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Due to immune deficiency diseases (cancer, transplant recipients and HIV) environmental 

mycobacteria infections are increasing. Forasmuch as the clinical symptons of environmental 

mycobacteria lung infections and tuberculosis are similar, due to difference of diet therapy 

between environmental mycobacterium infections and Mycobacterium tuberculosis, it is 

necessary to identify and differentiate Mycobacterium species. Molecular methods seem to be a 

useful tool for detection and differentiation of Mycobacterium species. 
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ی حاصل از هاعفونتکنندگان پیوند و ایدز( امروزه با توجه به افزایش بیماران نقص سیستم ایمنی )سرطان، دریافت

یوم های ی ریوی مایکوباکترهاعفونتکه تظاهرات بالینی مایکوباکتریوم های محیطی در حال افزایش است. ازآنجایی

و  مایکوباکتریوم های محیطیی هاعفونتدرمانی محیطی و بیماری سل مشابه هستند و با توجه به اینکه رژیم

حساب امری ضروری به مایکوباکتریومی هاگونهمتفاوت است؛ لذا شناسایی و افتراق  مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

 .باشدیم مایکوباکتریومی هاگونهراق ی مولکولی ابزار مفیدی جهت تشخیص و افتهاروش. دیآیم
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 شناسی پزشکی ایرانسردبیر محترم مجله میکروب
 

 مایکوباکتریوم های آتیپیککه  مایکوباکتریوم های محیطی

نامیده  نیز (Non-Tuberculosis Mycobacterium)و غیر سلی 

صورت ساپروفیت در آب، خاک، شیر، ذرات اغلب به شوندیم

 شدیمتصور  0791گردوغبار و حیوانات حضور دارند. تا اوایل 

زا نیستند، مایکوباکتریوم های محیطی برای انسان بیماری

عامل  نیترمهمعنوان به هایباکترکه امروزه این دسته از درحالی

. شوندیمی از محیط شناخته ی فرصت طلبانه ناشهاعفونت

 (NTM) مایکوباکتریوم های آتیپیکشواهد زیادی مبنی بر وجود 

منابع  نیترمهمعنوان یکی از در منابع آبی وجود دارد و آب به

 هاانسانی مایکوباکتریوم های آتیپیک در بین هاعفونتانتقال 

ی حاصل مایکوباکتریوم های هاعفونت. (4-3) دیآیمحساب به

ی ریوی، جلدی، بافت نرم و هاعفونتصورت یطی اغلب بهمح

ی منتشر بوده که بیماران نقص سیستم ایمنی و حتی هاعفونت

. دهندیمقرار  ریتأثافراد با سیستم ایمنی کارآمد را نیز تحت 

  مایکوباکتریوم فورچئیتومی هاگونه

(Mycobacterium fortuitum) ،مایکوباکتریوم کانزاسی 

(Mycobacterium kansasii و )مایکوباکتریوم سیمیه 

(Mycobacterium simiae )مایکوباکتریوم های  نیترعیشا

 .(9-1) باشندیممحیطی جداشده از بیماران کشورمان 
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ی هاروشتوسط  مایکوباکتریوم های محیطیشناسایی 

بر ی بیوشیمیایی( زمانهاتستفنوتیپیک )کشت و استفاده از 

. (0،4) گرددیماشتباه در تشخیص منجر به بوده و در برخی موارد

ی هاگونهی مولکولی ابزار مفیدی جهت تشخیص و افتراق هاروش

از حساسیت و دقت بالایی  هاروش. این باشندیم مایکوباکتریوم

ی فنوتیپیک از سرعت هاروشبرخوردار بوده و در مقایسه با 

ای شناسایی ی مولکولی که برهاروشبالاتری برخوردارند، ازجمله 

 رندیگیممورداستفاده قرار  مایکوباکتریومی هاگونهو افتراق 

 DNA probes ،PCR-RFLP ،Multiplexی: هاروشبه  توانیم

Real-time PCR ،Microarray Technology ،Real-time PCR 

یی که جهت شناسایی و هاژن. (1-0) کردو توالی یابی اشاره 

 16Sشامل:  شودیماستفاده  ممایکوباکتریوی هاگونهافتراق 

rRNA ،rpoB ،hsp65 ،dnaK ،sodA ،gyrB ،recA1 ،dnaJ1 ،tuf ،

ssrA ،smpB  16وS-23S rRNA internal transcribed spacer 

(ITS) تکنیک توالی یابی (3،1) باشندیم .Sequencing))  ژن

16S rRNA عنوان روش مرجع به(Reference method)  جهت

نشده مایکوباکتریومی ی غیرمعمول و شناختههاگونهشناسایی و 

ای بوده و شده، این ژن حاوی توالی بسیار حفاظتباشدیم

ی هاگونهبندی ترین شاخص جهت شناسایی و طبقهشدهشناخته

ی ذکرشده هاژنسایر  (.44،46،0) شودیممحسوب  مایکوباکتریوم

ت شناسایی تنها جه gyrBمثال: ژن عنوانکاربرد کمتری دارند به

 استاستفاده ی کند رشد مایکوباکتریومی قابلهاگونهو افتراق 

به دلیل عدم شناسایی برخی  dnaJ1(. همچنین استفاده از ژن 3)

مثال: این ژن عنوانی مایکوباکتریومی مناسب نیست بههاگونه

 مایکوباکتریوم توبرکلوزیسی هاگونهتوانایی تفریق 

(M.tuberculosis)  اکتریوم اینترمدیوممایکوباز 

(M.intermedium)  شده ژن (. طبق مطالعات انجام3) نداردرا

sodA  گونه مایکوباکتریومی را نداشته و  09نیز توانایی افتراق

تنهایی مورداستفاده قرار به هاژناین  شودیمبنابراین توصیه 

دار ی خانههاژنجزء  dnaKو  hsp65ی هاژن(؛ 3) رندینگ

(housekeeping gene بوده و )ی شوک حرارتی را کد هانیپروتئ

شده و در تمامی بسیار محافظت هاژنتوالی این  کنندیم

مطالعات صورت گرفته  اساس برحضور دارند،  هاسمیکروارگانیم

بوده و استفاده از این ژن  کارآمدتر hsp65نسبت به ژن  dnaKژن 

یز یکی از ن hsp65نتایج بهتری را به دنبال دارد هرچند ژن 

بهترین ابزار جهت شناسایی و افتراق مایکوباکتریوم های سریع 

ژن  (.3-46) باشدیم (Rapid Growth Mycobacteria)الرشد 

rpoB این باشدیمگونه مطالعات نیز ابزار مفیدی جهت انجام این ،

دار بوده که حاوی مناطق ی خانههاژنژن عضو دیگری از خانواده 

تنها  هاسمیکروارگانیمو در تمامی  باشدیمده شمتغیر و محافظت

 یک کپی از این ژن وجود دارد و جهت شناسایی 

های سریع الرشد و همچنین بررسی ارتباط مایکوباکتریوم

 16S rRNA. ژن (44،0) رودیمای به کار گونهای و درونگونهبین

ی ذکرشده طی تکامل کمتر دچار تغییر و هاژننسبت به سایر 

تر بوده به همین دلیل بیشتر شدهتحول شده و محافظت

نتیجه گرفت  توانیم، لذا (3-43) ردیگیمموردمطالعه قرار 

از بهترین مارکر  hsp65و  16S rRNA ،rpoB ،dnaKی هاژن

. باشندیممایکوباکتریوم ها های ژنتیکی جهت افتراق مولکولی 

یکی از بهترین  16S rRNAکنیک توالی یابی ژن هرچند ت

اما استفاده  ،باشدیم هایباکتری تعیین روابط فیلوژنیک هاروش

ای گونهاز این روش به علت شباهت ژنتیکی بالای درون

 هاگونهیی همراه بوده و برخی هاتیمحدودمایکوباکتریوم ها با 

ی هاگونهل . برای مثا(0-3) باشندینمتشخیص و افتراق قابل

و  (Mycobaterium kansasii) مایکوباکتریوم کانزاسی

توسط توالی  (Mycobacterium gastri) مایکوباکتریوم گاستری

. موارد باشندینمتشخیص و افتراق قابل 16S rRNAیابی ژن 

ی هاژن دهدیممشابه فراوان دیگری نیز وجود دارد که نشان 

rpoB ،dnaK  و یاhsp65 کندیمرد بهتر عمل در برخی موا 

بنابراین جهت شناسایی و تعیین روابط فیلوژنیک مایکوباکتریوم 

 شودیمی مولکولی مکمل نیازمندیم؛ پیشنهاد هاروشها به 

ی مولکولی علاوه بر مطالعه ژن هاروشمنظور کاهش خطای به

16S rRNA ی هاژنزمان یکی از طور همبهrpoB ،dnaK  و

hsp65  (0-43) شودنیز بررسی. 
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