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  ژوهشی  اصیل پمقاله 

  هاي یوروپاتوژنیک اشریشیاکلاي مطالعه فیلوژنتیکی سویه
  در منطقه سیستان 

  
  2یاحمد راشک، 1يعبد ینعلیحس

  
  چکیده

 فاکتورهاي کنندههاي کد ژن از زیادي تعداد داراي ،ادراري دستگاه هاي عفونت یجادکنندها اشریشیاکلاي هاي سویه :و هدف زمینه
د اشریشیاکلاي مولّ در زا بیماري فاکتورهاي عمل چگونگی و نوع، هاي فیلوژنتیکی  گروه مورد در کمی طلاعاتا .باشند می حدت

 هاي ویرولانس درفاکتور فراوانی الگوي فیلوژنتیکی و ،مطالعه این در. هاي ادراري در مناطق مختلف ایران وجود دارد عفونت
  .گرفت قرار بررسی مورد Multiplex-PCR به روش ،هاي ادراري به عفونت تلابیماران مب از جداشده اشریشیاکلاي هاي سویه

از بیماران مبتلا به عفونت ادراري در فاصله زمانی  ،کلاياشریشیاایزوله  100تعداد  ،توصیفی - در این مطالعه مقطعی :تحقیقروش 
 .ندیید قرار گرفتأمورد ت ،لوژیک و بیوشیمیایی رایجهاي مورفو ها به روش آزمایش ایزوله .آوري گردید جمع 1392تا مرداد  1391بهمن 
DNA استفاده از  با ،هاي فیلوژنتیکی و الگوي گروه زا یماريب يها ژن یفراوان یینتع .شدبه روش جوشاندن استخراج  ،ها ژنومی ایزوله
  .ل قرار گرفتمورد تجزیه و تحلی ،نتایج با استفاده از آزمون دقیق فیشر .انجام گردید Multiplex-PCRروش 
هاي  توزیع گروه همچنین ؛تعیین گردید% 67و % 89 ،%29، %28 :ترتیب به ompTو  cnf1 ،iha ،irp2هاي  میزان شیوع ژن :ها یافته

هاي کدکننده  فراوانی ژن ،طور کلی هب. بود% 22و % 55، %6، %17 :ترتیب شده بههاي جدا در بین ایزوله Dو  A ،B1، B2فیلوژنی 
  .  مشاهده شد B2هاي گروه  در ایزوله% 79و % 61، %66، %96 میزانبه ترتیب  یرولانس بههاي وفاکتور
 ؛باشند زا می هاي بیماري ترین و حامل بیشترین ژن فراوان، B2ق به گروه هاي متعلّ در این مطالعه مشخص شد که سویه :گیري نتیجه

  .یلوژنی ایفا نمایندهاي ف به سایر گروه رتري را نسبتثّؤنقش م ،ادراري توانند در عفونت بنابراین می
  فیلوژنتیکی، فاکتورهاي حدت اشریشیاکلاي یوروپاتوژنیک، آنالیز :هاي کلیدي واژه
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  مقدمه
ها و مثانه  هاي کلیه عفونت شامل عفونت مجاري ادراري

 از عفونت باکتریایی پس نوع میندو ،شیوع نظر است که از
، اشریشیاکلايباکتري . )2 ،1(باشد  می تنفسی مجاريعفونت 

 .است شده شناخته عفونت مجاري ادراري عامل ترین شایع
هاي ادراري  تمامی عفونت %90 عامل همچنین ارگانیسم این

. کننده به مراکز درمانی است در بیماران مراجعه شده شناخته
عامل دو هر به یبستگ ،عفونت تشد و میزبان تحساسی 

د عفونت داردهاي مولّ باکتري ت دروجود فاکتورهاي حد .
بر خلاف  ،د عفونت ادرارياشریشیاکلاي مولّ هاي سویه

 هاي م سویهناه ب ،یگوارش يها د عفونتمولّ يها واریوتایپ
 UPEC(  Uropathogenic((اشریشیاکلاي یوروپاتوژنیک 

E. coli(  شوند  میخوانده )د نده مطالعات نشان میامروزه . )3
اي  ت ویژههاي حدداراي فاکتور ،UPECهاي  که سویه

هاي  سطح سلولبه  هاع و چسبیدن آنهستند که در تجم
داشته و به  ، نقشهایزبان و مهار سیستم دفاعی آنمخاطی م

، از این میان ؛)4(ند نک پیشرفت و توسعه بیماري کمک می
عملکردي ود تحدیک فاکتور  ، Ihaدالتونیکیلو 67پروتئین 

هاي  و هم در پروتئین سیدروفورعنوان گیرنده  به همکه  است
. )5( کند ایفاي نقش می ،عنوان ادهسین بهغشاي خارجی 

ت در اشریشیاکلاي عنوان فاکتور حد پروتئین دیگري که به
. است) OmpT(پروتئاز غشاي خارجی  ،کند ایفاي نقش می

موجود در غشاي خارجی  هاي یکی از پروتئین ،این پروتئین
 تواند پپتیدهاي کاتیونی ضد کلاي است که میاشریشیا

 .)6( فاژها را تجزیه نمایدي پوششی و ماکروها میکروبی سلول
یرسینیاباکتین  ،ت دیگرعامل حد)irp2 (عنوان  است که به

موجب تشدید  ،کلاياشریشیا گیرنده سیدروفور در غشاي یک
دهنده سیتوتوکسیک فاکتور نکروز .)7( شود بیماري می

))CNF (Cytotoxic Necrotizing Factor(، موجب تغییر 
اکتین اسکلت سلولی میزبان و کمک به تهاجم باکتریایی به 

شود که در نهایت  مغزي می -خونی هاي اندوتلیال سد سلول
 .)8( گردد هاي پوششی مثانه می باعث مرگ آپاپتوزي سلول

 UPECهاي  سویه در ،cnf1د که ژن نده تحقیقات نشان می
 ابتلاي. )9(شود  د مننژیت نوزادان بیان میهاي مولّ و سویه

 ها، بیوتیک آنتی در ي باکتريجد مقاومت و عفونت به رمکرّ
 از جداشده اشریشیاکلاي هاي ت سویهحد عوامل مطالعه
گروهی از . سازد می ارزشمند ادراري را مجاري عفونت

اند که نوع گروه فیلوژنتیکی  کید کردهأمحققین ت
. زایی آنها دارد نقش مهمی در بیماري ،کلاياشریشیا

و به  B2در گروه  اساساً ،اي زاي خارج روده يهاي بیمار سویه
هاي  که سویه  در حالی ؛قرار دارند Dمقدار کمتر در گروه 

  .)9 ،8(باشند  می B1و   Aق به گروهمتعلّ ،کومنسال
نتایج حاصل از مطالعات مولکولی روي فاکتورهاي  

داده است که اي نشان  کلاي خارج رودهاشریشیازاي  بیماري
 B2گروه  ق بههاي متعلّ در سویه، زا بیشتر فاکتورهاي بیماري

و  Aگروه ق به هاي متعلّ در حالی که سویه ؛دیده شده است
B14(زاي کمتري دارند  هاي بیماري، اغلب فاکتور(. 

و  A، B1، B2هاي فیلوژنی  گروه این از یک هر زایی بیماري
D ،با است  همراه متفاوتی زاي بیماري فاکتورهاي تفعالی
 هاي عفونت افزایش روزافزون به توجه با بنابراین ؛)10(

 زایی بیماري در فاکتورهاي دخیل بودن متفاوت اشریشیاکلاي و
 در زایی بیماري با عوامل مرتبط مطالعه دنیا، مختلف مناطق در

از طرفی  .رسد نظر می به ضروري شدهاجد هاي باکتري
کاران اندر و دست پزشکان به ،باکتري تحد شناسایی عوامل

بینی  ضمن پیش که دهد می بهداشت و درمان کشور اجازه
دارو یا واکسن مناسب براي  ،عفونت تکامل پیشرفت نقطه

این  بنابراین ؛ارائه دهند درمان و پیشگیري را طراحی و
: شاملحدت هاي مهم  تعیین میزان فراوانی ژن برايپژوهش 

 cnf1 ،iha ،irp2  وompT  در چهار گروه و میزان توزیع آنها
شده از بیماران مبتلا به جدا کلاياشریشیامختلف فیلوژنتیکی 

  .در منطقه سیستان انجام شده است ،عفونت ادراري
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  تحقیقروش 
  نه تهیه نمو

نمونه ادرار  185تعداد  ،مقطعی -در این مطالعه توصیفی
از  )ادرار جریان میانی قسمت( Mid-stream روش به

کننده به  بیماران مبتلا به عفونت هاي ادراري مراجعه
 1391فاصله زمانی بهمن در  ،هاي منطقه سیستان بیمارستان
ها بر روي  ابتدا نمونه .آوري گردید جمع 1392تا مرداد 

سپس با  ؛کشت شد EMB کانکی آگار و هاي مک محیط
 اکسیداز، :مانند بیوشیمیایی رایج هاي آزمایش استفاده از

 احیاي آز، اوره ایندول، ،حرکت قندها، تخمیر ،سیترات سیمون
تعداد  ، H2Sوژپروسکوئر و تولید - رد متیلMR-VP  نیترات،

   .آوري شد کلاي جمعاشریشیا ایزوله 100
  ژنومی DNAاستخراج 

 Leuria Bartauniدر محیط کلاياشریشیاهاي  ایزوله
(LB) در دماي  ،ساعت 24-18به مدت  ،مایعC°37 

سپس باکتري از محیط مایع با کمک ؛ گرماگذاري گردید
ها طی دو مرحله با محلول  سلول. سانتریفوژ جدا گردید

PBS1 % میکرولیتر آب مقطر  100شستشو داده شد و در
سوسپانسیون به مدت . آمد در وسپانسیونس صورت استریل به

پس از . جوشانده شد C°98دقیقه در دماي  10
براي انجام  DNAمحلول رویی حاوي  کردن،سانتریفوژ

Multiplex-PCR  در دمايC°20- ذخیره گردید .  
   Multiplex-PCRآزمون 

هاي هاي کدکننده فاکتور ژن وجود شناسایی براي
هاي  در ایزوله )ompTو  cnf1 ،iha ،irp2(ویرولانس 

و تکنیک  یکاز پرایمرهاي جدول  ،کلاي جداشدهاشریشیا
Multiplex-PCR واکنش . استفاده شدPCR  با استفاده از

انجام فرایند  براي .دستگاه ترموسایکلر اپندورف انجام گردید
PCR،  آنزیمMaster Mix RED 2×  از شرکت پیشگام

 ،الگو DNAاز  میکرولیتر2، در این واکنش. خریداري شد
رولیتر میک 1و  ×Master Mix RED 2میکرولیتر از  5/12

مول در پیکو Reverse )20و  Forwardهاي از پرایمر
 دو مقطر آب با، نهایی حجم و مخلوط یکدیگر با، )میکرولیتر

برنامه اجرایی . شد رسانده میکرولیتر 25به  ،تقطیر بار
تگی واسرش: واجد مراحل زیر بود، PCRهاي  سیکل

(denaturation) در اولیه°C 94 دقیقه و سپس 5مدت  به 
 30 مدت به C94°در  واسرشتگی :شامل تکثیر سیکل 35

دماي  در الگوDNA  بهannealing) (پرایمرها  اتصال ،ثانیه
°C59  الگو  رشته شدن طویل ،ثانیه 50به مدت(extension) 
  شدن نهایی ثانیه و طویل 70مدت  به C72° در

(final extension) دماي  در دقیقه 7 مدت به°C72.  

  توالی پرایمرهاي مورد استفاده در این مطالعه - 1جدول 
 نسارفر اندازه(bp) توالی پرایمر ('3-'5) پرایمر ژن

cnf1 F 
R 

AGGCAGGAATAAACCAGGAGGT 
ACGAGCAGAATTTGACACACGA 1286 این مطالعه 

ompT F 
R 

TGCGATCAGCTCTTTTGCTTCT 
AGTTGACTGACTTTTCGGCCTC 144 این مطالعه 

irp2 F 
R 

AGCATCGCCTGCTAAAACTGAA 
CAGACGATGCAGGGCGTTATTA 623 این مطالعه 

iha F 
R 

CTGGAAGTCAGCATTCGTGGAA 
GATGCCACTCATCCTCAGCAAA 934 این مطالعه 

chuA F 
R 

GACGAACCAACGGTCAGGAT 
TGCCGCCAGTACCAAAGACA 279 )12( 

yjaA F 
R 

TGAAGTGTCAGGAGACGCTG 
ATGGAGAATGCGTTCCTCAAC 211 )12( 

TspE4C2 F 
R 

GAGTAATGTCGGGGCATTCA 
CGCGCCAACAAAGTATTACG 152 )12( 
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 ،واکنش محصولات از میکرولیتر 5 ،واکنش انجام از پس
، 75 ولتاژ تحت تأثیر دقیقه 40 مدت به %2 آگارز در ژل

 نشانگر از استفاده با، تکثیرشده قطعات و شد الکتروفورز
Ladder 100  1شکل ( شد ارزیابیA .(شدهکثیرقطعات ت، 

  .یید گردیدأتوسط تعیین توالی و هضم آنزیمی ت
 بندي فیلوژنتیکی گروه

کلاي اشریشیاهاي  هاي فیلوژنتیکی ایزوله تعیین گروه 
 2000شده در سال شده، با استفاده از روش ذکر آوري جمع

 ،در این روش. )11(و همکاران انجام شد  Clermontتوسط 
هاي با پرایمر TspE4.C2 و chuA، yjaAنشانگر هاي  ژن

بررسی محصول ). 1B 1شکل (تکثیر گردید  یکجدول 
PCR، اندازه نشانگر و % 2و ژل آگارز  با استفاده از الکتروفورز

bp 100 بندي فیلوژنتیکی بر اساس وجود  گروه. صورت گرفت

گروه : صورت هبهاي فوق  یا عدم وجود باندهاي تکثیري ژن
B2 +)chuA، +yjaA و ±TspE4.C2(،  گروهD +)chuA، 
 -yjaA و ±TspE4.C2(،  گروهB1 )-chuA، ±yjaA و 
+TspE4.C2 ( و گروهA )-chuA، ±yjaA و-

TspE4.C2 ( انجام گرفت)11( . سویهECOR62 )chuA+، 
yjaA+  وTspE4.C2+ (عنوان کنترل مثبت و سویه  به

MG1655  کنترل منفی استفاده شدعنوان  به . 

  تجزیه و تحلیل آماري
 SPSSافزار  از نرم ،آماريتجزیه و تحلیل براي انجام  

هاي  براي مقایسه بین گروه. استفاده شد )20ویرایش (
زا با  هاي بیماري سه ژنفیلوژنتیکی و توزیع ژنی و مقای

داري  سطح معنی .از آزمون دقیق فیشر استفاده گردید ،یکدیگر
05/0=α در نظر گرفته شد.  

  

گروه  3 فردی )yjaA، (-chuA ،A± یکیلوژنتیگروه ف 2و  1 يها فیرد و )A( تحد يهاکدکننده فاکتور يها ژن PCRنمونه محصولات  -1شکل 
گروه  7و  6 يها فیو رد) TspE4.C2± و yjaA ،(+chuA D– یکیلوژنتیگروه ف 5و  4 يها فردی ،)TspE4.C2+ و yjaA، B1 (-chuA± یکیلوژنتیف
  )B( دهد یرا نشان م )TspE4.C2±و yjaA ،+chuA (B2+ یکیلوژنتیف

 
     ها یافته

A B
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500



 1393پاییز  ،3 ، شماره21 دوره                                                                                مجله علمی دانشگاه علوم پزشکی بیرجند                                  

 389

  هاي فیلوژنتیکی روهق به گکلاي متعلّاشریشیاهاي  ت در در بین ایزولههاي حدکدکننده فاکتورهاي  ژن شیوع - 2جدول 

  داري سطح معنی
هاي  تعداد کل ایزوله میزان توزیع فاکتورهاي ویرولانس در گروه هاي فیلوژنتیکی

  ها حاوي ژن
هاي کدکننده  ژن

 D(22) B2(55) B1(6) A(17) فاکتور هاي حدت

001/0<  )5(%1 )49(%27 )0(%0 )0(%0 28 cnf1 

14/0 )27(%6 )35(%19 )33(%2 )12(%2 29 iha 

001/0<  )45(%10 )98(%54 )33(%2 )71(%12 78 irp2 

001/0<  )45(%10 )96(%53 )17(%1 )18(%3 67 ompT 

هاي بیوشیمیایی بر روي تمامی  آزمایشپس از انجام 
ایزوله %) 1/54( 100تعداد  ،شده آوري نمونه ادراري جمع 185

 ،Multiplex-PCRبا روش  و اشریشیاکلاي جدا گردید
  .زاي مورد نظر تکثیر گردید بیماريهاي  ژن

در میان  ompTو  cnf1 ،iha ،irp2هاي  فراوانی ژن
% 67و % 89، %29 ،%28 :ترتیب کلاي بهاشریشیاایزوله  100

در این مطالعه مشخص شد که در ). 2جدول (تعیین گردید 
بیشترین درصد فراوانی  irp2ژن  ،هاي مورد بررسی بین ایزوله

 ompT، ihaهاي   و فراوانی ژن بود ادهبه خود اختصاص درا 
بر اساس نتایج . شتهاي بعدي قرار دا ترتیب در رده به cnf1و 

کلاي اشریشیاایزوله  100از  ،2شده در جدول  آورده
 ایزولهB2 ،22در گروه  )%55( ایزوله 55تعداد  ،شده آوري جمع

 ایزوله6و  Aدر گروه ) %17( ایزوله D ،17در گروه ) 22%(
بررسی میزان توزیع ). 2جدول (قرار گرفتند  B1ر گروه د) 6%(

ق به هاي متعلّ در ایزوله ompTو  cnf1 ،iha ،irp2هاي  ژن
% 61، %66، %96 :ترتیب هاي فیلوژنتیکی نشان داد که به گروه

مشاهده  B2 ،ق به گروه فیلوژنتیکیهاي متعلّ در ایزوله% 79و 
ه نشان داد که آمد دست هبررسی آماري نتایج بهمچنین ؛ شد

و  A ،B2هاي  ق به گروههاي متعلّ در ایزوله cnf1توزیع ژن 
D  و حضور ژنompT و  irp2ق به هاي متعلّ در ایزوله

توزیع ). 2جدول ( شتداري دا رابطه معنی ،B2و  Aهاي  گروه
هاي  ق به گروههاي متعلّ یک از ایزوله در هیچ iha هاي ژن

شده در  نتایج آورده. نداد نشانداري را  رابطه معنی ،فیلوژنتیکی
 Aهاي  ق به گروههاي متعلّ دهد که ایزوله نشان می 2جدول 

این ژن در یک ایزوله از  .بودند cnf1ژن  حضور فاقد، B1و 
نتایج  همچنین ؛وجود داشت B2ایزوله از گروه  27و  Dگروه 

دهد که فقط یک جدایه از  نشان می 2مندرج در جدول 
هاي  کمترین توزیع ژن. بود irp2 اقد ژنف Dو  B2هاي  گروه

 B1و  Aهاي  ق به گروهمتعلّ هاي در ایزوله ،ویرولانس
  . مشاهده گردید

  
  بحث

هاي کدکننده  نتایج این مطالعه بیانگر شیوع بالاي ژن
د کلاي مولّاشریشیاهاي  ت در بین ایزولههاي حدفاکتور
که  مطالعه حاضر مشخص شد در. باشد هاي ادراري می عفونت

 انواع از حداقل یکی ،کلاياشریشیا ایزوله 100 از% 89
 مطالعه این در. دارا بودند را تهاي حدکدکننده فاکتور هاي ژن

: تهاي حدکدکننده فاکتور هاي ژن شیوع که دریافت شد
 ادهسینپروتئین  ،)cnf1(دهنده سیتوتوکسیک فاکتور نکروز

)iha(،  پروتئاز غشاي خارجی)OmpT(  سیدروفور و گیرنده
)irp2 (67 ،%29 ،%28 :ترتیب هاي مورد مطالعه به در ایزوله% 

که این میزان در مطالعات مختلف متفاوت گزارش  بود %89و 
%) 77( chuAو %) irp2 )89هاي  شیوع بالاي ژن. شده است

نقش مهم  ،تهاي حداي کدکننده فاکتوره نسبت به سایر ژن
را در محیط ادرار که زایی باکتري  آهن براي بقا و بیماري

کریمیان و . دهد نشان می ،داراي غلظت آهن پایین است
  UPECهاي سویهبا مطالعه بر روي  2012همکاران در سال 

شده در اورژانس و  عفونت ادراري بستريبیماران با شده از جدا
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مطالعه  ی مخالف با نتایجنتایج، االله تهران بیمارستان بقیه
 ،cnf1 ،ompT هاي ژنها فروانی آن .ارش کردندحاضر را گز

iha  وirp2 و % 88/17، %87/4، %4/50 :ترتیب به میزان را به
که دلیل این اختلاف ممکن  )12(گزارش کردند % 38/11

 .یایی و یا آب و هواي منطقه باشداست تفاوت در ناحیه جغراف
Sannes  هاي   شیوع ژن ،میلادي 2004و همکاران در سال

cnf1، iha  وompT در %51و  %25 ،%23 :ترتیب را به 
هاي ادراري گزارش  د عفونتکلاي مولّاشریشیاهاي  ایزوله

آمده  دست هبالاتر از میزان شیوع ب ،نمودند که در بعضی موارد
ممتاز و همکاران در سال . )13(از مطالعه حاضر بوده است 

ایزوله  123روي  اي در ایران بر میلادي در مطالعه 2013
هاي  شیوع ژن، هاي ادراري شده از عفونتجدا یشیاکلاياشر

cnf1  وirp2 14(مورد گزارش کردند  14و  62 :ترتیب را به( .
متفاوت  ،شده دیگر مطالعات بیاننتایج نتایج مطالعه حاضر با 

 نوع و تعداد در تفاوت توان را می آن که علت باشد می
و یا منطقه جغرافیایی در بین مطالعات  لینیبا هاي نمونه
هاي مورد  بیشتر ایزوله ،رضدر مطالعه حا. شده ذکر کرد بیان

 Dو %) B2 )55هاي فیلوژنتیکی  ق به گروهمتعلّ ،مطالعه
ق متعلّ ها از جدایه% 23 ،مجموعدر در حالی که  ؛بودند%) 22(

نزدیک به  بودند که تقریباً B1 و  Aهاي فیلوژنتیکی  به گروه
در سال  و همکاران Bashirشده توسط  نتایج مطالعات انجام

مطالعات علیزاده و همکاران نتایج با  ولی )15( باشد می 2012
و  Basuو  )16()شهرستان بم(میلادي  2013در سال 

 توان می .تفاوت دارد )17(میلادي  2013همکاران در سال 
را  اخیر مطالعه با مطالعه دو این نتایج تفاوت علل از یکی

 نوع در منطقه جغرافیایی مورد مطالعه و تفاوت بودن متفاوت
نتایج مطالعه حاضر  ،بر آن هعلاو؛ کرد عنوان بالینی هاي نمونه

نیا و همکاران در سال  شده توسط نویديهاي منتشر با گزارش
  . )18(ارد مطابقت د 2013

د هاي مولّ مطالعه حاضر نشان داد که ایزولههمچنین 
ت هستند که با هاي چندگانه حدعفونت ادراري، حاوي فاکتور

-19( شده توسط سایر محققین مطابقت دارد مطالعات انجام

ت کننده فاکتورهاي حدهاي کد مطالعه میزان توزیع ژن .)21
هاي فیلوژنتیکی نشان داد  ه گروهبق هاي متعلّ در بین ایزوله

ق هاي متعلّ در ایزوله ،هاي مورد مطالعه که بیشترین توزیع ژن
و  Bashirاي که توسط  در مطالعه. مشاهده شد B2به گروه 

بر روي  2012ل آباد پاکستان در سا همکاران در منطقه فیصل
 ،شده انجام شدن جداشده از بیماران بستري UPEC نمونه 59

هاي  زا در سویه هاي بیماري مشخص گردید که بیشترین ژن
ر ضاند که با نتایج مطالعه حا دیده شده  B2ق به گروهمتعلّ

اي که توسط عبدي و همکاران  در مطالعه. )15(مطابقت دارد 
شده از هاي جداکلاااشریشیبر روي  2014در سال 

 ،هاي دستگاه تناسلی زنان در منطقه سیستان انجام شد عفونت
مشاهده  B2هاي گروه  در ایزوله ،زا هاي بیماري بیشترین ژن

  . )19(د نشد
رسد که اپیدمیولوژي و میزان فراوانی  در پایان، به نظر می

د عفونت هاي مولّ ت سویههاي حدهاي کدکننده فاکتور ژن
 احتمالاً. باشد در مناطق مختلف ایران متفاوت می ،ادراري

سطح عمومی  ،نوع عادت غذایی ،آداب و رسوم هر منطقه
و حتی ت یعمیزان جم ،هاي منطقه بهداشت مردم و بیمارستان

هاي کدکننده  میزان فراوانی ژن تواند در می ،گیري روش نمونه
د عفونت ادراري نقش هاي مولّ ت در ایزولهفاکتورهاي حد

  .داشته باشد
  
  گیري نتیجه

هاي  میزان فراوانی ژن ،هاي این مقاله بر اساس یافته
 کلاياشریشیاهاي  ت در ایزولههاي حدکننده فاکتورکد
راري بیماران منطقه سیستان ي ادها شده از عفونتجدا
مطالعه حاضر نشان داد که ادرار بیماران مبتلا به . ستبالا

کلاي با هاي اشریشیا ه انتشار سویهمنبع بالقو ،عفونت ادراري
هاي گروه  سویه. باشد ت بالا میفاکتورهاي حدB2،  نقش

این اطلاعات . نمایند رتري را در عفونت ادراري ایفا میثّؤم
قینی که در زمینه مطالعه اپیدمیولوژي و اوانی به محقّکمک فر

 ؛خواهد کرد ،کنند هاي ادراري تلاش می درمان عفونت
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روش  ،PCRنشان داد که حاضر نتایج مطالعه  همچنین
هاي  ت در باکتريمناسبی و دقیقی براي تشخیص عوامل حد

  .هاي اداري است د عفونتمولّ
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Abstract                Original Article 
 
 

The phylogenetic study of  Uropathogenic Escherichia coli  
strains in Sistan of Iran  

 
Hossien Ali Abdi1, Ahmad Rashki2 

 

Background and Aim: Uropathogenic Escherichia coli (UPEC) strains are a causative agent in most of the 
urinary tract infections (UTIs), which constitute a multitude of virulence factors. There is little information 
about phylogenetic group distribution, types, and their virulence factors in Uropathogenic Escherichia coli 
(UPEC) in different areas of Iran. 

 In the present study, the phylogenic pattern and prevalence of four known uropathogenic virulent factors 
were identified by means of multiplex-PCR. 

Materials and Methods: In this cross-sectional study, one hundred E. coli isolates were collected from 
patients with urinary tract infection in zabol during. January - August 2013- and the isolates were verified 
using conventional biochemical and morphologic tests. DNA of all isolates was extracted by means of 
boiling method. The prevalence of virulent genes and phylogenetic groups was determined employing 
Multiplex-PCR. Finally, the obtained data was analyzed using Fisher's exact test. 
Results: Prevalence of cnf1, iha, irp2 and ompT genes were 28%, 29%, 89%, and 67%, respectively.  
Furthermore, the distribution of A, B1, B2 and D phylogenetic groups were 17%, 6%, 55% and 22%, 
respectively. Overall, virulent genes were more prevalent (96%, 66%, 61% and 79% respectively) in groups 
B2 isolates. 

Conclusion: It was found that UPEC isolates largely belong to phylogenetic group B2, which carry the most 
frequent and number of virulent genes. Therefore, they can play a more effective role in the occurrence of 
UTI compared to other phylogenetic groups. 

Key Words: Uropathogenic E. coli; phylogenetic analysis; Virulent factors 
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