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Abstract           Letter To Editor 
 
 

Comparison of Molecular methods in the Identification of 

Mycobacterium tuberculosis strains 

 
Masoud Keikha 1 

 

Tuberculosis is one of the priorities of the World Health Organization of which millions of people in the 
world die annually. For the control and eradication of the disease, in addition of strategies like treatment of 
patients and identification of those with drug-resistant TB, We also need to detect the source of infection and 
track the disease’s transmission manner. Molecular epidemiology is one of the most important means to 
achieve this goal. The present study aimed at declaring the need of molecular identification and 
differentiation between strains of Mycobacterium tuberculosis, as one of the TB control strategies. 
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  نامه به سردبیر

   يها هیسو ییدر شناسا یمولکول يها روش سهیمقا
  سیتوبرکلوز ومیکوباکتریما

  
  1خایمسعود ک
  

  چکیده
براي کنترل و . گیرد ها نفر را در سراسر دنیا می هاي سازمان جهانی بهداشت است که سالانه جان میلیون بیماري سل یکی از اولویت

 أمنش است تا نیاز ،هایی نظیر درمان بیماران و شناسایی بیماران مبتلا به سل مقاوم به دارو ژياتکنی این بیماري علاوه بر استر ریشه
هدف از  .براي رسیدن به این هدف است هاترین ابزار یکی از مهم ،اپیدمیولوژي مولکولی .گرددعفونت و سیر انتقال بیماري شناسایی 

هاي کنترل بیماري عنوان یکی از راهکار توبرکلوزیس به هاي مایکوباکتریوم سویهبیان ضرورت شناسایی و افتراق مولکولی  ،نامهاین 
  .سل بود
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ترین معضلات سلامت عمومی  ل یکی از مهمبیماري س
میلیون انسان را در سراسر دو این بیماري سالانه جان . است

گزارشات موجود حاکی از آن است که  .گیرد جهان می
توبرکلوزیس  ت جهان آلوده به مایکوباکتریومم جمعیسو یک

هر چند علایمی از بیماري سل را از خود بروز  ؛هستند
هاي واقع در شرق ایران یکی از کشور. )2، 1( دهند نمی

مرز  مدیترانه است که با دو کشور آذربایجان و ارمنستان هم
از طرف دیگر کشور ما با دو کشور افغانستان و  ؛باشد می

سازمان  هاي براساس گزارش. پاکستان نیز همسایه است
از جمله  ،جهانی بهداشت هر چهار کشور همسایه ایران

ایران در طول دو  .بالاي سل هستند ریباًکشورهاي با شیوع تق
دهه گذشته شاهد افزایش ورود مهاجرانی از کشورهاي 

با توجه . خصوص افغانستان بوده است همسایه شرقی خود به
بالاي  به اینکه این کشور از جمله کشورهاي با شیوع نسبتاً

این موضوع در برنامه کنترل سل  بنابراین ،بیماري سل است
 26000شیوع سل در ایران . ستی ااهمیت بالایکشوري حائز 

مورد  22بروز این بیماري در کشورمان سالانه  .باشد  مورد می
همچنین میزان مرگ و میر ناشی  .نفر می باشد100000از هر 

نفر گزارش شده  100000مورد در هر  5/3از این بیماري 
  ).5-3( است

یکی  .رددي داهاي متعد توبرکلوزیس سویه مایکوباکتریوم
ها تحت عنوان بیجینگ شناخته شده  ترین این سویه از معروف

از کل موارد سل در سراسر  درصد25این سویه مسئول  .است
پکن   باشد و براي اولین بار در منطقه بیجینگ جهان می

هاي آن از کشورهاي آمریکا، آفریقاي  اما اپیدمی .شناسایی شد
ایلند و کره جنوبی نیز جنوبی، آلمان، جزایر قناري، روسیه، ت

هاي دارویی، عدم پاسخ به درمان،  مقاومت .گزارش شده است
قدرت بالاي انتشار و انتقال و توانایی تکثیر بالا در 

ترین خصوصیات این سویه  از مهم ،ماکروفاژهاي انسانی
  ).1( باشد می

براي درك بیشتر ارتباط بین سل و عوامل دخیل در ایجاد 
 .ند توسعه علم اپیدمیولوژي هستیمنیازم ،این بیماري

درك بیشتر ما  برايعنوان یک ابزار مهم  اپیدمیولوژي سل به
جلوگیري   عفونت، انتقال این بیماري، نحوه أدر خصوص منش

از  ،داز انتشار آن و تمایز بین موارد عفونت اخیر و عود مجد
هاي در گذشته، تنها ابزار). 6، 5( اهمیت زیادي برخوردار است

ر دسترس براي مطالعات اپیدمیولوژي سل محدود به د
بندي  ت دارویی و تیپهاي حساسی پروفایل: هایی چون روش

ها  بود که هر دوي این روش )Phage typing(براساس فاژ 
که در روش پروفایل  طوري هب ؛محدود و ناقص هستند
توبرکلوزیس در  هاي مایکوباکتریوم حساسیت دارویی، سویه

هاي ژنی و در نتیجه نسبت به  دچار جهشطول درمان 
اعتبار روش فاژ تایپینگ . شوند مقاوم می ،داروهاي درمان سل

هاي  زیرا تعداد محدودي فاژ بین سویه ؛نیز محدود است
در طول . )6( توبرکلوزیس شناسایی شده است مایکوباکتریوم

قدرت و اعمال نفوذ  ،هاي مولکولی هاي اخیر روش سال
 ،در اپیدمیولوژي مولکولی. ات را بهبود بخشیدنداینگونه مطالع

هاي انسانی با  پراکندگی و انتشار بیماري در میان جمعیت
 گیرند هاي مولکولی مورد ارزیابی قرار می گیري روشکار به
)5-7 .(  

انجام این مطالعات  برايهاي مولکولی که  از جمله روش
زیه و تج )1: هایی چون توان به روش می ،شود استفاده می

 Restriction( هاي محدودگر هاي برش آنزیم تحلیل محل
Site Analysis of Genomic DNA ( ،2(Pulsed-Field 

Gel Electrophoresis (PFGE)، 3(  تجزیه و تحلیل
IS6110-RFLP ،4( اسپولیگوتایپینگ )Spoligotyping ( ،

) Mini satellite ،6هاي  هاي مبتنی بر توالی روش )5
هاي گوانین و سیتوزین، اساس توالی غنی از باز هاي بر روش

7( PCR  ،تجزیه و تحلیل -8توالی تکراريRandom 
Amplified Polymorphic DNA (RAPD) ،9 ( تجزیه

 Amplified Fragmentشکلیو تحلیل قطعات چند
Length Polymorphism (AFLP)، 10( تکنیک 

Multilocus Sequence Typing (MLST) ،11( 
 )12نوکلئوتیدي،  مورفیسم تک بر اساس پلی بندي تیپ
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 )Deligotyping( ،13(شده  بندي بر اساس مناطق حذف تیپ
Multiplex-PCR 14 و( MIRU-VNTR اشاره کرد )7 ،

هاي اسپولیگوتایپینگ  روش ،شدههاي ذکر از میان روش). 8
 DR،MIRU-VNTRمورفیسم لوکوس  بر اساس پلی

typing و IS6110-RFLP که  ندستی ههای روش، از جمله
در مطالعات متعدد استفاده شده  ایران قان کشورتوسط محقّ

  ). 10، 9، 5، 3، 1( است
شناسایی  ،IS6110نگاري مبنی بر ژن  در روش انگشت

هاي  ها با توجه به تفاوت در جایگاه و تعداد نسخه سویه
IS6110 انتقال  دهنده الگوهاي یکسان نشان ؛گیرد صورت می

شدن عفونت  دهنده فعال اخیر است و الگوهاي متفاوت نشان
توبرکلوزیس  هاي مایکوباکتریوم تمایز سویه .)5( گذشته است

هایی که  در مورد گونه IS6110نگاري ژن  بر پایه انگشت
ساز ، کارتعداد کم و یا یکسانی از این ژن را داشته باشند

، تمایز DRاساس  در روش اسپولیگوتایپینگ بر). 6( نیست
 DR )Directمورفیسم لوکوس  ها بر اساس پلی سویه

Repeat( به یک یا  ،هاي تکراري این توالی .گیرد صورت می
شدن  دو توالی غیر تکراري متصل هستند که حذف و اضافه

. شوند ها می ها موجب افتراق بین سویه هر یک از این توالی
هاي  قدرت این روش در تمایز سویه

روش ). 6، 3( توبرکلوزیس محدود است کتریوممایکوبا
MIRU-VNTR Typing  در مقایسه با اسپولیگوتایپنیگ

تري است و به لحاظ قدرت  هتر و ساد تر، سریع روشی مطمئن
این روش با  .است IS6110-RFLPمشابه روش  ،تشخیص

هاي تکراري پراکنده مایکوباکتریومی استفاده از واحد
)MIRU( هاي تکراري هر لوکوس واحدروش در این . است

محاسبه شده و در نهایت با  PCRبر اساس اندازه محصول 
  ). 3( شود عددي مشخص می

، IS6110-RFLPهاي  طور کلی، تکنیک به
Spoligotyping  وMIRU-VNTR هاي  بهترین روش

توبرکلوزیس  هاي کمپلکس مایکوباکتریوم مولکولی تمایز سویه
ت بالاتري از حساسیIS6110-RFLP هر چند روش . هستند

اما  ؛شود عنوان روش مرجع شناخته می برخوردار است و به
هاي  توان از روش می ،بودنبر دلیل هزینه بالا و زمان به

نیز در مطالعات  MIRU-VNTRاسپولیگوتایپینگ و 
  .اپیدمیولوژي مولکولی سل استفاده کرد
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