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 مقدمه
هااای مطی اای و یااا ریرتوبررلااوزی  یکاای از   مایکوباااریریوم

های سارن منابع مطی ی از قبیل: آب، خاا،،   ترینباریری مهم
های تنفسای، للادی،    یند ره قادرند عفونتشیر وگردوربارهس

بافت نرم و منیشره را در بیماران نقص سیسیم ایمنای و ساا م   
هاا   بنادی رانیاون مایکوبااریریوم    . طبا  رده ]1[به ولود آورند

هاای   براساس سرعت رشاد باه دو گاروه ا الی مایکوبااریریوم     
؛ طبا  شاواهد   ]2[شاوند  سریع ا رشد و رند رشد تقسایم مای  
هاای باا ینی    هاا از نموناه   مولود، هر دو گروه از مایکوباریریوم

هاای   تارین مایکوبااریریوم   اند. از مهام  لداسازی و گزارش شده
تاوان باه مایکوبااریریوم     تند رشاد لادا شاده از بیمااران مای     

فورچئییااوم، چلونااه و آبسسااوس اشاااره راارد در  ا یکااه     

 91/08/9911تاریخ دریافت:  

 24/90/9911تاریخ پذیرش: 

 ها: کلیدواژه
هاای ریار سالی،     مایکوباریریوم

rpoB ،rpoB ،16SrRNA 
 

 چکیده
 

هسیند ره در مناابع مطی ای از قبیال: آب،    های اسید فاسیی  های ریر سلی باریری مایکوباریریوم هدفزمینه و 
هاا باه دو    بندی رانیون این بااریری  رنند. براساس طبقه خا،، گردوربار، شیر و سبزیجات در  ال فساد زندگی می

های با ینی لادا   ها از نمونه شوند ره هر دو گروه آن بندیمی های تند رشد و سخت رشد تقسیم دسیة مایکوباریریوم
 های ریر سلی بود. دار در شناسایی افیراق مایکوباریریوم این م ا عه ارزیابی سه ژن خانهشوند. هدف از  می

ودو مایکوباریریوم تند رشد و ساخت رشاد    بیستhsp65و 16SrRNA ،rpoBهای در این م ا عه توا ی ژن روش کار
ردیا  شادند و باه     مهااه  ( دریافت شد. سپ  هر یک از ایان تاوا ی  www.ncbi.nlm.nih.govاز بانک ژنی )آدرس: 

و 16SrRNA ،rpoBهاای  انیقال داده شدند. در نهایت درخت فیلوژنییاک براسااس هار یاک از ژن     MEGA5افزار نرم
hsp65 با اسیفاده از روشNeighbor-joining و مدلKimura 2-Parameter.رسم شد 

نشان داد راه باه   hsp65و 16SrRNA ،rpoBهای وتطلیل روابط فیلژنییک بر اساس توا ی ژن تجزیه ها و بحث هیافت
های مایکوباریریومی را تشخیص و تفری  دهند. همچنین دریاافییم   ها نیوانسیند برخی گونه مابقی ژنrpoBلز ژن 
های سریع ا رشد و رند رشد اسات.با تولاه باه مشااهدات      بهیرین گزینه برای شناسایی مایکوباریریومrpoBره ژن 

هااای ریاار ساالی  ن ااور شناسااایی اخی ا اای و  ااطیا مایکوباااریریومم رسااد رااه بااه ایاان م ا عااه بااه ن اار ماای
 زمان م ا عه شود. طورهم بهhsp65و  rpoBهای بایسیژن می
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انزاسی، گوردونه و سیمیه های آویوم رمپلک ، ر مایکوباریریوم
هاای باا ینی    های سخت رشد نمونه ترین مایکوباریریوم از شایع

 .]8-0[بیمارسیانی است
آمیازی اساید    های لداسازی و تشخیص او یه )رنا   روش

هااای مطی اای و توبررلااوزی  مشااابه  فاساات( مایکوباااریریوم
هسیند؛ در رشورهایی همچون ایران ره بیماری سل انادمیک  

شاود   ها به لای سل اشیباه گرفیه می روه از باریریاست این گ
شاوند؛ باا    عنوان مایکوباریریوم توبررلاوزی  گازارش مای    و به

هاای سال و    هاای درماانی عفونات    توله به میفاوت بودن رژیم
عناوان   های ریر سلی بیماران درمان نشاده و باه   مایکوباریریوم

تیپیک های فنو . روش]1-5[شوند سل مقاوم به دارو گزارش می
وقت گیر باودن،   ها با توله به )مرسوم( شناسایی مایکوباریریوم

هاا نیازمناد    هزینه بالا و عدم شناسایی دقی  هویت برخی گونه
هااااای  هااااای مکملاااای همچااااون روش اساااایفاده از روش

وتطلیاال پلاای  هااایی ماننااد: تجزیااه  . روش]0،1[مو کو یساات
باار  (RE)هااای مطاادود رننااده   مورفیساام  ا اال از آناازیم 

 ITS (16S-23S internalو  hsp65 ،rpoBهاااااای ژن

Transcribed Spacer)یااااااابی  ، تااااااوا ی(Squencing) 
، 16SrRNA ،hsp65 ،rpoB ،dnaJ ،dnaK ،sodAهاااااااای ژن

gyrB ،recA ،tuf ،ssrA ،smpB  وrpoBC  از
هاا   هاای مو کاو ی شناساایی مایکوبااریریوم     پرراربردترینروش

یکاای از  16SrRNA. هاار چنااد ژن ]1،0،1[آینااد  سااابمی بااه
هاست اما م ا عاات   بهیرین راندیدهای شناسایی مایکوباریریوم

هاای   اند ره این ژن توانایی تشخیص و افیاراق گوناه   نشان داده
مثااال ایاان ژن قااادر نیساات  نزدیااک بااه هاام را ناادارد. باارای 

زای مایکوباریریوم رانزاسی را از باریری ریرپاتوژن  گونةبیماری
تشااااخیص دهااااد همچنااااین  مایکوباااااریریوم گاساااایری

هاای مایکوبااریریوم توبررلاوزی      تواندگونه نمی16SrRNAژن
را  (M. avium)و مایکوباااریریوم آویااوم  (MTBC)رمااپلک  

های مایکوباریریومی دو  تشخیص دهد. علاوه براین برخی گونه
را دارند ره تشاخیص   rRNA (rRNA operons)اپرون مخیل  

رناد.   را با ابهام مواله مای  ITSو  16SrRNAهای بر اساس ژن
همچنااین طباا  م ا عااات  ااورت گرفیااه در زمینةشناسااایی 

بیشایر بارای شناساایی و     gyrBهای مایکوبااریریومی ژن   گونه
رااربرد دارد.   (SGM)هاای ساخت رشاد     افیراق مایکوباریریوم

دشوار است و ایان   sodAو  dnaJ1های طرا ی پرایمر برای ژن
برای بسیاری  (PCR)ای پلی مراز  ها طی وارنش زنجیره پرایمر

راندید باا   hsp65رنند.  ها مط و ی تو ید نمی از مایکوباریریوم
هاساات امااا  ارزش و پرراااربردی در شناسااایی مایکوباااریریوم 

های رمپلک  مایکوباتریوم توبررلاوزی    توانایی تشخیص گونه

نیز از لملاه   rpoBبه لز مایکوباریریوم آفریکانوم را ندارد. ژن 
هاست ره زیروا د  های پرراربرد در تشخیص مایکوباریریوم نژ

رند؛ ایان ژن باا تولاه     پلی مراز را رد می DNAآنزیم  (β)بیا 
های رمپلک  مایکوبااریریوم   به میطمل شدن لهش در ایزو ه

تواناد ژنای مرلاع بارای      توبررلوزی  مقاوم به ریفامپین نمای 
زی  تشااخیص اعیااای رمااپلک  ماییکوباااریریوم توبررلااو  

 . ]1،1[ ساب آید به
های راندید برای  ره شناسایی و معرفی بهیرین ژن ازآنجایی

های مایکوباریریومی به در، بیشیر ماا   شناسایی و افیراق گونه
هاای   هاا و در نییجهگوناه   نسابت باه شناساایی مایکوبااریریوم    

بیماریزای مایکوباریریومی مؤثر و رمک رنناده اسات، از ایان    
 عااه بررساای بیوانفورماااتیکی عملکاارد   روهاادف از ایاان م ا 

در شناسااااایی و  hsp65و  16SrRNA ،rpoBدار هایخانااااه ژن
( NCBI)هاای مرلاع ثبات شاده در باناک ژنای        افیراق سویه

های سریع ا رشد و سخت رشد  ودو گونه از مایکوباریریوم بیست
 بود.

 روش کار
 hsp65و  16SrRNA ،rpoBهاااااای دریافااااات تاااااوا ی ژن 

 NCBIمورد ن ر از بانک اطلاعاتی  های مایکوباریریوم
گونة تناد رشاد و    22های مورد ن ر برای  نخست توا ی ژن

های ریرتوبررلاوزی  را از باناک ژنای     سخت رشد مایکوباتریوم
باااااه آدرس:  )NCBIمولاااااود در باناااااک اطلاعااااااتی   

https://www.ncbi.nlm.nih.gov)  به فرمتFASTA   دریافات
های سریع ا رشاد انیخااب     شد. شایان ذرر است مایکوباریریوم

 .M)شده برای این م ا عه شامل: مایکوباریریوم فارسینوژن  

farcinogenes)    مایکوبااریریوم سانگا ن(M. senegalense) ،
، (M. mucogenicum)مایکوباااااااریریوم موروژنیکااااااوم 

، مایکوباااریریوم (M. canariense)مایکوباااریریوم رانااارین  
 .M)، مایکوباااریریوم اساامگماتی  (M. chelonae)چلونااه 

smegmatis) مایکوبااااریریوم فورچئییاااوم ،(M. fortuitum) ،
، (M. novacastrense)مایکوبااااااریریوم نواراسااااایرن   

، مایکوبااااریریوم (M.abscessus)مایکوبااااریریوم آبسساااوس 
 .M)، مایکوباااریریوم سااین  (M. peregrinum)پرگرینااوم 

setense) سخت رشاد وارد شاده در ایان    های   و مایکوباریریوم
، مایکوباااریریوم (M. simiae)م ا عااه مایکوباااریریوم ساایمیه 

 .M. aviumsubsp)آویاااوم زیرگوناااه پااااراتوبررلوزی    

paratuberculosis)   مایکوبااریریوم ماارینوم ،(M. marinum) ،
، مایکوباااااریریوم (M. cookii)مایکوباااااریریوم رااااوری  

 .M، مایکوباااریریوم گزنااوپی )(M. lentiflavum) نییفو ااوم

xenopi ( مایکوباااریریوم تاارآ ،)M. terrae مایکوباااریریوم ،)

https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_avium_paratuberculosis
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_avium_paratuberculosis
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_avium_paratuberculosis
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_kansasii
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_cookii
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_lentiflavum
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 .M)، مایکوباااریریوم گوردونااه  (M. ulcerans)او سااران  

gordonae)گاسااااایری  ، مایکوبااااااریریوم(M. gastri) ،
 بودند. (M. kansasiiمایکوباریریوم رانزاسی )

 ها و رسم درخت فیلوژنیک داده وتحلیل زیهتج
طاور لداگاناه بارای هار ژن توساط       های دریافت شده به توا ی

شایان ذرار  شدند. (Alignment)هم ردی   ClustalW2افزار نرم
هاای   باناک  تارین  یکی از مهم Clustalاست ره پایگاه اینیرنیی 

من اور هام ردیا  سااخین      اطلاعاتی اینیرنیای اسات راه باه    
ای ژنی و پروتئینی و همچنین بررسی روابط فیلوژنیاک  ه توا ی

شااود؛ همچنااین تاارورت هاام ردیاا  رااردن    اساایفاده ماای
(Alignment)هااای مخیلاا  پروتئیناای و اساایدهای     تااوا ی

نورلئیک به ایان د یال اسات راه نقاار مشایر، و اخایلاف        
من اور بررسای    های مورد بررسی مشخص شود. سپ  به توا ی

هاای تناد رشاد و     و افیاراق گوناه   رارایی هر ژن در شناساایی 
طور لداگانه درخت فیلوژنییکی  سخت رشد بر اساس هر ژن به

 K2Pو بااا روش  Neighbor-joiningبااا اساایفاده از آزمااون   
(Kimura 2-Parameter model) عادد  ، و همچنینbootstrap 

 MEGA5افازار  توسط نارم  Replication 1000مطاسبه شده با 
از لملاااه بهیااارین   MEGAافااازار .نااارم]3[رسااام شاااد 

ای برای مطاسبه و تطلیال آمااری تیییارات و     افزارهایرایانه نرم
تارین رااربرد    ها در طول تکامل است؛ مهم هایژن تطولات توا ی

افزار مطاسبه و رسم درخت فیلوژنییک بوده راه بارای    این نرم

تاوان   های مخیلفی ارائه شاده و مای   ها و مدل این من ور؛ روش
ترین درخت فیلوژنییک را ترسیم ررده و  مناسببسیه به هدف 

هاااای مولاااد در یاااک خاااانواده از  دوری و نزدیکااای گوناااه
 ها را در طول تکامل بررسی ررد. میکروارگانیسم

 ها و بحث یافته

 ها در جداسازی مایکوباکتریوم 16S rRNAعملکرد ژن 
( باا  nodeگاره )  3طوررلی درخت فیلوژنییک بر پایه ایان ژن   به

bootstrap vlue  هاای   (. مایکوباریریوم1% دارد)شکل 59بیش از
هااای میعاادد بااا   افیااراق داده شااده توسااط ایاان ژن در شااخه 

bootstrap valueاناد.بر اسااس ایان ژن     نسبیاً پایینی قرار گرفیه
مایکوباریریوم پاراتوبررلوزی  به تنهایی در یک شاخه قارار دارد  

ن مایکوبااریریوم نورااترن    و نکیه لا ب این ره بر اساس این ژ
و مایکوباااریریوم اساامگماتی  هاار دو در یااک شاااخه قاارار     

آنکه مایکوباریریوم نوراسیرن  یک مایکوبااریریوم   اند ال گرفیه
هاای   سریع ا رشد است. این ژن توانایی تشخیص و افیاراق گوناه  

مایکوباریریوم آبسسوس را از چلونه، مایکوباریریوم فارسینوژنز را 
 ن ، مایوباااریریوم مااارینوم را از او سااران ، گونااه    از ساانگا
زای مایکوباااریریوم رانزاساای را از گونااة ریاار پاااتوژن    بیماااری

رسد عملکرد ایان ژن   مایکوباریریوم گاسیری را ندارد. به ن ر می
های مورد بررسی ایان پاژوهش چنادان     در افیراق مایکوباریریوم

 چشمگیر نیست.

 
 16SrRNAبر اساس ژن ها  . درخت فیلوژنتیک مایکوباکتریوم9شکل 

https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_ulcerans
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_gordonae
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_gordonae
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_gordonae
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_gastri
https://en.wikipedia.org/wiki/Mycobacterium_kansasii
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 rpoBبراساس ژن ها  یک مایکوباکتریومت. درخت فیلوژن2 شکل

 

 ها  در جداسازی مایکوباکتریوم rpoBعملکرد ژن 
 bootstrapگره با  1درخت فیلوژنییک  ا ل از این ژن  اوی 

value  طاوررلی ایان ژن تماامی     در اد اسات. باه   59بیش از
بنادی   ها را در سه رالاد )دسایه( ا الی تقسایم     مایکوباریریوم

هاای مایکوبااریریومی را    ررده اسات رهااین ژن تماامی گوناه    
هاای   مایکوباریریوم 2شناسایی و افیراق داده است. طب  شکل 

راه سریع ا رشد چون مایکوباریریوم رانارین  و فارسینوژنز هم
هااای سااخیی رشاادی چااون مایکوباااریریوم  بااا مایکوباااریریوم

اناد. باا    سیمیه، روری و گزنوپی در یک زیر شاخه قارار گرفیاه  
گیاری   تواننییجه توله به درخت فیلوژنییک  ا ل این ژن می

ها  ررد ره عملکرد این ژن در لداسازی و افیراق مایکوباریریوم
 تر است. قابل قبول 16S rRNAنسبت به ژن

 

 
 hsp65بر اساس ژن ها  . درخت فیلوژنتیک مایکوباکتریوم9 شکل
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 ها در جداسازی مایکوباکتریوم hsp65عملکرد ژن 
عادد گاره باا     12درخت فیلوژنییک  ا ل از ایان ژن  ااوی   

bootstrapvalue  ن اااار  در داساااات.  اااارف59باااایش از
مایکوبکیریوم  نییفو وم )سخت رشد( ره همراه مایکوبااریریوم  

اناد،   فورچئییوم )تند رشد( با هم در یک زیر شاخه قرار گرفیاه 
های تند رشاد و ساخت رشاد را در دو     این ژن به درسیی گونه

ایان ژن تواناایی    0رلاد رلی قرار داده اسات. براسااس شاکل    
ای مایکوباریریوم فارسینوژنز از مایکوبااریریوم  ه تشخیص گونه

سااانگا ن  و مایکوبااااریریوم  نییفو اااوم از مایکوبااااریریوم  
در لداساازی   hsp65فورچئییوم را ندارد. هر چند عملکرد ژن 

است؛ 16SrRNAهای مایکوباریریومی بهیر از ژن  و افیراق گونه
ت و تر اسا  تعی hsp65عملکرد ژن  rpoBاما در مقایسه با ژن 

و  hsp65هااای در مقایسااه بااا ژن rpoBرسااد ژن  بااه ن اار ماای
16SrRNAهای مایکوباریریومی را بهیر تشخیص و افیراق  گونه

 دهد.   می
هااای بیمارساایانی ناشاای از   هایعفوناات افاازایش گاازارش 

های اخیار مولاب    های ریر توبررلوزی  در سال مایکوباریریوم
های  یر سیسیمعنوان یکی از معیلات اخ شده ره این مسئلهبه

بهداشاایی در سراساار لهااان شااناخیه شااود. باولوداینکهاااز   
تارین   دیربازاعیای رمپلک  مایکوباریریوم توبررلوزی  رامهم

شناسند؛ اما با پیشارفت علاوم مو کاو ی     های انسانی می پاتوژن
های مطی ای   در قرن اخیر و پی بردن به لایگاه مایکوباریریوم

بایسات در  اوزة    ارسایانی،می های مخیل  بیم در ایجاد عفونت
هاای   مایکوباریریو وژی این اعیقاد به ولود آید راه آزمایشاگاه  

هاا را تاا سا ا گوناه شناساایی       تشخیص طبی مایکوباریریوم
هایمرساوم از قبیال:    طور راه اشااره شاد روش    . همان]0[رنند

سرعت رشد، مورفو وژی رلنی، تو ید پیگمان، تجمع نیاساین،  
 یز توئین، لذب آهان، تواناایی رشاد در    ا یای نییرات، هیدرو

مطیط مک رانکی آگار بادون رریسایال ویو اه، تطمال نماک      
در اد، راتاالاز، آریاال ساو فاتاز، اوره آز و رشاد در دماهااای     5

شاوند؛   عنوان اسیاندارد طلایی شناخیه مای  مخیل  هر چند به
گیر  های آموزش دیده، وقت اما با توله به نیازمندی به تکنسین

شاود از   های مرساوم پیشانهاد مای    پرهزینه بودن روش بودن و
هاای مو کاو ی سااده،     های مو کو ی اسیفاده شاود؛ روش  روش

های مایکوباریریومی   ا گونه هزینه و سریع هسیند و درعین رم
. ]0[دهند را با دقت و  طت بسیار بالایی تشخیص و افیراق می

هاا   ریومهاابرای شناساایی مایکوبااری    تریناروش  شاده  از شناخیه
، 16SrRNAهای توان به روش تعیین توا ی با اسیفاده از ژن می

rpoB ،hsp65  وIS6110 طااور میعاادد در  اشاااره راارد رااه بااه
 .  ]1،0[روند م ا عات مخیل  به رار می

هاای   هاای ریاوی مایکوبااریریوم    با توله به اینکاه عفونات  
هااای  مطی اای و بیماااری ساال بااه ت اااهرات بااا ینی و یافیااه 

یک بسایار مشاابه هسایند ممکان اسات در ماواردی       رادیو وژ
عناوان   هاای ریار سالی باه     های تنفسی مایکوبااریریوم  عفونت

هاای مولاود،    بیماری سل در ن ر گرفیه شاود؛ طبا  گازارش   
هاا مرباور باه سال مقااوم باه دارویای راه از          برخای گازارش  

شود اشیباه است؛ در واقع  رشورهای در  ال توسعه منیشر می
هااای لداسااازی، نیااایو رشاات و   کااه روشبااا تولااه بااه این 

هاای ریار سالی و مایکوبااریریوم      آمیازی مایکوبااریریوم   رنا  
توبررلاااوزی  مشاااابه اسااات و همچناااین در بسااایاری از   

های مایکوباریریو وژی رشاورهای در  اال توساعه،     آزمایشگاه
رو  شاوندازاین  ها تاا سا ا گوناه شناساایی نمای      مایکوباریریوم
شوند؛ همچناین   ی تشخیص داده نمیهای مطی  مایکوباریریوم

هااای  بایااد تولااه داشاات رژیاام درمااانی ساال و عفوناات      
های ریر سلی میفاوت است و در موارد تشخیص  مایکوباریریوم

رنناد، باا    اشیباه بیماران رژیم درمانی تد سل را دریافات مای  
های مطی ای معماولاً نسابت باه      توله به اینکه مایکوباریریوم
د بناابراین بیماار بهباود نیافیاه و     داروهای تاد سالی مقاومنا   

 .]1-5،1[شود عنوان سل مقاوم به دارو گزارش می به
و همکارانش در خ وص شناسایی و  Devulderدر م ا عة 

افیراقنودوهفیگونااة مایکوباااریریومی بااا اساایفاده از چهااار ژن  
و  16SrRNA  ،rpoB ،hsp65(housekeeping genes)دار خاناه 
sodA        طی این م ا عاه مشاخص شاد درخات فیلوژنییاک بار

تاری را نسابت باه ماابقی      قباول  عملکرد قابل rpoBاساس ژن 
 rpoBها ارائه ررد. در م ا عة ما نیز مشابه این م ا عاه ژن   ژن

هاای ماورد بررسای را تفکیاک و      توانست تمامی مایکوباریریوم
شناسایی رند. همچنین طای ایان م ا عاه در بررسای رواباط      

زمان مشخص شد راه   طورهم ژن به 8وژنییکی بر اساس هر فیل
. طای  ]19[زماان نیاایو بهیاری دارد    رارگیری چناد ژن هام   به

ا رشاد مایکوبااریریومی    گوناة ساریع   29م ا عة دیگری ره بر 
های با ینی رشورمان  ورت گرفت سه روش  لدا شده از نمونه

هااای فنوتیپیااک  هااا از قبیاال تساات شناسااایی مایکوباااریریوم
ارزیابی شدند. rpoBیابی ژن  و توا ی hsp65-RFLLP)مرسوم(، 

قادر است  rpoBیابی ژن  طی این بررسی مشخص شد ره توا ی
ا رشااد را بهیاار از دو روش دیگاار   هااای سااریع  مایکوباااریریوم
. شایان ذرار اسات در خ اوص شناساایی     ]11[تشخیص دهد

ها عوامال مخیلفای همچاون تناوت ژنییکای ت اادفی،        باریری
ها از لمله مواردی هسیند راه   یقال افقی ژن و نوترریبی ژنان

رناد،   رومای  هاا را باا چاا ش روباه     شناسایی مو کاو ی بااریری  
 MLSAهایی از قبیل  دانشمندان برای رفع این چا ش تکنیک

(Multi-locus sequence analysis)  دهناد راه    را پیشنهاد مای
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عاه و بررسای   زمان م ا  طورهم داربه در این روش چند ژن خانه
در زمینااة  Ade´kambi. براساااس م ا عااة  ]12[شااوند  ماای

ا رشاد باا    هاای ساریع   شناسایی ناوزده گوناه از مایکوبااریریوم   
، 16S rRNA ،hsp65 ،sodAهااای اساایفاده از تااوا ی راماال ژن

recA  وrpoB    هاای او یاه رواباط     ره انجام شاد. طای ارزیاابی
به تنهایی نیایجی  ها بر اساس هر ژن فیلوژنییکی مایکوباریریوم

در مقایسه  rpoBمشابه نیایو م ا عة  اتر به دست آمد و ژن 
هاا ارائاه    با دیگر ژن عملکرد بهیری را در افیراق مایکوباریریوم

راارده بااود هاار چنااد در مااواردی نیوانساایه بااود برخاای       
زمانچناد   ها را تشخیص دهد اما طی بررسی هام  مایکوباریریوم

رین راه بارای تشاخیص   ژن ذرر شاده مشاخص شاد راه بهیا     
زمااان چنااد ژن و طاای نیااایو     مایکوباریریوم،م ا عااة هاام 

آمده از این م ا عه درخت فیلوژنییک  ا ل از بررسی  دست به
نساااابت بااااه بقیااااة   recAو  rpoBهااااای زمااااانژن هاااام

. همچنین طی م ا عة دیگری در ]3[ترارزیابی شد هامناسب ژن
های  مایکوباریریومگونه از  81های این زمینه و با اسیفاده از ژن

 hp65و  rpoBC ،dnaKهای ا رشد با اسیفاده از ژن رند و سریع
 ورت گرفت مشخص شاد راه بررسای رواباط فیلوژنیاک باا       

دهاد و   را ارائاه مای   hsp65نییجه بهیاری از   dnaKاسیفاده از 
هاا   همچنین مشخص شد ره شناسایی و افیراق مایکوبااریریوم 

( در مقایسه باا دو  rpoBC) rpoCو  rpoBهای با اسیفاده از ژن
. طباا  م ا عااه  ]1[ژن دیگاار نییجااه بهیااری را درباار دارد   

Bhattacharya  و همکارانش مشخص شد رهMultiplex-PCR 
هاای   تکنیکی ارزشامند در تشاخیص و افیاراق مایکوبااریریوم    

و  hsp65هاای  سلی و ریار سالی اسات؛ در ایان م ا عاه از ژن     
dnaJ های ریر سالی و همچناین    برای شناسایی مایکوباریریوم

هاای سالی     برای شناسایی مایکوباریریوم IS6110ق عه ا طاقی 
اسیفاده شد؛ در این م ا عاه مشاخص شاد راه ایان روش باا       

هاای    در د قادر است تاا مایکوبااریریوم   09اخی ا یت بالای 
ای دیگار   . در م ا عه]10[سلی و ریر سلی را از هم افیراق دهد

 Mycobacteriumاز نخسیین گزارش لداساازی و شناساایی   

massiliense  16مشخص شد ره ژنS rRNA    قادر باه افیاراق

گوناه از مایکوبااریریوم آبسساوس نباوده و م ا عاة تاوا ی        این
گوناه از رماپلک     مولب شاد تاا ایان    sodAو  hsp65های ژن

. طای م ا عاات   ]18[دمایکوباریریوم آبسسوس افیراق داده شو
بلندماادت در زمینااة افیااراق و شناسااایی اعیااای رمااپلک    

 (Mycobacterium abscessus)مایکوبااااریریوم آبسساااوس 
دار  هایخاناه  در مقایسه باا دیگار ژن   rpoBمشخص شد ره ژن 

عملکرد بهیری دارد اما برای شناسایی و افیراق رامال و دقیا    
وم آبسسااوس هااای مولااود در رمااپلک  مایکوباااریری  گونااه

دار بررسای شاود و اسایفاده از     بایست توا ی چند ژن خاناه  می
 Multi-locus)یابی چند لایگااهی    هایی از قبیل ترادف تکنیک

sequence analysis)   یکاای از بهیاارین و قدرتمناادترین ایاان
 .]15[هاست روش

هاای   طوررلی، با توله به میفاوت باودن درماان عفونات    به
و مایکوباااریریوم توبررلااوزی  و   هااای ساالی  مایکوباااریریوم

هاای رادیو وژیاک    همچنین تشابهات ت اهرات با ینی و عکا  
هااا تروریاساات  هااای ایاان دو گااروه از مایکوباااریریوم عفوناات

ها تا س ا گونه شناساایی شاوند؛ باا تولاه باه       مایکوباریریوم
هاای تشخی ای    های فراوانای راه تسات    بر بودن و هزینه زمان

توان برای شناسایی و تعیاین   ها دارند می مرسوم مایکوباریریوم
های مو کو ی ن یر تعیاین تاوا ی    ها از روش  گونة میکوباریریوم

اسیفاده  hsp65و  16S rRNA ،rpoBداری همچون:  هایخانه ژن
 .]11[ررد

 گیری نتیجه
باار اساااس ایاان م ا عااه در راب ااه بااا شناسااایی و افیااراق     

و  16S rRNAهاای  ژن در مقایسه با rpoBمایکوباتریوم ها، ژن 
hsp65 رند. هر چند در مواردی مشاهده شد ره  بهیر عمل می

هاای پاایینی    bootstrap valueها را باا   ماروباریریوم rpoBژن 
توله این بود ره این ژن تماامی   لدا ررده است و ی نکیة قابل

های مایکوباریریومی را شناسایی و تفریا  داد؛ همچناین    گونه
شاود راه دو یاا چناد ژن      پیشانهاد مای   برای رفع این مشکل

 زمان م ا عه شوند. طورهم به
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Abstract 

Background and Objectives Non-tuberculosis mycobacteria is acid-

fast bacteria that lives in environmental sources such as water, soil, 

dust, milk and decaying vegetables. Based on Runyon’s classification, 

these bacteria classified in tow group of slow and rapid growing 

mycobacteria; Both of them isolated from clinical specimens. The 

purpose of this study is evaluation of three housekeeping genes in 

identification and differentiation of non-tuberculosis mycobacteria. 

Materials & Methods In our study, we obtained 16S rRNA, rpoB 

and hsp65 sequences of 22 slow and rapid growing mycobacteria 

from Genebank (www.ncbi.nlm.nih.gov). Then, these sequences 

aligned and transferred to MEGA 5.0 program. Finally, phylogenetic 

relationships were determined by constructing 16S rRNA, rpoB and 

hsp65 genes tree using the neighbor-joining method with Kimura 2-

Parameter model. 

Results and Conclustion Phylogenetic analysis based on 16S rRNA, 

rpoB and hsp65 gene sequences indicated that except of rpoB gene. 

Other genes cannot identificate and separate of some species. Also we 

found that for identification both of rapid growth mycobacteria 

(RGM) and slow growth mycobacteria (SGM) rpoB gene is the best 

option. Due to findings of this study, it seems that for appropriate and 

accurate identification of non-tuberculosis mycobacteria, we must 

studied rpoB and hsp65 genes simultaneously. 
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