gyrAژن  از bp 194و
این . ، روش مناسبی براي تائید مولکولی در تشخیص باکتري بودkatG  ژن bp-620و تکثیر قطعه جستجو : ها یافته

، پانزده 1 ایزوله مورد مطالعه، دوازده نمونه، گروه ژنتیکی 33از میان . مسئله از نظر فنوتیپی نیز انطباق کامل نشان داد
بدین ترتیب فراوانی گروه دو به عنوان گروه غالب . دنشان دادن  را3 و شش نمونه گروه ژنتیکی 2نمونه گروه ژنتیکی 

  . گردیدمشخص درصد 5/45ها در استان مرکزي با فراوانی معادل  سویه
هاي کلنیکی استان مرکزي  گر رخداد گروه دو با فراوانی بیشتر در میان سویه نتایج این تحقیق بیان: گیري نتیجه

در این . باشد ، انطباق داشته و درخور توجه میجهاي رای بیوتیک ها به آنتی این مسئله با حساس بودن این سویه. باشند می
هاي ژنتیکی، ماهیت باکتري و مقاومت به ایزونیازید اثبات  زمان گروه  تحقیق کاربرد سه گانه تست ارائه شده در تعیین هم

  .گردید
  تیکیهاي اصلی ژن میکوباکتریوم توبرکلوزیس، گروه، gyrA ،katG: واژگان کلیدي
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  مقدمه
و بیماران مبتلا باشد  می واگیرداربیماري ک یسل 

عفونت از طریق . ترین منبع عفونت هستند به سل ریوي مهم
تریوم قطرات محتوي باکتري مایکوباک  استنشاق

این قطرات به دلیل اندازه . شود می آغاز توبرکلوزیس
چند  توانند در هوا به مدت چند دقیقه تا کوچک خود، می

صورتی که فرد آلوده به سل  در. ساعت معلق باقی بمانند
 را دیگر نفر 15 تا 10 میانگین به طورقادر است درمان نشود 

 .)2،1(نماید هر ساله آلوده 

یکوباکتریوم ا به باکتري میک سوم مردم جهان
 میلیون نفر سالیانه در اثر 2توبرکلوزیس آلوده بوده و حدود 

هاي  طی سال. دهند بیماري سل جان خود را از دست می
اخیر، بروز و گسترش مقاومت داروئی، این بیماري را در 

هاي سازمان بهداشت  ردیف ایدز و هپاتیت در اولویت
ن ضد سل با تولید درما. )1(جهانی قرار داده است

 پیرازینامید که  وهایی مثل ایزونیازید، ریفامپین  بیوتیک آنتی
در مقابل سل موثر هستند انجام شد ولیکن نتوانست بیماري 

 BCG چنین استفاده گسترده از واکسن هم .را ریشه کن کند
یکوباکتریوم بوویس است، اکه واکسن سویه ضعیف شده م

. هاي اخیر کاهش دهد  را در سالنتوانسته میزان بروز بیماري
 به  این بیماري از سوي سازمان بهداشت جهانی 1993 در سال

  .)2(دگردی مطرح  عنوان اورژانس جهانی
در حال حاضر میزان بروز کل موارد سل در 

صد هزار نفر جمعیت ثبت و   مورد به ازاي یک20کشور 
و همسایگی ایران با دو کشور افغانستان . گزارش شده است

مطرح دنیا در زمینه سل   کشور22پاکستان که در زمره 
با (هاي تازه استقلال یافته  چنین عراق و کشور هستند و هم

ضرورت توجه بیش از ) شیوع بالاي سل مقاوم به چند دارو
تشخیص سریع و  .)3(کند پیش ما را به این بیماري متذکر می

هاي  میشیمی درمانی مناسب اولین اقدام براي کنترل اپید
 .سل است

هاي هوازي و باسیلی  ها، باکتري یکوباکتریومام
دهند و در برابر از دست  شکل هستند که اسپور تشکیل نمی

کنند، از این  دادن رنگ به وسیله اسید یا الکل مقاومت می

هاي  ها، باکتري مایکوباکتریوم .شوند رو اسید فست نامیده می
د نکن زندگی می اژهاماکروفباشند که داخل  میداخل سلولی 

 رنگ آمیزي باکتري جهت. دنسرعت رشد کمی دار و
ستفاده  نلسون ا-روش زیل  از مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

 .)4(.شود می

براي کنترل بهینه بیماري سل، لازم است که 
ژنتیک و فیزیولوژي مایکوباکتریوم توبرکلوزیس و نحوه 

ماري مورد مطالعه دفاع میزبان و ایجاد بی ها بر غلبه باکتري
هاي  هاي خنثی در ژن  رخداد اندك جهش.دقیق قرار گیرد

یکوباکتریوم توبرکلوزیس از اکند که م ساختاري آشکار می
.  یافته است  انتشار جهانینظر تکاملی جوان است و اخیراً

یکوباکتریوم توبرکلوزیس به مقدار زیادي اها در م تنوع گونه
حرکت قطعات . است  Insertion sequencesدر اثر

 در تولید تنوع ژنومی در این پاتوژن   اصلیفرآیند ،متحرك
 DNA تکامل مولکولی فرایندي از تکامل در مقیاس. است

فراوانی  هایی هستند که باعث تغییر در بوده و شامل موتاسیون
 مورفیسم نوکلئوتیدهاي مترادف پلی. شوند ها می الل

(synonymous single nucleotide polymorphism-
sSNP)  در مایکوباکتریوم توبرکلوزیس براي مطالعات

  .)6، 5(تکاملی استفاده شده است
 842ژن ساختاري را در  26 ،همکاران  وسرواتسان

. نمونه کلینیکی جدا شده از بیماران مسلول بررسی کردند
مورفیسم مترادف  ن پلیوطی این بررسی فقط در دو کد

 جهش –شود  سید آمینه نمیجهشی که باعث تغییر نوع ا(
بندي تکاملی براي  آنها یک طبقه. مشاهده کردند) خاموش

هاي کلینیکی مایکوباکتریوم توبرکلوزیس براساس  سویه
 پیشنهاد   KatG463 وGyrA 95هاي  تغییر در کدون

هاي مایکوباکتریوم توبرکلوزیس به  سویه که در آن کردند
مقاومت  درسایت  این دو .شوند سه دسته تقسیم می

به عنوان مارکرهاي  این رو بیوتیکی شرکت ندارند، از آنتی
که در بر گیرنده تاریخچه تکاملی  شوند ژنتیکی استفاده می

  .)7(باشد ارگانیسم می
ها به سه گروه اصلی ژنتیکی  اساس تمایز سویه

)Principle Genetic Groups- PGG(  بر اساس پلی
هاي متعلق به گروه یک  سویه. باشد مورفیسم در دو ژن می
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(PGG1)زائی بیشتر و داراي  هایی با بیماري  شامل سویه
هاي  تعیین سویه. مقاومت داروئی به یک یا چند دارو هستند

ویژه تشخیص سریع آن، داراي ه متعلق به این گروه و ب
 از نظر 3 و2ژنوتیپ . باشد اهمیت ویژه اپیدمیولوژیک می

وده و در برخی کشورها  ب1ر از ژنوتیپ ت  تکاملی جوان
  .)8(شوند مسئول گسترش بیماري محسوب می

یکوباکتریوم توبرکلوزیس بر اساس اهاي م سویه
هاي کد کننده کاتالاز پراکسیداز  پلی مرفیسم موجود در ژن

)katG(واحد  و ژن کد کننده زیر463ن و کدA  
 گروه 3 به 95 کدون) DNA Gyrase ) gyrAآنزیم

  ).9(شوند  می مختلف تقسیم ژنتیکی
1- KatG463 CTG (Leu), GyrA95 ACC (Thr) 

2- KatG463 CGG (Arg), GyrA95 ACC (Thr) 

KatG463 CGG (Arg), GyrA95 AGC (Ser)-3 
 از 95 وکدون katGژن  از 463تنوع در کدون

 سایت در این دو. دارد زیاد وجود  به مقدارgyrAژن 
به عنوان  رواین  از بیوتیکی شرکت ندارند، آنتی مقاومت

که تاریخچه تکاملی  شوند مارکرهاي ژنتیکی استفاده می
  .کنند ثبت می ارگانیسم را

یکوباکتریوم توبرکلوزیس به سه اتمام اعضاي م
این دو  گروه ژنتیکی مختلف براساس پلی مورفیسم در

تر از  نظرتکاملی جوان از 3 و2 گروه. شوند سایت تقسیم می
  .هستند 1 گروه

به  KatG463 در کدون موجودمورفیسم  پلی
با آنزیم  PCR-RFLPروش، DNA تعیین توالیوسیله 
چنین  هم و  dot-blot ، هیبریداسیون Msp IیاNci I برشگر

real-time PCR مورفیسم موجود در  شناسایی شده و پلی
 تعیین  DNAتعیین توالیبا   gyrA ژن 95 کدون

  .)10، 7(گردد می
هاي  یهبندي سو هدف این مطالعه دسته

 بیماران مسلول زشده ا یکوباکتریوم توبرکلوزیس جداام
  .باشد هاي اصلی ژنتیکی می استان مرکزي بر اساس گروه

  
  ها مواد و روش

سه نمونه خلط از  ، سی ومقطعیدر این مطالعه 
هاي  نمونه. آوري گردید بیماران مسلول استان مرکزي جمع

 ونانسج  اشتاین  لونسطح محیط کشت شده در جدا
(Lowenstein-Jensen)هاي کشت  لوله.  کشت داده شدند

 4از  بعد  قرار داده شد وگراد  درجه سانتی37 انکوباتور در
  .هفته رشد باکتري بررسی گردید

 Chelex    100  روش  ازDNAاستخراج جهت 
 270  کلنی جوان در3-4به طور خلاصه .ستفاده شدا

 Chelexگرم   میلی70محتوي  TAE (1x) بافر لیتر میلی

 97دقیقه در  45 مرحله بعد به مدت در . حل گردید100
سپس سه مرتبه سانتریفوژ با  .گرمادهی شدگراد سانتیدرجه 

) Chelexبه منظور حذف (دقیقه  10مدت ه  ب14000دور 
  .انجام شد

  :PCR-RFLPانجام 
ها با تشخیص ژن  این مطالعه شناسایی نمونه در

katG باکمک PCRقرارگرفت مورد تایید  .  
براي katG1523  وkatG904از پرایمرهاي 

 .)11(استفاده شد katG از620bp تکثیر قطعه 
.  میکرولیتر صورت گرفت50 در حجم نهائی PCRواکنش
 سیکل به صورت 45 شاملkatG تکثیر براي حرارتی سیکل

گراد  درجه سانتی 60دقیقه،  1 راد به مدتگ  درجه سانتی94
 دقیقه و 1گراد به مدت  درجه سانتی 72دقیقه و 1به مدت 

.  دقیقه بود10گراد به مدت  درجه سانتی 72سیکل نهایی 
 با کمک  PCR در محصولbp 620وجود قطعه 

  .الکتروفورز روي ژل اثبات گردید
  باKatG 463 علاوه بر این، موتاسیون درکدون

محل  (HpaIIاستفاده ازآنزیم برشگر  با  وRFLPکمک 
  ازمیکرولیتر 12 بدین منظور. م شدانجا) C:CGGبرش 

 برش داده شد HpaIIاندونوکلئاز واحد  5 با PCRمحصول 
 آکریل پلی ژل روي بر آنزیم هضم از حاصل و محصولات

  .الکتروفورز گردید درصد 12 آمید
  :DNAتعیین توالی

  ازGyrA95اي در  براي اثبات موتاسیون نقطه
  از bp 194قطعه ربدین منظو. شداستفاده روش تعیین توالی 
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براي انجام  PCRسپس محصول  تکثیر و gyrA ژن
  .وري کوثر ارسال گردیدآسکوانس به شرکت زیست فن 

  
  ها هیافت

 Chelexاستفاده از  ،DNAدر فرآیند استخراج 

، سریع،  روشاین.  نتایج بسیار خوبی به دنبال داشت100
  .رسد ساده و در عین حال دقیق به نظر می

  
  لی باکتريتشخیص مولکو
به katG ژن  bp-620هاي مثبت براي قطعه  نمونه

این . عنوان مایکوباکتریوم توبرکلوزیس شناسایی شدند

ش از این بخ. مسئله از نظر فنوتیپی نیز انطباق کامل نشان داد
تشخیص مولکولی (تست جهت تعیین ماهیت سریع 
مورد استفاده قرار ) مایکوباکتریوم توبرکلوزیس در نمونه

  .تگرف
  :PCR-RFLPنتایج 

 . است620bpقطعه  katGژن  PCRمحصول 
 متفاوت بوده و هاي مختلف، نمونه نتیجه هضم این قطعه در

ها در شکل  نتایج این یافته. دهد نشان می الگوهاي متنوعی را
  . نشان داده شده است1

  

  
  

  Msp I پس از برش توسط آنزیم  katGژنRFLPالگوهاي . 1شکل
  

 مشخص است، 1 در شکلکه  طور همان
هاي  نمونه  وA نشان دهنده الگوي 8 و 1،7هاي شماره  نمونه

تفسیر .  استB نشان دهنده الگوي 10  و9 و 3-6شماره 
گونه که در جدول یک  همان. اند الگوهاي مذکور ارائه شده

 B به مفهوم عدم رخداد و الگوي Aشود، الگوي  مشاهده می
  .باشد می KatG463به معنی وجود جهش در 

دست آمده، رخداد جهش ه چنین از الگوهاي ب هم
بدین ترتیب .  نیز استنباط گردیدKatG315ن ودر کد

بیوتیک ایزونیازید نیز  ها به آنتی مقاومت یا حساسیت نمونه
گونه که از جدول یک قابل استنباط  همان. مشخص شدند

 KatG315ن وها فاقد جهش در کد است، تمامی سویه
ن وجهش در کد). یپ حساس به داروژنوت(بودند 

KatG463  صرفا یک پلی مورفیسم است که همراه با
 در تعیین گروه ژنتیکی باکتري GyrA95ن وبررسی کد

کاربرد داشته و در ایجاد مقاومت داروئی نقشی ندارد ولی 
  .باشد ن وابسته به مقاومت به ایزونیازید میوجهش در کد

است  194bp، قطعه gyrA  ژن PCRمحصول 
 .ها نشان داده شده است  براي تعدادي از سویه2که در شکل 

 براي تعیین توالی GyrA95جهت تعیین جهش در  این قطعه
  .ارسال گردید
 

  
  

  gyrAاز   حاصل194bpژل الکتروفورز قطعه . 2شکل
  
  



     آرزو عشقی نژاد فرد و همکاران                                       ...        تعیین گروه هاي اصلی ژنتیکی سویه هاي کلینیکی میکوباکتریوم

 31                                                                                                          1391 مهر، 5،  سال پانزدهم، شماره كمجله علمی پژوهشی دانشگاه علوم پزشکی ارا

 DNAتوالی نتایج تعیین 
هاي   در سویهkatG در ژن تعیین توالیاجراي 

-PCRدفی، انطباق کامل نتایج صورت تصاه انتخاب شده ب

RFLPرا با سکونس نشان داد .  
، وجود جهش در gyrAبررسی نتایج ترادف ژن 

هاي مورد مطالعه   این ژن را در تعدادي از سویه95ن وکد
  .اند  ارائه شده1نتایج در جدول . اثبات نمود

  
هاي مورد مطالعه و گروه    نتایج تعیین پلی مورفیسم ژن.1جدول 

 ه ها بندي سوی

یف
رد

  

kat الگو  نمونه
G31

5  

kat
G46

3  

gyrA9
5  

گروه 
  ژنتیکی

1  1  A  -  -  + 2 
2  2  B  -  +  - 1 
3  3  A  -  -  + 2 
4  4  A  -  -  + 2 
5  55  A  -  -  - 3 
6  6  A  -  -  + 2 
7  7  B  -  +  - 1 
8  8  B  -  +  - 1 
9  9  A  -  -  - 3 
10  10  A  -  -  + 2 
11  11  B  -  +  - 1 
12  12  A  -  -  + 2 
13  13  A  -  -  + 2 
14  14  B  -  +  - 1 
15  15  A  -  -  + 2 
16  16  B  -  +  - 1 
17  17  A  -  -  + 2 
18 19  B  -  +  - 1 
19 20  A  -  -  + 2 
20 21  A  -  -  - 3 
21 23  A  -  -  + 2 
22 24  A  -  -  - 3 
23 25  B  -  +  - 1 
24 26  B  -  +  - 1 
25 27  A  -  -  + 2 
26 28  B  -  +  - 1 
27 29  A  -  -  + 2 
28 30  A  -  -  + 2 
29 32  A  -  -  + 2 
30 33  A  -  -  - 3 
31 34  B  -  +  - 1 
32 35  B  -  +  - 1 
33 36  A  -  -  - 3 

  تعیین گروه هاي اصلی ژنتیکی
 ایزوله مایکوباکتریوم توبرکلوزیس 33میان  از

 3/36 فراوانی( نمونه الگوي ژنتیکی یک 12مورد مطالعه، 
)  درصد5/45 فراوانی(  نمونه الگوي ژنتیکی دو15 ،)درصد

را نشان )  درصد2/18 فراوانی (3 نمونه الگوي ژنتیکی 5 و
  .دادند

وانی مربوط به گروه بدین ترتیب بیشترین فرا
 .باشد  گروه غالب میبه عنوانژنتیکی دو 

  
 بحث

یکوباکتریوم اهاي م ساختار ژنتیکی سویه
 نشان دادتوبرکلوزیس جدا شده از بیماران در شهر اراك 

 متعلق به گروه اصلی ژنتیکی دو به طور عمدهها  که این سویه
)PGG 2 (باشند  می)درصد5/45 فراوانی ( .  

 تحقیق دیگري در این رابطه، نشان بررسی نتایج
 به دارو، بیشترین فراوانی "هاي مقاوم سویه"داد که در بین 

این مفهوم . )8(باشد  می1مربوط به گروه اصلی ژنتیکی 
 را نشان 1ارتباط میان مقاومت دارویی و وابستگی به گروه 

هاي مقاوم بسیار   رخداد گروه یک در سویهعملاً. دهد می
 که -در تحقیق حاضر . باشد  گروه دو و سه میتر از گسترده

 1 فراوانی گروه – به دارو بودند "حساس"ها  تمامی سویه
  . بود درصد64  و دو گروه دو و سه جمعاً درصد36معادل 

هاي اصلی گروه  سویه بیجینگ یکی از زیرگروه
ژنتیکی یک بوده و بر اساس مطالعات مختلف، اثبات شده 

قاومت دارویی و پراکنش بیماري است که این سویه با م
ز مقاومت بالایی نسبت به این سویه ا. ارتباط مستقیمی دارد

  .چند دارو برخوردار بوده و قدرت انتقال بسیار سریعی دارد
 انتقال قدرت دلیل به سویه این اخیر هاي سال در

 این .است  شده مطرح بسیار آن چندگانه مقاومت و بالا

 و کشورهاي چین در 1995 سال در بار اولین براي سویه

 به آسیا در آن بالاي شیوعو  )12(شد شناسایی آن همسایه
 به گزارشات. است شده گزارش نیز شرقی آسیاي خصوص

 در سویه این شیوع میزان که است آن از حاکی آمده دست
یک  در. )13، 12(باشد می متنوع آمریکا و اروپا و روسیه
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 به 2005 سال در ریوي نبیمارا درصد 7، ایران گزارش در
لذا تعیین سریع  .)15، 14(اند گزارش شده بیجینگ سویه عنوان

  .ها به گروه یک اهمیت ویژه دارد میزان وابستگی سویه
ها  این تحقیق، روشی سریع براي اثبات تعلق سویه

  .به یکی از سه گروه اصلی ژنتیکی را ارائه نمود
ه هاي ژنتیکی شامل دو مرحل تست تعیین گروه

با تعیین وجود قطعه مربوط به اصلی بوده که در مرحله اول، 
تعیین هویت یکوباکتریوم توبرکلوزیس ام، katGژن 

 از با کمک این روش، سویه مورد نظر، سریعاً.گردد می
 Mycobacterium other(هاي غیر توبرکلوزیس  سویه

than Tuberculosis  MOTT ( که در نمونه خلط یافت
  .گردد یشوند، جدا م می

 مقاومت با ارتباط در و همکاران رفیع مطالعه در
 نتایج غیرتوبرکلوزي، یکوباکتریوم ما هاي سویه داروئی
 سویه درصد 40 مجموع، در که بود آن گر بیان حاصله

 اول، رده داروهاي به مقاوم غیرتوبرکلوزي مایکوباکتریوم
 نسبت مذکور هاي سویه درصد 30 و افلوکساسین به نسبت

 بیماران از ها باکتري این .بودند مقاوم سیپروفلوکساسین به
 و سل تحقیقات مرکز به کننده مراجعه توبرکلوزي

  ).16(بودند شده جدا تبریز ریوي هاي بیماري
هاي غیرتوبرکلوزي در  این مسئله، رخداد سویه

 باعث MOTTهاي  سویه. دنمای بروز بیماري سل را اثبات می
 در. گردند بررسی اسمیر میکاهش حساسیت و ویژگی در 

حال حاضر، با توجه به طولانی بودن زمان کشت نمونه 
پروتکل درمانی سل روي هر بیمار، با مثبت ) ماه حدود یک(

ها به دلیل شباهت  این سویه. کند شدن اسمیر قطعیت پیدا می
ایجاد اشتباه  ظاهري و اسید فست بودن، در بررسی اسمیر

هاي عامل بیماري در نمونه  سویهلذا تفکیک سریع . کنند می
ویژه هنگام بررسی اسمیر، اهمیت ه اخذ شده از بیمار، ب

  . زیادي دارد
 تعیین ،علاوه بر این، ویژگی سوم این روش

جهش در این .  استkatG315ن وزمان جهش در کد هم
این .  مقاومت به ایزونیازید داردان وابستگی مستقیم بوکد

 و جمله گزارشات فرنیا ازوابستگی در مطالعات مختلف 
  .در ایران اثبات شده است )18( و توکلی)17(همکاران

در این مطالعه اثبات گردید که هیچ کدام از 
داراي ) همگی حساس به ایزونیازید(هاي مورد مطالعه  سویه

این ).  درصد100 ویژگی( نبودند katG315جهش در 
یپ موتان مسئله تائیدي بر وابستگی مقاومت فنوتیپی به ژنوت

  .بود
با توجه به اهمیت روش، جهت حذف مرحله 

آزمایشات جهت تعیین این جهش با ، gyrA95تعیین توالی 
 در آزمایشگاه محل اجراي این PCRهاي با پایه  روش

  .تحقیق ادامه دارد
  

  نتیجه گیري
زمان سه ویژگی  صورت همه روش ارائه شده، ب

تائید مولکولی : دده مهم در نمونه را مورد ارزیابی قرار می
، تعیین ) تائید وجود بیماري سلو متعاقباً(ماهیت باکتري 

گروه ژنتیکی سویه و تعیین سریع مقاومت سویه به 
این مسئله نقش مهمی در تشخیص سریع و تجویز . ایزونیازید

اپیدمیولوژي بیماري و  بیوتیک مناسب و از طرف دیگر آنتی
دیدگاه سلامت جامعه هاي مناسب کنترل از  تعیین استراتژي

  . را دارد
  

  قدردانی و تشکر
 مصوب تحقیقاتی طرح از بخشی پژوهش این

 نامه پایان از قسمتی چنین و هم اراك پزشکی علوم دانشگاه
 کارشناسی دوره آرزو عشقی نژاد دانشجوي خانم دانشجویی

 دانشگاه پژوهشی معاونت از وسیله بدین لذا باشد؛ می ارشد
. آید می عمله ب و قدردانی تشکر اراك پزشکی علوم

 مرکز تحقیقات و دانشگاه پژوهشی معاونت از چنین هم
 دلیل به اراك پزشکی علوم دانشگاه مولکولی و پزشکی
 را ما که همکارانی کلیه از و امکانات و تجهیزات پشتیبانی

 قدردانی و تشکر صمیمانه اند نموده یاري پژوهش این در
  .نماییم می
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