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Background and Aim: E.coli is a gram-negative bacillus from the family of 

Enterobacteriaceae. E. coli bacteria is used as a water indicator of urban sewage pollution. The 

repeating sequences, are replications of the genes or parts of them that are repeated. Tandem 

repeats may be available for the number of iterations in a different creature than other 

populations, which are called as consequent replications with variable numbers. The purpose of 

this study was to evaluate the diversity of repeated sequences of ms06 and ms23 loci in E. coli 

strains isolated from water resources in Alborz province. 

Materials and Methods: A total of 72 E.coli isolates which obtained from water sources 

in Alborz, Iran, from September 2012 to October in 2013, were analyzed, then standard and 

biochemical tests were used to identify and isolate E. coli bacteria, after that, DNA extraction 

was performed by boiling method. The diversity of repeated sequences of ms06 and ms23 loci in 

E. coli was conducted using polymerase chain reaction. 

Results: The current study showed that the locus ms06 had five different alleles (1 repeat, 

2 repeat, 3 repeat, 4 repeat, 5 repeat) and locus ms23 showed four alleles (1 repeat, 2 repeat, 2.5 

repeat). It is also founded that ms23 loci contain a null allele. 

Conclusions: This is the first study on the diversity of repeated sequences in E.coli strains 

isolated from water resources in Alborz. In this study, the variation of repeated sequences was 

high. 
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 E. coli یباکتر باسیل گرم منفی از خانواده انتروباکتریاسه است. (E. coli) اشریشیا کلی زمینه و اهداف:

یا  هاژنتکرارهایی از خود  تکرارشونده، یهایتوال. شودیماستفاده شاخص آلودگی آب شهری به فاضلاب  عنوانبه

 به نسبت موجود یک در تکرارها تعداد ممکن ازنظر سرهم پشت اند. تکرارهایها است که تکرار شدهیی از آنهاقسمت

گویند. تعداد متغییر می با سرهم پشت تکرارهای ،هاآن به اصطلاح در هک باشند، آن موجود متفاوت یهاتیجمع سایر

 در ms23و  ms06تکرارشونده مربوط به دو لوکوس مهم یعنی  یهایتوال هدف از این مطالعه بررسی میزان تنوع

E.coli .های جداشده از منابع آب استان البرز است 

 استان آب منابع از، 17 سال مهرماه تا 19 سال مهرماه از که E. coli جداشده ایزوله 27 تعدادمواد و روش کار: 

بیوشیمیایی و استاندارد جهت شناسایی و  یهاآزمونو از  گرفت قرار بودند موردبررسی شدهآوریجمع البرز

بررسی  .وسیله روش جوشاندن صورت گرفتبه ازآن استخراج ژنوماستفاده شد و پس E. coliجداسازی باکتری 

با استفاده از روش واکنش  E.coliدر  ms23و  ms06تکرارشونده مربوط به دو لوکوس  یهایتوال تنوعمیزان 

 ی پلیمراز انجام گرفت.ارهیزنج

نوع  5دارای  ms06 لوکوسکه  داد نشان ms23و  ms06لوکوس  7 در الکتروفورز انجام از حاصل نتایج: هایافته

 5/7تکرار، 7تکرار،  9نوع الل متفاوت ) 4 یدارا ms23 لوکوسو  تکرار( 5تکرار،  4،تکرار 3تکرار،  7تکرار،  9) متفاوتالل 

 .باشدیم null، دارای الل ms23و نیز لوکوس  باشدیمتکرار( 

شده های جداشده از منابع آب استان البرز انجام E. coliروی مطالعه حاضر برای اولین بار بر : گیرینتیجه

 .دبو بالاررسی ی موردبهاهیسوی تکرارشونده در اهیتوالاست. میزان تنوع 

 ی پلی مراز، استان البرزارهیزنجی تکرارشونده، واکنش هایتوالاشریشیا کلی،  کلیدی کلمات 
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مهمقد

از خانواده  گرم منفی نوعی باسیل کلییشیااشر

م طور شایع در روده جانوران خونگرکه به باشدیم انتروباکتریاسه

فلور روده را به خود اختصاص درصد  6/0این باکتری،  وجود دارد.

 از یبرخ ولیکن ،است زابیماری غیر طبیعتاE. coliً  .است داده

با به دست آوردن عوامل ویرولانس از طریق عوامل آن  انواع

ها و  انتقال مانند پلاسمیدها و ترانسپوزنژنتیکـی قابل

 باعث توانندیم ژنیسیتیباکتریوفاژها و لوکوس های پاتو

یکی  E. coli ی شوند. همچنینارودهی و خارج ارودهی هایماریب

عوامل ایجادکننده اسهال کودکان در کشورهای  نیترعیشااز 

های آبی تعیین منبع آلودگی در محیط .(1توسعه است )درحال

مدفوعی، همواره از اهمیت زیادی برخوردار بوده است. 

ت کافی در شرایط مختلف آبی زنده مانده، به مدکلی اشریشیا

گیرد. شده و مورد شناسایی قرار میراحتی جداسازی و شمارشبه

عنوان شاخص کیفیت و سلامت به همین دلیل از این باکتری به

گردد. این دستورالعمل توسط سازمان آب آشامیدنی استفاده می

(. علاوه 2-0) شده استمتحده امریکا توصیهحفاظت زیست ایالات

بیوتیکی رابین های مقاومت آنتیتواند شاخصمی E. coli ،بر این

. بنابراین، آب مسیری نمایدانسانی و حیوانی منتقل  یهاتیجمع

بیوتیکی به های مقاومت آنتیاست که از راه آن، شاخص

 انتقال راه(. 2ند )شوباکتریایی محیطی منتقل می یهاستمیاکوس

فرد دیگر از یک فردبه دهانی -سیر مدفوعیاز طریق م این باکتری

 باشدیمترین ناقلین انتقال این باکتری آب (. یکی از مهم8است )

 پزشکی ایران یشناسکروبیممجله 
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 دهنده آلودگینشان غذایی مواد و آب و حضور این باکتری در

 های سایر پاتوژن احتمالی حضور و مدفوع با نمونه آن اخیر

 زا،ماریبی باکتریایی عوامل بین (. از0،0) باشدیم خطرناک

 بندی جایگاهدسته این در (DEC) اسهال مولد کلیاشریشیا

 در و اندمیک اپیدمیک اسهال مهم عوامل از یکی و داشته یاژهیو

 اسهال بیماری عامل EPEC اشریشیاکلی(. 1) باشدیم جهان

 توسعهدرحال یکشورها در گیرهمه و گیرتک صورتبه نوزادان

اشریشیاکلی  شدهشناسایی های پپاتوتای نیتریمیقداز  و بوده
 حاد اسهال باعث اساساً و یافته تکثیر کوچک روده در که باشندیم

 روده دیواره به اتصال طریق از ارگانیسم نیا .گردندیم و غیرخونی

 ایجاد منجر به و گردیده سلول در ساختار ریختگیهمبه باعث

(. 13) شودیم روده سطح هیستوپاتولوژیک در ضایعات

 به حساس) نیانتروتوکسنوع  دو دیتول ETEC  شریشیاکلیا

 این با تولید که دینمایم (STحرارت  به مقاوم و LTحرارت 

 اسهال و شده روده داخل به مایعات ترشح انتروتوکسین باعث

عوامل  نیتریاصل از یکی ETECی هاهیسو نماید. ایجاد آبکی

ترین مهم از آلوده غذایی مواد و آب .باشدیم مسافران در اسهال

 باعث EHEC  اشریشیاکلی(. 11) باشدیم بیماری انتقال عوامل

 همولیتیک سندرم و هموراژیک ایجاد اسهال خونی و کولیت

 EHEC یهاهیسواز خصوصیات اصلی . شوندیم انسان در اورمیک

 سروتایپ ترینمهم. باشدیم stx2و  stx1تولید توکسین های 

 از سبزیجات و غذایی مواد و . آبشدبایمO157:H7  آن شایع

 این بارز ویژگی . ازباشندیم بیماری ی انتقالهاراه ترینمهم

در  ویژهبه وخیم بسیار بالینی عوارض در هاآن اهمیت هاهیسو

 هم توانندیمEIEC  های اشریشیاکلی(. 12) باشدیمکودکان 

 را باشدیم دیسانتری شبیه که خونی اسهال هم و آبکی اسهال

ی اپی تلیال روده و هاسلولگونه سبب تهاجم به نمایند. این ایجاد

 ایجادشده یهاگیریهمه . بیشترشوندیم هاسلولتخریب و مرگ 

بوده است  غذایی مواد و آب طریق از EIECی هاهیسو توسط

زا )که غیر بیماری E. coliاز  DECی هاهیسوکه ازآنجایی (.10)

و  تمیز ( قابلشوندیم یافت نسانا مدفوع در طورمعمولبه

 معیارهای بیوشیمیایی بر اساس تنها توانینم ،باشدینم جداسازی

 آب یهانمونه بررسی در لذا کرد، شناسایی را هاهیسو این کشت و

 توانینم ،شوندیم آلوده E. coli توسط که آشامیدنی آب ویژهبه

اسهال،  .(10)نمود  را شناسایی آن نبودن یا و بودن زابیماری

 E.coliتهوع، استفراغ، کرامپ شکمی از علائم ابتلا به باکتری 
 (.12است )

(، الگوهایی از Tandem repeatsهای تکرارشونده )توالی

( هستند که در چندین کپی RNAیا  DNAاسید نوکلئیک )

های تکرارهای پشت )نسخه( در ژنوم موجودات قرار دارند. توالی

یا بیشتری از نوکلئوتیدها  2افتند که تعداد یسرهم زمانی اتفاق م

(. تکرارهای 18در مجاورت یکدیگر )بدون فاصله( تکرار شوند )

مانند انسان( نسبت به )پشت سرهم ممکن است در یک موجود 

های آن موجود، ازنظر تعداد تکرارها متفاوت باشند سایر جمعیت

داد متغیر ، تکرارهای پشت سرهم با تعهاآنکه در اصطلاح به 

(Variable Number Tandem Repeatمی ) گویند. همین ویژگی

های خاص، از جالب باعث شده است که از زمان کشف این توالی

شناسی، تحقیقات پزشکی جنایی و ها در ژنتیک، زیستآن

ها ابتدا در ژنوم (. این توالی10استفاده شود ) DNAنگاری انگشت

اما بعدها مشخص  ،سان کشف شدندجانداران یوکاریوتی مانند ان

هایی ها نیز چنین توالیها مانند باکتریشد که حتی پروکاریوت

مخصوص  VNTRهای در ژنوم خوددارند. هرگونه یا جنس، توالی

های دیگر ها یا جنسبه خود را دارد که کاملاً متفاوت از گونه

پلی مراز  DNAبه علت سُرخوردن آنزیم  VNTRهای است. توالی

و همین امر موجب  ندیآیمدر هنگام همانندسازی ژنوم به وجود 

 مطالعات ایران (. در1) شودیم VNTRتنوع در تعداد تکرارهای 

 ابعاد یبررس و آب در یلکاشریشیا یشناسای درزمینه بسیاری

 (،10) است گرفتهانجام های مولکولیروش با آن یزیست گوناگون

 در  تکرارشونده یهایوالت تنوع موردبررسی در تاکنون اما

 این در گزارشی ،آب منابع از جداشده یاکلیشیاشر یهاهیسو

 عنوانبه آب انکارغیرقابل نقش به نظراست.  نشده مشاهده راستا

 یبررس پاتوژن، عوامل انتقال در مهم بسیار استراتژیک عامل یک

 یراهکارها اولین از تواندیم هاآن تایپینگ همچنین و حضور

 یک بروز دنبال به (11) .باشد عوامل این کنترل و یایشناس

 ابعاد به توجه آلوده، آب از استفاده از یناش یگیرهمه

 و مخزن منبع، ،یآلودگ ایجاد عامل شناخت در اپیدمیولوژیک

 اقدامات دهیجهت آن دنبال به و آن انتشار و انتقال یچگونگ

 اهمیت ئزحا بسیاری و کاهش منبع آلودگی درمان و یمحافظت

 .(10) است

 بار اولین برای این پژوهش این است که هدف از انجام 

 و تکرارشونده یهایتوال تنوع ازنظر را کلیاشریشیا یهاهیسو

 از صحیحی درک اولاً تا دهیم قرار موردبررسی آن، غالب هایالل 

 ثانیاً و باشیم داشته اشریشیاکلی یهازولهیاجمعیتی  تنوع میزان

 قرابت بررسی و تمایز جهت لوکوس ها این از آینده، رد بتوانیم
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در آلودگی  هازولهیااین  اپیدمیولوژیکی یهایبررسژنتیکی و 

 .نماییم استفاده هاآب

 هاروشمواد و 

که از  موردبررسی جامعهمقطعی،  –در این مطالعه توصیفی

شده است. بر طبق مطالعات آوریجمع 32تا مهر  36مهرماه 

 ازنمونه آب  600 تعدادشناسی مولکولی مشابه، یریگقبلی همه

 یورود، هاچشمه مانند یسطح یهاآب ،البرز استان آب منابع

 است، طالقان از آن منبع که( طالقان) شهر یرجای خانهتصفیه

 و کرج رودخانه از آن منبع که( کرج) بیلقان خانهتصفیه یورود

قرار گرفت که از موردبررسی  کرج شهرستان یهاچاه از یتعداد

قابل جداسازی و  یاکلیشیاشر یهازولهیا مورد 12در  این تعداد

آوری و جداسازی و شناسایی رفت. جمعگ قرار موردبررسی

توسط کارشناس میکروبیولوژی آب و فاضلاب صورت  هانمونه

بار دیگر بر روی گرفته است و فقط برای اطمینان بیشتر یک

 مدت به و( کشت داده شد (EMB بلومحیط کشت ائوزین متیلن 

 گرمخانه سلسیوس درجه 91±1/0 دمای در ساعت 81-28

ی بیوشیمیایی استاندارد هاتستو سپس با  نددش گذاری

(IMViC) پروسکوئر مورد آنالیز قرار  اندول، متیل رد، ووگس

 گرفتند.

 باکتری ژنوم استخراج

 ی باکتریایی، باهازولهیااز جداسازی و تعیین هویت  پس

(. 23استفاده از روش جوشاندن، ژنوم باکتریایی استخراج گردید )

لیتر میکرو 100واسطه لوپ در نی تک بهمقداری کلبدین منظور، 

حل لیتر میلی 1/6آب دو بار تقطیرشده در درون میکروتیوپ 

دقیقه در حمام آب داغ انکوبه  60به مدت  هاسپس نمونه ،شدند

 rpm60000 یقه در دوردق 60بعدازآن به مدت  گردیدند

عنوان ژنوم از مایع رویی )به تریلکرویم 600و  سانتریفیوژ

شده( با استفاده از سمپلر جمع کرده و در یک استخراج

جام آنالیزهای ن. سپس بعد از اشدندآوری میکروتیوپ جدید جمع

ی ارهیزنجواکنش الگو برای انجام  DNAعنوان کیفی و کمی به

 ده قرار گرفت.مورداستفا پلی مراز

 PCRمراحل انجام 

به دلیل اینکه،  ms23و  ms06لوکوس  2 از مطالعه این در

ترین لوکوس های موجود بین سایر لوکوس های یکی از مهم

E.coli ی تکرارشونده هایتوال، برای بررسی میزان تنوع باشندیم

جداشده از منابع آب استان البرز  E.coliی هاهیسودر 

جفت  همکاران وGorge  ست. بر اساس پروتوکلشده ااستفاده

طبق  VNTRپرایمرهای اختصاصی جهت تکثیر لوکوس های 

 (pishgam, Iran)انتخاب و جهت تهیه به شرکت  6جدول شماره 

در  VNTR برای هر لوکوس PCR (. واکنش21سفارش داده شد )

 لیتر در دستگاه ترموسایکلر اپندورفمیکرو 21 حجم نهایی

آمریکا انجام گرفت. اجزا و غلظت ترکیبات موجود  ساخته کشور

 60شده، استخراج DNAمیکروگرم  2از:  عبارتند PCRدر 

کشور Ampliqon )ساخته کمپانی  میکسمستر لیترمیکرو

 بافربه همراه  Taq DNA polymeraseواجد دانمارک( 

2X) dNTP) ) و کلرید منیزیم) (pishgam, Iran) ،60  پیکومول

و آب مقطر دو بار  R (pishgam, Iran)و  Fیمر های از زوج پرا

 تقطیر.

صورت ریزی دستگاه ترموسایکلر برای تمامی لوکوس ها بهبرنامه

 زیر است:

 دقیقه 1به مدت  Cº 38اولیه: دمای  واسرشت .6

 دقیقه 6به مدت  Cº 39واسرشت: دمای  .2

برای تمامی لوکوس های  Cº 11اتصال: دمای  .9

VNTR  دقیقه 6به مدت 

 دقیقه 6به مدت  Cº 12ترش: دمای گس .8

 چرخه 91تعداد دورها:  .1

 دقیقه 1مدت  به Cº 12گسترش نهایی:  .1

 VNTRاختصاصی جهت تکثیر لوکوس های  : پرایمرهای1جدول 

 تکرار ندازها پرایمرها (1'→9') لوکوس
Tandem Repeat (TR) size, bp 

ms06 
F: AAA CGG GAG AGC CGG TTA TT 

R: TGT TGG TAC AAC GGC TCC TG 39 (bp) 

ms23 
F: GCT CCG CTG ATT GAC TCC TT 

R: CGG TTG CTC GAC CAC TAA CA 375 (bp) 
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 VNTRمحصولات  الکتروفورز

 بررسی و مشاهده برای ژن، تکثیر و PCR اتمام از بعد

آگارز  ژل روی الکتروفورز بر ،PCR محصولات از باندهای حاصل

 کر اختصاصیبا استفاده از یک سایز مار 6%

 (DNA ladder 100 bp) در اتیدیوم  هاژلشد. سپس  انجام

 دستگاه از استفاده با DNAی باندهاآمیزی شده و بروماید رنگ

 8.0 افزارنرم و)ساخت کشور آمریکا(  BioRad XR مدل داک ژل

Image lab مشاهده و ارزیابی گردیدند. 

 VNTRمحاسبه اندازه و تعداد تکرارهای 

با تفریق اندازه  توانیمرار در هر لوکوس را تعداد تک

از مجموع مناطق دربرگیرنده چپ و راست و  PCRمحصول 

 تقسیم عـدد حاصـل بر اندازه تکرار محاسبه نمود. اگر محصول

VNTR بار دیگرنیافت، یک ریتکث PCR  برای ایزولـه مزبـور

ه گونه تکثیری مشاهدهیچ مجدداًکه . درصورتیگرددیمتکـرار 

. شودیمدر نظـر گرفتـه   (null)یتُهـصورت نشد، الـل مزبـور به

یا  VNTRاین امر ممکن است به دلیل عدم وجود لوکوس 

 (.22موتاسیون در جایگاه اتـصال پرایمرها اتفاق افتاده باشد )

 مولد عفونت ادراری واجد  اشریشیاکلیی هانمونهاز 

موردبررسی های موردبررسی که در مطالعه قبلی لوکوس

 عنوان کنترل مثبت مورداستفاده واقع شد.قرارگرفته بودند به

 هایافته

 یهاسال یطکه  کلیاشریشیاایزوله  12در این مطالعه تعداد 

 مانند یسطح یهاآب ،البرز استان آب منابع از 6932-6936

 از آن منبع که( طالقان) شهر یرجای خانهتصفیه یورود، هاچشمه

 از آن منبع که( کرج) بیلقان خانهتصفیه یرودو است، طالقان

بود،  جداشده کرج شهرستان یهاچاه از یتعداد و کرج رودخانه

 موردبررسی قرار گرفت. نتایج VNTRلوکوس  2ازنظر تنوع اللی 

 داد نشان ms23و  ms06لوکوس  2 در الکتروفورز انجام از حاصل

 9تکرار،  2ر، تکرا 6) متفاوتنوع الل  1دارای  ms06 لوکوسکه 

نوع الل متفاوت  8 یدارا ms23 لوکوسو  تکرار( 1تکرار،  8تکرار،

، دارای ms23و نیز لوکوس  باشدیمتکرار(  1/2تکرار،  2تکرار،  6)

 .باشدیم nullالل 

 

در جمعیت  VNTRهای  ی هر یک از لوکوسهایژگیو :2 جدول

 E. coliی هازولهیا

 VNTRوکوس ل تعداد الل های متفاوت الل غالب

 ms06 1 تکرار 2

 ms23 8 تکرار 2
 

 
ی هانمونه VNTR : تصویری از ژل الکتروفورز محصولات1تصویر 

E.coli ی محصولات مختلفاندازه. در این ژل، به خوبی، تنوع 

VNTR به لوکوس مربوط ms06 است. اعداد بالای  مشخص

بیانگر تعداد تکرارها و اعداد پایین ، VNTRمحصولات لوکوس های 

، از سایز Mی هاستون. در باشدیم PCRمحصول  محصولات، اندازه

 شده است.استفاده bp plus 100 مارکر

 

 
ی هانمونه VNTR : تصویری از ژل الکتروفورز محصولات2تصویر 

E.coli محصولات مختلفی اندازه. در این ژل، به خوبی، تنوع 

VNTR به لوکوس مربوط ms23است. اعداد بالای محصولات  مشخص

، بیانگر تعداد تکرارها و اعداد پایین محصولات، VNTRلوکوس های 

 ، از سایز مارکرMی هاستون. در باشدیم  PCRمحصول  اندازه

 100 bp plus شده است.استفاده 
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 بحث

 دارد وجود E.coli نام به یاگونه Escherichia جنس در

 داده اختصاص خود به را دانشمندان تحقیقات بیشتر موضوع که

 میان در و بوده بزرگ روده میکروفلور ارگانیسم این. است

 نیترعیشا که است فردمنحصربه جهتازآن نرمال میکروفلور

 هایعفونت سبب و است انسانی هایعفونت از جداشده عامل

....  و سمی سپتی مننژیت، یه،الرذات ادراری، دستگاه زخمی،

در چند سال اخیر، مطالعـات گونـاگونی در  .(20) شودیم

 اشریشیاکلیی هازولهیا در VNTR ارتبـاط بـا تنوع الل های

 گرفته است که این مطالعات غالبـاً بـه بررسی پاتوتیپانجام

EHEC   وSTEC ویژه سروتیپبه O157:H7 E.coli اندپرداخته 

 VNTR تاکنون مطالعاتی در ارتبـاط بـا تنوع الل های ( و22،20)

جداشده از منابع آبی صورت نگرفته  کلیااشریشیی هازولهیا در

گونه شباهتی ازلحاظ جامعه نمونه با است به همین دلیل هیچ

منظور بیان مطالعات ذکرشده وجود ندارد و در بحث فقط به

ی هازولهیا در VNTR مطالعاتی که بر روی تنوع الل های

 .میانمودهگرفته است، اشاره اشریشیا کلی انجام

Gorge زولهیا 11، در فرانسه 2001همکاران در سال  و 

شیگلا ایزوله  63ایزوله شیگلا سونئی،  3 استاندارد شیگلا
 شیگلا بوئیدیایزوله  21و  شیگلا دیسانتریایزوله  29 ،فلکسنری

مورد  VNTR لوکوس 61 را ازنظر تنوع اشریشیاکلی زولهیا 66و 

ی تکرارشونده از تنوع هایتوالاین پژوهش  در .ارزیابی قراردادند

ولی در مقایسه با کار ما لوکوس های  ،بالایی برخوردار بودند

ms06  وms23  که این تفاوت  باشدیمدارای تنوع کمتری

تکرار  اندازهباشد که  ییاهبه دلیل انتخاب لوکوس  تواندیم

، نیاز PCRمحصولات  اندازهکوتاهی داشتند و برای محاسبه دقیق 

به الکتروفورز لوله موئین بوده است و همچنین تفاوت در تعداد و 

 باشدیممشابه  هانوع نمونه باشد. این پژوهش ازنظر نوع لوکوس 

(21.) 

 Kawamori  ایزوله 11، در ژاپن 2001و همکاران در سال 

را ازنظر   Shizuokaاز بیماران در استان  شدهجدا اشریشیا کلی

مورد ارزیابی قراردادند که در این پژوهش  VNTR لوکوس 1 تنوع

، ولی بودنددارای میزان تنوع بالایی  VNTRنیز لوکوس های 

دلیل این تفاوت در  تواندیمکه  نداشتبامطالعه ما همخوانی 

 (.28باشد ) هاتعداد و نوع نمونه و نوع لوکوس 

Bustamante 68، 2003آرژانتین در سال  و همکاران در 

 3 موردبررسی قراردادند. در این مطالعه VTEC O157:H7نمونه 

تکثیر شدند که ارزش تنوعی  PCR توسط روش VNTR  جایگاه

به دلیل  . این پژوهش بامطالعه ماداشتند 19/0الی  83/0بین 

وجود  ،حالاین اب .بودتفاوت در نوع نمونه و تعداد نمونه متفاوت 

دیدگاه  VNTRهای موردمطالعه، کاربرد پانل تعداد معدود ایزوله

ایجاد  O157:H7 یهااز تنوع بالای ژنتیکی ذاتی گونه یاهیاول

 (.20د )کنمی

Sekse در نروژ،  2066در سال  و همکارانE. coli 

O26:H11 و انتروپاتوژنیک E.coli O26:H11  تولیدکننده

موردمطالعه قراردادند.  VNTRلوکوس  1زنظر را ا شیگاتوکسین

دارای تنوع بالایی بوده و  VNTRدر این بررسی لوکوس ها ی 

این مطالعه ازنظر  بودند.همچنین لوکوس ها دارای الل تهی نیز 

دلیل  تواندیمکه  نداشتمیزان تنوع تکرار بامطالعه ما همخوانی 

وکوس انتخابی باشد این تفاوت در نوع نمونه و تعداد نمونه و نوع ل

(20.) 

Bustamante  202در آرژانتین  2062 سالو همکاران در 

 لوکوس 1 را ازنظر تنوع از منابع مختلف جداشده STECایزوله 

VNTR   مورد ارزیابی قراردادند. این تحقیق نشان داد که

تغییر و میزان تنوع بالایی ی تکرارشونده دارای تعداد مهایتوال

ر میزان تنوع تکرار با این مطالعه مشابه نیست، ولی ازنظ هستند،

دلیل این تفاوت در نوع لوکوس ها و نمونه و تعداد  تواندیمکه 

 (.21نمونه باشد )

Naseer  ایزوله  صدک، ی2062 سالو همکاران در

( n20 =(، انگلستان )n28 =(، سوئد )n91 =از نروژ )کلی ااشریشی

مورد ارزیابی  VNTR  لوکوس 3 را ازنظر تنوع (n63 =) و اسپانیا

دارای میزان  VNTRقراردادند. در این پژوهش نیز لوکوس های 

 نداشت تطابق حاضر. نتایج این مطالعه بامطالعه بودندتنوع بالایی 

که این تفاوت به دلیل تفاوت در نوع نمونه و اندازه لوکوس ها و 

 (.03) باشدیمهمچنین نوع لوکوس ها 

Byrne  ایزوله 193، در انگلستان 2068سال و همکاران در 

O157 E.coli لوکوس  1 را ازنظر تنوع تولیدکننده شیگاتوکسین

VNTR  موردبررسی قراردادند. در این بررسی به دلیل تعداد بالای

که این امر  بودنیز بالا  VNTRمیزان تنوع لوکوس های  هانمونه

. نتایج شدبایم O157 سویه تنوع بالای ژنتیکی ذاتیدهنده نشان

که دلیل این تفاوت استفاده  بوداین مطالعه با پژوهش ما متفاوت 

 (.01) بوداز لوکوس هایی متفاوت و تفاوت در نوع نمونه 
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Ranjbar  ایزوله  19در ایران  2061و همکاران در سال

موردبررسی قراردادند. در  VNTRلوکوس  1شیگلا را ازنظر تنوع 

ده از تنوع بالایی برخوردار بودند ی تکرارشونهایتوالاین پژوهش 

. علت تشابه این داشتها بامطالعه حاضر تطابق آن مطالعهو نتایج 

 و اشریشیاکلی به دلیل قرابت نزدیک شیگلا با تواندیمبررسی 

 (.23های انتخابی باشد )یکسان بودن لوکوس

Ranjbar  ایزوله  81در ایران  2061و همکاران در سال

موردبررسی  VNTRلوکوس  1زنظر تنوع شیگلا سونئی را ا

ی تکرارشونده از تنوع بالایی هایتوالقراردادند. در این پژوهش 

ها بامطالعه حاضر تطابق دارد. آن مطالعهبرخوردار بودند و نتایج 

به دلیل قرابت نزدیک  تواندیمعلت تشابه این بررسی تنوع 

لوکوس استفاده از یک نوع  و همچنین اشریشیاکلی شیگلا با

VNTR  ی مشابه باشد، ولی ازنظر نوع نمونه و تعداد ااندازهبا

 (.02) باشندیمنمونه با یکدیگر متفاوت 

 حدود طی جداشده در E.coliایزوله  12در پژوهش حاضر، 

ازنظر تنوع  (32 سال مهرماه تا 36 سال مهرماه از) سال 6

 لوکوس 2، بررسی شدند. در این تحقیق از VNTRلوکوس های 

VNTR  بر اساس مطالعه Gorge (. 21) و همکاران انتخاب شد

شده در مطالعه حاضر، انتخاب  VNTR هایلوکوس کهطوریبه

راحتی از طریق تکرار مناسب هستند، بنابراین به اندازهازنظر 

ها را تخمین زد. در آن اندازه توانیمالکتروفورز بر روی ژل آگارز 

ی تکرار اندازهکه  شدندیمنتخاب هایی امطالعات قبلی، لوکوس

، PCRی محصولات اندازهبرای محاسبه دقیق  کوتاهی داشتند و

بوده است  DNA نیاز به الکتروفورز لوله موئین و یا تعیین توالی

، از سوی دیگر. شودیم هانهیهزکه این امر، نیز موجب افزایش 

 طورمعمول،به. های مختلف، متفاوت است VNTR سرعت تکامل

 کُندتر از  تری دارند،تکرار بزرگ یاندازههایی که لوکوس

تغییر پیدا ند، تری دارتکرار کوچک یاندازههایی که لوکوس

هایی انتخاب سعی شد لوکوس(. در تحقیق حاضر، 21) کنندیم

، شوند که سرعت تکاملی خیلی زیاد و یا خیلی کم نداشته باشند

راحتی توسط الکتروفورز ه بههمچنین از مارکرهایی استفاده شد ک

تفکیک است. در این پژوهش لوکوس بر روی ژل آگارز، قابل

ms06  بیشترین تعداد الل و لوکوسms23 تعداد الل را  نیترکم

. این باشدیمدارای الل تهی  ms23و نیز لوکوس های  اندداشته

جداشده از منابع آب  E.coliی هازولهیابررسی نشان داد که 

ی هایتوالبالایی از  ˝نسبتالبرز دارای میزان تنوع استان ا

 یهازولهیا که دهدیمنشان  مسئله تکرارشونده بوده است. این

 )منشأ کلون چند از استان البرز، منابع مختلف آبی از جداشده

 برای ارزیابی حال،. باایناندگرفته نشأت ،مختلف( اجدادی

 بررسی به نیاز E.coli یهازولهیا جمعیت بهتر و ترحیصح

 تاکنون اینکه به توجه . باباشدیم بیشتری VNTRهای لوکوس 

  یهازولهیا در VNTR لوکوس های تنوع با ارتباط در یامطالعه

E.coli است، نگرفته کشورمان انجام در جداشده از منابع آبی 

 فوق در لوکوس های تنوع پژوهش، این در شد که آن بر سعی

قرار گیرد.  موردبررسی آبی، منابع ازاشده جد یهازولهیا جمعیت

احتمال دارد هم  این مطالعه ی موجود درهازولهیا جمعیت در

ی وجود داشته نیبال ریغی بالینی و هم نمونه محیطی و هانمونه

ی غیر بالینی موجود در این هانمونهباشد همچنین ممکن است 

ق عوامل به دست آوردن عوامل ویرولانس از طریجامعه به دلیل 

ها و  انتقال مانند پلاسمیدها و ترانسپوزنژنتیکـی قابل

یی شوند، زایماریبباعث  باکتریوفاژها و لوکوس های پاتوژنیسیتی

ی هاهیسوی تکرارشونده در هایتوالبه همین دلیل بررسی تنوع 

E.coli   اپیدمیولوژیکی و یهایبررسجداشده از منابع آب، برای 

. نتایج باشدیمحائز اهمیت  هازولهیااین ژنتیکی  بررسی قرابت

  VNTR لوکوس های از که دهدیم نشان مطالعه این

افتراق و تنوع  و تمایز جهت توانیم یخوببه شده،استفاده

 اپیدمیولوژیکی یهایبررس و هاآبآلودگی  درE.coli  یهازولهیا

جه تو هاآبی آلودگی نهیزم در شودیمو پیشنهاد  نمود استفاده

بیشتری به این تنوع صورت پذیرد. پژوهش حاضر برای اولین بار 

 در کشور ایران صورت پذیرفته است.

 تقدیر و تشکر

مقطع کارشناسی ارشد  نامهانیپااین مقاله حاصل بخشی از 

. با تشکر فراوان از باشدیمدر دانشگاه آزاد اسلامی واحد دامغان 

ات بیولوژی و مولکولی همکاران شاغل در آزمایشگاه مرکز تحقیق

بیمارستان بقیه ا... )عج( و جناب دکتر مجتبی معماریانی که در 

 .اندداشتهپیش برد این تحقیق همکاری ارزنده و سودمند 

 تعارض منافع

شناسی پزشکی ایران هیچ بین نویسندگان و مجله میکروب

 گونه تعارض منافعی وجود ندارد.
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