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ي و جدی برای سلامت عمومي دارد. با توجه به کيفيت ميکروبي آب آشاميدني اهميت اساس

کمبود اطلاعات جامع در خصوص ميزان آلودگي آب آشاميدني در سطح استان تهران این 

مورد  سودوموناس آئروژینوزامنظور ارزیابي ميزان آلودگي آب آشاميدني به باکتری پژوهش به

های مولد بتالاکتامازهای با زاسودوموناس آئروژینودر  TEM-1بررسي قرار گرفت. جداسازی ژن 

ها اطلاعات مفيدی در بيوتيک این سویه( و بررسي الگوی مقاومت آنتيESBLطيف اثر گسترده )

نمونه آب  300آورد. در این پژوهش زای فرصت طلب فراهم ميمورد این باکتری بيماری

بيوتيک به هار آنتيبيوتيکي نسبت به چآشاميدني مورد بررسي قرار گرفت. تعيين حساسيت آنتي

 PCRبا روش  TEM-1روش دیسک دیفيوژن انجام شد. از نظر ژنوتيپي وجود ژن بتالاکتاماز 

 سودوموناسهای آشاميدني به از آب( درصد 67/5)نمونه  17بررسي گردید. در این بررسي 

لباکتام پنم/رهای ایميبيوتيکآلوده بودند. بيشترین ميزان مقاومت نسبت به آنتي آئروژینوزا

های آشاميدني مشاهده شد. در بررسي ( در آب100%( و سفتازیدیم/آویباکتام )درصد76/11)

TEM-( شامل ژن درصد94 /1نمونه ) 16سویه فنوتيپ مثبت،  17از  PCRژنوتيپي با انجام آزمون 

های آشاميدني در برخي موارد دارای آلودگي با باکتری بودند. نتایج مشخص کرد که آب 1

بيوتيک هستند و در ميان به آنتي های جداشده مقاومهستند. اغلب سویه موناس آئروژینوزاسودو

باشد. نتایج بيانگر این دارای فراواني بيشتری مي TEM-1، ژن ESBLهای توليد کننده سویه

های جدا شده نقش بسزایي دارد. بيوتيک در سویهدر ایجاد مقاومت به آنتي TEM-1است که ژن 

های مقاوم به ی حاصل از این پژوهش به توسعه اقدامات پيشگيرانه در برابر شيوع سویههاداده

 کند.بيوتيک کمک ميآنتي

 های کلیدیواژه
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Abstract 

The microbial quality of drinking water is fundamental and has serious importance for public health. 

Regarding to the clinical significance, Pseudomonas aeruginosa was surveyed to evaluate the degree of 

the contamination of drinking water and the bacterial resistance to antibiotics. Isolation of the TEM-1 

gene in ESBL-producing Pseudomonas aeruginosa and the pattern of antibiotic resistance provide useful 

information about this opportunistic pathogen. In this study, the prevalence and antibiotic resistance of 

Pseudomonas species distributed in drinking water were investigated. 300 samples of drinking water were 

examined. Determination of antibiotic susceptibility of strains to four antibiotics was performed by disk 

diffusion method. The ESBL-producing P. aeruginosa containing TEM-1 gene were detected by PCR 

using TEM-1 specific primers, 17 samples (5.67%) in drinking water showed P. aeruginosa 

contamination. The highest resistance to imipenem/relabactam (11.76%) and ceftazidime/avibactam 

antibiotics (100%) was observed in drinking water. According to PCR results of 17 positive phenotype 

strains, 16 isolates (94.11%) carried TEM-1 gene. Results indicated the contamination of drinking water 

with P. aeruginosa. Most isolated strains are resistant to antibiotics and TEM-1 gene is more abundant 

among ESBL-producing strains. The results indicate that TEM-1 gene plays an important role in 

antibiotic resistance in isolated strains. 

Keywords: Drinking water, Pseudomonas aeruginosa, Antibiotic resistance, TEM-1 gene, Water quality 

 

 

  مقدمه

ها هستند که عمدتاً در خاک، ها گروه بزرگی از باکتریسودوموناس

و بر روی گیاهان،  کنندهای شیرین زندگی میآب دریا و آب

 (.Palleroni 2010) شوندافت میهای بالینی نیز یحیوانات و محیط

توانند با طیف وسیعی از ها بسیار متنوع هستند و میسودوموناس

توانند در آب مقطر نیز رشد ها سازگار شده و حتی میزیستگاه

کنند. این سازگاری دلیل حضور دائمی آنها در محیط است 

(Kristina et al. 2009.) پذیری و تطبیق پروتوتروفیک ویژگی

پذیری ژنوم و توانایی مقابله با انواع مختلف بولیک، انعطافمتا

های باکتریایی( از ویژگیاسترس )ترکیبات فیزیکی، شیمیایی و ضد

 .(Vaz-Moreira et al. 2012قابل توجه اعضای این جنس است )

های منتقله از راه غذا یکی از عوامل بیماری سودوموناس آئروژینوزا

-بسیار گسترده می ناشی از این باکتری و آب است و شیوع عفونت

زای فرصت(. این باکتری، بیماریTrautmann et al. 2005باشد )

تواند دستگاه ریوی، مجاری ادراری، محل طلب است و می

-کند و همچنین باعث ایجاد سایر عفونتسوختگی و زخم را آلوده 

 Vachee and)شود های خونی در افراد دارای نقص ایمنی می

Leclerc 1995 هایی که فاقد مواد گونه قابلیت رشد در آب(. این

شده را آلوده بندیهای بستهتواند آبمغذی هستند را نیز دارد و می

(. Moreira et al. 1994کرده و برای مدت طولانی زنده بماند )

های گاما پروتوباکتریا، عضو گروه باکتری سودوموناس آئروژینوزا

ویژه در بیماران با های بیمارستانی، بهنتعفو %20-%10مسئول

سوختگی شدید و بیماران مبتلا به سرطان و ایدز است 

(Trautmann et al. 2001 .)عنوان به سودوموناس آئروژینوزا

شود. های آشامیدنی در نظر گرفته میمهمترین عامل آلودگی در آب

م انجا 1975هایی که توسط آلن و گلدریچ در سال طبق پژوهش

های آب آشامیدنی گرفت، مشخص شد که سه درصد از نمونه

 تا  CFU/ml 1با تعداد  سودوموناس آئروژینوزادارای 

CFU/ml2300 هستند (Allen and Geldreich 1975 همچنین .)

عنوان المللی مواد غذایی این میگروارگانیسم را بهکدکس بین

-CAC RCP 33شاخص باکتریایی کیفیت آب معرفی کرده است )

دارای ژن مقاومت در برابر مواد  سودوموناس آئروژینوزا(. 1985

-علت توانایی تولید بیوفیلم این باکتری بهکننده است و بهضدعفونی

شود ترین آلاینده در تولید آب آشامیدنی شناخته میعنوان رایج

((Guerin-Mechin et al. 2000; Mah et al. 2003; Mena and 
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Gerba 2009کشی با شیوع های تفریحی و آب لولهگی آب. آلود

حال، نقش نسبی آب در انتقال سودوموناس همراه بوده است، با این

(. Kristina et al. 2009) این باکتری به انسان هنوز مشخص نیست

-در آب سودوموناس آئروژینوزابرخی منابع معتقدند که منبع اصلی 

 Le et al. 2018 Vachee et; )فاضلاب خانگی است های سطحی 

al. 1995ای سودوموناس در انسان کم آلودگی روده (، ولی میزان

دهد که وجود این باکتری در آب لزوماً است. این موضوع نشان می

شود که سایر منابع آلوده تصور می ناشی از آلودگی فاضلاب نیست.

های کشاورزی، کننده آب با سودوموناس، آب ناشی از خاک

(. Mena et al. 2009اشد )تواند بهای شهری میآبنزهکشی و روا

بیوتیک یکی رویه یا نداشتن الگوی مصرف درست آنتیمصرف بی

شود بیوتیکی تلقی میهای اساسی در بروز مقاومت آنتیاز چالش

Tenover 2006) .)زا های بیماریباکتری بیوتیکیمقاومت آنتی

دهنده یک مشکل بهداشتی جهانی است که نیاز به درک بهتر از نشان

و  یهای آبدر محیط هابیوتیکنوشت باکتری مقاوم در برابر آنتیسر

استفاده گسترده و بیش از دارد.  گسترش آنها در سیستم تامین آب

 بع سطح زمین و منابع آباها باعث آلودگی منبیوتیکحدآنتی

شده  بیوتیکهای مقاوم به آنتیها و ژنبیوتیکتوسط آنتی یزمینزیر

-بیوتیکآنتی طور کاملتواند بهب فعلی نمییند تصفیه آآفر. است

علاوه براین انتقال . های موجود در آب آشامیدنی را از بین ببرد

در سیستم تامین  ،هامیان میکروب بیوتیکهای مقاوم به آنتیژن افقی

ها باکتری یبیوتیکظهور و انتشار مقاومت آنتی باعث تواندآب می

 .Bai et alتاثیر گذارد )انسان سلامت بر و  شود در آب آشامیدنی

تواند تا ها در آب منبع و فاضلاب نیز میبیوتیکآنتی (. ردیابی2015

حد زیادی بر بهداشت عمومی تأثیر بگذارد و این مسئله برای 

(. Bergeron et al. 2015) است حائز اهمیت صنعت آب آشامیدنی

های بیوتیکهای گروه بتالاکتام درصد بالایی از آنتیبیوتیکآنتی

اند. بتالاکتامازها با مصرفی در پزشکی را به خود اختصاص داده

 ,Extended Spectrum Beta-Lactamaseطیف اثر گسترده )

ESBL،) ها با منشاء پلاسمیدی هستند که قادر به گروهی از آنزیم

های با طیف اثر وسیع مانند سفوتاکسیم، تخریب سفالوسپورین

 .Jacoby 1991 Knothe et alیم هستند )سفتریاکسون و سفتازید

1983; .)ESBLهای بتالاکتاماز از جمله ها عمدتاً توسط مهارکننده

ها شوند. این آنزیمکلاولانیک اسید، سولباکتام و تازوباکتام مهار می

ها مشتقات هستند. بیشتر این آنزیم Aاز بتالاکتامازهای کلاس 

چند تغییر در اسیدهای با یک یا  SHV و TEM-1بتالاکتامازهای

(. تولید ;Howard et al. 2002 Bradford 2001باشند )آمینه آنها می

آنزیمی، مثل تغییر های غیرکروموزومی با مکانیسم Ampcبتالاکتاماز 

تواند باعث مقاومت نسبت به در نفوذپذیری غشاهای خارجی، می

قه بندی شود. براساس طب سودوموناس آئروژینوزاها در بتالاکتام

شناخته شده است که  A-D، چهار کلاس آنزیمی Amblerمولکولی

بندی براساس توالی نوکلئوتیدها و اسیدهای آمینه در این این طبقه

از طریق مکانیسم برپایه  A, C ,Dهای کلاس باشد. آنزیمها میآنزیم

یا متالوبتالاکتامازها برای  Bکه کلاس حالیدر کنند.سرین عمل می

ها در کلاس ESBLت خود به فلز روی نیاز دارند. اکثرفعالی

مربوط  SHV ,TEM-1های مشتق از ESBLقرار دارند،  Aمولکولی 

باشند. اولین بتالاکتاماز پلاسمیدی شناخته می Aهای کلاس به آنزیم

-بود. این آنزیم امروزه به TEM-1های گرم منفی، شده در باکتری

-مت به داروهای بتالاکتام در باسیلترین مکانیسم مقاوعنوان شایع

(. Shojapour et al. 2011آید )های گرم منفی به حساب می

وسیله پلاسمید در اولین بتالاکتامازی بود که به TEM-1بتالاکتاماز 

نیز قادر به تولید  سودوموناس آئروژینوزاها کد شد و آنتروباکتریاسه

طور به ESBLکننده  های تولید(. سویهAshbolt 2004باشد )آن می

اند که باعث ای به داروهای ضد میکروبی بتالاکتام مقاوم شدهفزاینده

  2008شود. )ایجاد مشکل در درمان بیماران سرپایی می

Pongpeach et al. 2004;  Bennettکه آب جزء (. با توجه به این

-باشد و انتقال آلودگیها درتمام سنین میلاینفک زندگی تمام انسان

-تواند خطر بزرگی برای سلامتی اقشار مختلف بههای مختلف می

های بیشتر در خصوص میزان و فراوانی شمار رود، کسب دانسته

خصوص ها بهبیوتیکهای مقاوم به آنتیهای دارای جهشباکتری

رسد. با توجه به عدم مطالعه کافی نظر میها ضروری بهسودوموناس

-های آشامیدنی و انتقال ژنده آبکننهای آلودهروی سودوموناس

بیوتیک از آنها لازم است این موضوع مورد های مقاوم به آنتی

 بررسی بیشتر قرار گیرد.
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  هاروش و مواد

در این پژوهش، ناهمگونی، انتشار و : برداری و آزموننمونه

های های سودوموناس توزیع شده در آببیوتیکی گونهمقاومت آنتی

برداری از د بررسی قرار گرفت. برای این منظور نمونهآشامیدنی مور

از مناطق مختلف استان  1398اوایل بهار تا اواخر تابستان سال 

 ,ISO 19458های آب طبق روش آوری نمونهجمع. تهران انجام شد

های آب آشامیدنی از آوری نمونهانجام گرفت. برای جمع 2006

تیوسولفات  ml 1/0ای ( سترون دارml 500ای )های شیشهبطری

سازی ماده گنجایش بطری برای خنثی ml 100سدیم به ازای هر 

-ها در ظرف دربسته دارای یخ خشک بهگندزدا استفاده شد. نمونه

های احتمالی موجود منظور جلوگیری از بین رفتن میکروارگانیسم

گیری ساعت پس از نمونه 24به آزمایشگاه تحویل داده شد. طی 

های سودوموناس کروبیولوژی برای جداسازی گونهآزمون می

احتمالی موجود در آب انجام شد. برای جستجوی سودوموناس 

لیتر آب روی میلی 250، مقدار ISO 16266, 2006طبق روش 

پور میکرون بوسیله دستگاه میلی 45/0فیلترهای غشایی سترون 

سودوموناس اسپانیا( فیلتر شد. برای تشخیص  CHMLAB)مدل 
های مختلف آب، فیلترها روی محیط ستریماید در نمونه ئروژینوزاآ

ساعت  24 گرم بر لیتر اسید نالیدیکسیکمیلی 15آگار غنی شده با 

درجه سانتیگراد 4درجه سانتیگراد )مشاهده رشد( و  42در دمای 

های سبز آبی دارای کلنی گذاری شدند.)عدم رشد( گرمخانه

 سودوموناس آئروژینوزاعنوان ( بهnm 364) UV فلورسانس زیر نور

های برای انجام آزمون تائیدی کلنی .احتمالی در نظر گرفته شدند

های تاییدی بیوشیمیایی روی تیپیک و غیرتیپیک جهت انجام آزمون

صورت خطی کشت داده شدند و در محیط کشت آگار مغذی به

د. گذاری شدنساعت گرمخانه 22درجه سانتیگراد به مدت  37دمای 

های تاییدی های منفرد رشد یافته برای انجام آزمونسپس از کلنی

 سودوموناسهای تایید شده اکسیداز و استامید استفاده شد. سویه

درصد گلیسرول در  20دارای  TSBدر محیط کشت  آئروژینوزا

 درجه سانتیگراد ذخیره شد.  -70دمای 

ها کتریبرای تعیین حساسیت با: بیوتیکیآزمون مقاومت آنتی

 بایر -ها از روش کربیبیوتیکنسبت به آنتی

 ,(Hudzicki 2016; Andrews 2001; Kirby et al. 1959)  بر طبق

استفاده شد. برای این منظور  CLSI 2021استانداردهای 

فارلند تهیه شد. سوسپانسیون میکروبی استاندارد با غلظت نیم مک

سپس با استفاده از سوآپ سترون از سوسپانسیون میکروبی برداشته 

و روی محیط کشت مولر هینتون آگار کشت داده شد سپس دیسک

 24له روی آن قرار داده شد. پس از بیوتیک با حفظ فاصهای آنتی

های درجه سانتیگراد اندازه هاله 37گذاری در دمای ساعت گرمخانه

بیوتیکی های آنتیدیسک گیری و نتایج آن ثبت شد.عدم رشد اندازه

، (IMI, 10 µg/ 25 µg)استفاده شده شامل: امیپنم/رلباکتام 

  ،(AK, 30 µg) ، آمیکاسین(GM, 10 µg)جنتامایسین 

 .P( بودند. از سویه )CAZ, 30/20 µgسفتازیدیم/آویباکتام )

aeruginosa ATCC 27853عنوان کنترل مثبت استفاده شد. ( به 

از روش فنل : ESLBو روش ژنوتیپی تعیین  DNAاستخراج 

 5کلرفرم بهینه شده برای استخراج دی.اِن.اِی باکتریایی استفاده شد. 

یایی با استفاده از سانتریفوژ با لیتر از سوسپانسیون باکترمیلی

نشین وارد های تهدور در دقیقه رسوب داده شد. سلول 5000دور

میکرولیتر بافر  400دستورالعمل شدند. ابتدا فرایند هضم سلولی در 

 Kمیکرولیتر آنزیم پروتئیناز  20درصد( و  2) STE  ،SDSاستاندارد 

ام گرفت. ساعت انج 2درجه سانتیگراد به مدت  56در دمای 

ایزوآمیل -کلروفرم-های نوکلیئک به کمک محلول فنلتفکیک اسید

دور در دقیقه صورت  12000( و سانتریفوژ 1-24-25الکلی )

میکرولیتر آب مقطر عاری از  50گرفت. در پایان دی.اِن.اِی در 

هرگونه دی.اِن.اِی آز حل شده و روی آگاروز یک درصد 

 ,Thermo2000cیله نانودراپ )وسالکتروفورز شده و مقدار آن به

USAمراز ای پلی( تعیین شد. فرایند واکنش زنجیره 

(PCR با حجم نهایی )میکرولیتر از مستر  5/12میکرولیتر شامل  25

 2(، Ampliqon 2x Redدی.ان.ا پلیمراز  ) Taqمیکس دارای آنزیم 

نانوگرم دی.اِن.اِی  200میکرولیتر از هر کدام از آغازگرها و 

( انجام PeQlab, germanyراج شده در دستگاه ترموسایکلر )استخ

 5درجه سانتیگراد به مدت  95شد. برنامه دمایی استفاده شده شامل 

ثانیه، دمای  30درجه سانتیگراد به مدت  94چرخه شامل  35دقیقه، 

درجه سانتیگراد به  72ثانیه و دمای 40درجه سانتیگراد به مدت  54

 10 درجه سانتیگراد به مدت 72ایان دمای دقیقه بود. در پ 1مدت 

 بر روی ژل PCRمیکرولیتر از محصول   5دقیقه اعمال شد. مقدار 

 867با اندازه  PCRمحصول  TEM-1جایگاه  آگاروز بررسی شد.
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کند. توالی آغازگرهای مورد استفاده برای تعیین جفت باز تولید می

 آورده شده است.  1در جدول  TEM-1ژن 

 والی آغازگرهای مورد استفادهت -1جدول 

Table 1. Sequence of primers used 
Product Nucleotide Sequences Primers 

867 
bp 

5ʹATGAGTATTCAACATTTCCG-3ʹ         TEM-F 
5ʹCTGACAGTTACCAATGCTTA-3 TEM-R 

 

 

  و بحث نتایج

  

با بیوگرام ها در تست آنتیبا مقایسه قطر هاله عدم رشد باکتری

ها به ، درصد مقاومت و حساسیت باکتری2جدول شماره 

مقادیر منطقه عدم  های مورد مطالعه مشخص گردید.بیوتیکآنتی

های مورد مطالعه به روش دیسک دیفیوژن برای بیوتیکرشد آنتی

های آب آشامیدنی های جدا شده از نمونهسودوموناس آئروژینوزا

 4 در جدول ارائه شده است. 3نمونه( در جدول  300نمونه از  17)

 ها برای آب آشامیدنی آورده شده است.بیوگرام ایزولهنتایج آنتی

به  سودوموناس آئروژینوزات مقاومت و حساسی محدوده -2جدول 

 لیتربیوگرام برحسب میلیها در تست آنتیبیوتیکآنتی
Table 2. Range of resistance and susceptibility of 

Pseudomonas aeruginosa to antibiotics in antibiogram test 

in ml 
Zone Diameter breakpoints 

(mm) 
Symbol Antibiotics name 

Sensitive Semi 
sensitive 

Resistance 

≤15 13-14 12≥ GM Gentamicin 

≤17 15-16 14≥ AK Amikacin 

≤23 20-22 19≥ IMI Imipenem /relebactam 

≤21 --- 20≥ CAZ Ceftazidime/avibactam 

 

 17آب آشامیدنی مورد آزمایش،  نمونه 300مطابق نتایج، از مجموع 

مثبت شدند.  سودموناس آئروژینوزا%( از نظر وجود  67/5نمونه )

بیوگرام نشان داد که بیشترین همچنین نتایج حاصل از تست آنتی

( و %100(، آمیکاسین )%100یسین )جنتامامیزان حساسیت نسبت به 

پنم/رلباکتام های ایمیبیوتیکبیشترین میزان مقاومت نسبت به آنتی

(. در 4( بود )جدول 100%( و سفتازیدیم/آویباکتام )درصد 76/11)

 16سویه فنوتیپ مثبت،  17از  PCRبررسی ژنوتیپی با انجام آزمون 

 (.1بودند )شکل  TEM-1( داری ژن درصد 11/94نمونه با فراوانی )

 جدا شده از آب آشامیدنی سودوموناس آئروژینوزا سویه 17های مورد مطالعه در بیوتیکتوزیع فراوانی هاله عدم رشد آنتی -3جدول 

Table 3. Frequency distribution of stunted growth halo of studied antibiotics in 17 strains of Pseudomonas aeruginosa isolated 

from drinking water  

 

 های مورد استفادهبیوتیکبت به آنتیهای آشامیدنی نسهای جدا شده از آبسودوموناس آئروژینوزافراوانی درصد موارد حساس، نیمه حساس و مقاوم  -4جدول 

Table 4. Frequency of percentage of sensitive, semi-sensitive and resistant cases of Pseudomonas aeruginosa isolated from 

drinking water to antibiotics used 

The result of the antibiogram test Symbol Antibiotics name 
Resistance (%) Semi sensitive (%) Sensitive (%) 

0 0 17 (100%) GM Gentamicin 

0 0 17 (100%) AK Amikacin 

2 11.76%)) 2 (11.76%) 13 (76.47%) IMI Imipenem /relebactam 

17 (100%) 0 0 CAZ Ceftazidime/avibactam 

 

Zone Diameter breakpoints (mm) and  frequently distribution Symbol Antibiotics name 

Number 

(percent) 
Sensitive Number 

(percent) 
Semi sensitive Number 

(percent) 
Resistance 

17 (100) ≥15 0 (0) 13-14 0 (0) 12≥ GM Gentamicin 

17 (100) ≥17 0 (0) 15-16 0 (0) 14≥ AK Amikacin 

13 (76.47) ≥23 2 (11.76) 22-20 0 (11.76) 19≥ IMI Imipenem /relebactam 

0 (0) ≥21 0 (0) - 17(100) 20≥ IMI Ceftazidime/avibactam 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

14
01

.1
1.

1.
11

.8
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 g
eb

sj
.ir

 o
n 

20
26

-0
2-

01
 ]

 

                             5 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1401.11.1.11.8
https://gebsj.ir/article-1-426-fa.html


 اطهری نیا و همکاران  ....بتالاکتاماز مقاومت ژن فراوانی و بیوتیکی آنتی مقاومت الگوی نتعیی

 

 126 1401بهار و تابستان   /1شماره  /یازدهمدوره  /و ایمنی زیستیژنتيک مهندسی 

 

 
ها به جز جدایه باشد که در تمام جدایهجفت باز می TEM-1 ،867، اندازه باندهای TEM-1کننده بتالاکتاماز بیوتیکی کدهای مقاومت آنتیژل الکتروفورز ژن -1شکل

 باشد.قابل مشاهده می 22
Figure 1. Gel electrophoresis of antibiotic resistance genes encoding TEM-1 beta-lactamase, TEM-1 band size is 867 bp, 

which can be seen in all isolates except 22 isolates. 

 

ای به دست سودوموناس آئروژینوزهای جدید شماره دسترسی سویه

ارائه شده است، همچنین  5های آزمون شده در جدول آمده از نمونه

باشند. ثبت و از طریق لینک زیر قابل دسترسی می NCBIدر  پایگاه 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=Atharinia 

 

 روژینوزاسودوموناس آئ های جدیدشماره دسترسی سویه -5جدول 

Table 5. Accession Sequence ID of new Pseudomonas 

aeruginosa strains 
 

Sequence 

ID Accession 

Clone21 

Clone22 

Clone25 

Clone30 

Clone31 

Clone32 

Clone36 

CloneP1 

CloneP2 

CloneP3 

CloneP4 

CloneP6 

CloneP7 

CloneP9 

MZ076518 

MZ076519 

MZ076520 

MZ076521 

MZ076522 

MZ076523 

MZ076524 

MZ076525 

MZ076526 

MZ076527 

MZ076528 

MZ076529 

MZ076530 

MZ076531 

 

 

  گیریبحث و نتیجه

بررسی کیفیت و سلامت آب آشامیدنی همواره یکی از موضوعات 

فیت آب آشامیدنی توسط مهم در بهداشت عمومی بوده است. کی

 Petraccia) شودهای شیمیایی، آلی و بیولوژیکی ارزیابی میآزمون

et al. 2006.) دلیل ارتباط با آلودگی حاصل از منابع آب آشامیدنی به

( Han et al. 2018; Udikovic et al. 2014خاک آغشته به کود )

 .Le et al. 2018; Manaia et al) های شهری و بیمارستانیفاضلاب

ها زای متنوعی باشند. پژوهشعوامل بیماری توانند میزبانمی (2018

-مشخص کردند که ممکن است در طول تصفیه آب و در آب لوله

ها بوجود آید، تصفیه آب بیوتیککشی مقاومت به برخی از آنتی

هایی که در بیوتیکی باکتریتواند باعث افزایش مقاومت آنتیمی

های توزیع آب اند، شود و سیستمطول مسیر تصفیه زنده مانده

-عنوان مخزنی مهم برای گسترش مقاومت آنتیممکن است به

 .Xi et alطلب عمل کنند )زای فرصتبیوتیکی به عوامل بیماری

2009; Baquero et al. 2008 مطالعات مشخص کرده است که .)

تواند باعث افزایش استفاده از کلر برای ضدعفونی آب آشامیدنی می

خصوص سودوموناس در بیوتیک بههای مقاوم به آنتیباکتری

های . با توجه به دستورالعمل(Jia et al. 2015)های آبی شود محیط

(، آب در نظر گرفته EC/83/98توصیه شده مربوط به کیفیت آب )

باشد. بر  سودوموناس آئروژینوزاشده برای مصرف انسان باید فاقد 

 سودوموناس آئروژینوزاها، پژوهشگران استفاده از اساس این یافته

های توزیع آب عنوان شاخص رشد مجدد میکروبی در سیستمرا به

عنوان یک سودوموناس به. (Ribas et al .2000)اند پیشنهاد داده

عنوان یک شود و بهمی استفاده ارگانیسم شاخص در آلودگی آب

پیشنهاد  زا فرصت طلبجانشین برای حضور سایر عوامل بیماری

در حال حاضر استفاده بیش از . (Herath et al. 2014)شده است 

ها یکی از دلایل مهم شیوع مقاومت بیوتیکحد و خودسرانه از آنتی
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رویه داروهای باشد. افزایش بیبیوتیکی در مناطق مختلف میآنتی

های تولید کننده بتالاکتام با طیف اثر وسیع سبب انتشار باکتری

مطالعات نشان  (.Fernando et al. 2016شوند )متالوبتالاکتاماز می

بیوتیکی در منابع های آنتیدهد که سطوح مختلف خطر مقاومتمی

های مختلف درمانی برای بهبود آب آشامیدنی نیاز به استراتژی

. در تحقیق (Han et al. 2020)ایمنی زیستی آب آشامیدنی دارند 

های آب آشامیدنی دارای از نمونه 5%/67 حاضر مشخص شد که

هستند. میزان آلودگی به  سودوموناس آئروژینوزاآلودگی با 

دهنده آلوده بودن منابع تولید سودوموناس در آب آشامیدنی نشان

کننده مانند کلر برای از آب به این باکتری و تاثیر کم مواد ضدعفونی

حل تصفیه و همچنین مقاوم شدن این بین بردن باکتری در طی مرا

باشد که مطابق با مطالعات کننده میباکتری نسبت به مواد ضدعفونی

انجام شده بر اساس میزان افزایش باکتری و تغییر جامعه باکتری بعد 

 .Ribas et al. 2000 Jia et al)باشد از کلرزنی در آب آشامیدنی می

بیوتیکی های متعددی در خصوص مقاومت آنتیپژوهش(. ;2015

های بالینی نیز انجام شده است که نشان ها در سویهسودوموناس

ترین عفونت بیمارستانی در بیماران سوختگی دهد عامل شایعمی

 .Lari et al. 2000 Adabi et al) باشدمی سودوموناس آئروژینوزا

2015; Zolfaghari et al. 2011;).  آلودگی ممکن است همراه با این

های زیرزمینی منتقل و باعث گسترش فاضلاب بیمارستانی به آب

بیوتیک، توزیع و مخازن آنها در محیط های مقاوم به آنتیباکتری

رسانی شده و باعث زیست شود و همچنین وارد سیستم شبکه آب

بروز مشکلاتی ناشی از مقاومت این میکروارگانیسم نسبت به مواد 

های انجام شده بر عفونی در آب آشامیدنی شود. طی بررسیضد

روی فاضلاب بیمارستانی بیشترین مقاومت سودوموناس نسبت به 

-های جنتامایسین، سفتیزوکسیم و تریبیوتیکآنتی

(. در  2011et al. Hadiبود )درصد  47/26 متوپریم/سولفامتوکسازول

در  آئروژینوزا سودوموناسبیوتیکی پژوهشی که روی مقاومت آنتی

های آبی در مناطق گرمسیری و معتدل انجام شد مشخص محیط

 جدا شده از ناحیه سوییس و هند های% سویه 33و  %15گردید که 

. (Devarajan et al. 2017)مقاوم بودند  پنمایمی ترتیب در برابربه 

بیوتیک در بررسی که روی مقاومت به آنتیهمچنین در 

های جدا شده از رودخانه دانوب انجام دادند مشخص سودوموناس

 .پنم مقاوم بودندهای جدا شده به ایمیاز سویه %2/1شد که 

همچنین مشخص کردند که مقاومت در برابر آمینوگلیکوزیدها 

ین و بسیار نادر بوده و فقط دو سویه به ترتیب نسبت به آمیکاس

. مقاومت (Kittinger et al. 2016)جنتامایسین مقاوم بودند 

بر  Olgaپنم در تحقیقی که توسط به ایمی سودوموناس آئروژینوزا

بیوتیکی سودوموناس آئروژینوزای جدا شده از روی مقاومت آنتی

(. Olag et al. 2016های آبی یونان انجام شد نیز، تایید شد )محیط

مشخص شد که از  2020و همکاران در سال  Camiadeعه در مطال

های مدفوعی، سویه جدا شده سودوموناس از زباله 316میان 

سیلین و های سطحی، مقاومت زیاد به آموکسیمحیطی و آب

متوپریم/سولفامتوکسازول تیکارسیلین، سفوتاکسیم، کلرامفنیکل، تری

(. در Camiade et al. 2020و فسفومایسین تشخیص داده شد )

روی مقاومت  2012و همکاران در سال  Vaz-Moreiraمطالعه 

های سودوموناس در آب آشامیدنی مشخص شد بیوتیکی گونهآنتی

ها درصد بالایی از مقاومت بیوتیکهای مقاوم در برابر آنتیفنوتیپ

ها به سویه %80ها نشان دادند که بیش ازرا در برابر برخی بتالاکتام

( و تیکارسیلین با اسید ٪84(، تیکارسیلین )٪100سفالوتین )

-مقادیر بالای شیوع مقاومت آنتی ( مقاوم هستند،٪80کلاوولانیک )

( و برای ٪78بیوتیکی نیز برای سولفونامید کوتریموکسازول )

 .Vaz-Moreira et al( مشاهده شد )٪69اپوکسید فسفومایسین )

در ایران بر روی  های گذشتهای که در سال(. در مطالعه2012

سودوموناس آئروژینوزهای مولد بتالاکتامازهای با طیف اثر وسیع 

 2008باشد: در سال انجام شده است، نتایج به شرح زیر می

مورد  41 سودوموناس آئروزینوزانمونه  120شکیبایی و همکاران از 

( را مولد %40سویه ) 40نیز  2008%( و میرصالحیان در سال  34)

ESBL ایزوله  600از  2009و شاهچراغی و همکاران در سال  مثبت

( را مولد بتالاکتاماز با %39سویه ) 234 سودوموناس آئروژینوزا

 ;Shakibaie et al. 2008طیف اثر وسیع گزارش کردند 

Mirsalehian et al. 2008; Shahcheraghi et al. 2009)  موارد .)

های بالینی بوده نههای جدا شده از نمومطرح شده مربوط به سویه

های محیطی در ایران به است و تاکنون بررسی بر روی نمونه

صورت پژوهش حاضر صورت نگرفته است. در پژوهش حاضر 

های استفاده شده، این باکتری بیوتیکمشخص شد که از بین آنتی

-بیوتیک جنتامایسین، آمیکاسین کاملاً حساس مینسبت به دو آنتی

های بیوتیکت به ترتیب نسبت به آنتیباشد. بیشترین مقاوم
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دست آمده دراین پژوهش باشد، که نتایج بهپنم میسفتازیدیم و ایمی

اند که تازگی به این نتیجه رسیدهباشد. بههمسو با مطالعات قبلی می

-شود از باکتریها یافت میهای مقاومی که در پاتوژنبسیاری از ژن

رو محیط کنند از اینط رشد میطور معمول در محیهایی است که به

عنوان یک مسیر پراکندگی و مخزن عوامل بیماریزای زیست به

 Larssonکند )مقاوم و جایگاهی برای تکامل این مقاومت عمل می

et al. 2018بیوتیکی در سیستمهای احتمالی آنتی(. ظهور مقاومت-

ظارت های توزیع آب آشامیدنی برخی از کشورها یا مناطق نیاز به ن

های پیشگیری برای محافظت از بیشتر برای ارزیابی خطر و راهکار

رو، نیاز به . از این(Zhang et al. 2009)سلامت عمومی دارد 

زی برای انتشار عوامل های آبنظارت بر مقاومت و اهمیت اکوسیستم

بیوتیکی وجود دارد، زیرا در بسیاری از کننده مقاومت آنتیتعیین

عنوان نقطه پایانی برای اثرهای های سطحی کره زمین بهنقاط، آب

 .Devarajan et al)کنند تصفیه شده/تصفیه نشده فاضلاب عمل می

های فاضلاب مناسب را برای از . مسئولان جامعه باید سیستم(2017

های آبزی در نظر ها قبل از تخلیه آن در اکوسیستمبین بردن باکتری

تواند ها به فرآیندهای تصفیه پیشرفته میخانهبگیرند و تجهیز تصفیه

 .Farshcian et alها موثر باشد باکتریهای مقاوم در کاهش گونه

های انجام شده بیانگر این موضوع است که اگرچه (. پژوهش(2015

سودوموناس ها هنوز تاثیر نسبتاً خوبی بر بیوتیکبعضی از آنتی
-دارند ولی تعداد بسیاری از آنها عملاً قابل استفاده نمی آئروژینوزا

ترین د بود. اگرچه اصلیزودی قابل کاربرد نخواهنباشند و یا به

-های قابل انتقال مقاوم نسبت به آنتیعلت مقاومت دارویی را به ژن

اند، اما باید در نظر داشت که فشار انتخابی ها نسبت دادهبیوتیک

هایی با ها به گزینش باکتریبیوتیکناشی از استفاده گسترده از آنتی

بیوتیک مناسب بر یانجامد. بنابراین انتخاب آنتمقاومت دارویی می

موقع نقش مهمی در جلوگیری از بیوگرام دقیق و بهاساس آنتی

-بیوتیکی خواهد داشت. لازم به ذکر است بهگسترش مقاومت آنتی

های دلیل پیچیدگی عوامل موثر در پدیده مقاومت دارویی در محیط

-های مکرر برای پایش توسعه مقاومت آنتیآبی، انجام پژوهش

ها لازم و های پاتوژن برای حفظ سلامتی انساناکتریبیوتیکی در ب

 باشد. ضروری می

 

   سپاسگزاری

بدینوسیله از همکاری گروه میکروبیولوژی و بیولوژی پژوهشکده 

های کشاورزی پژوهشگاه استاندارد در صنایع غذایی و فرآورده

های میکروبیولوژی و آزمایشگاه میکروبیولوژی کنترل انجام آزمون

و دارو، سازمان غذا و دارو، وزارت بهداشت و درمان و  غذا

-ها  تشکر و قدردانی میآوری نمونهآموزش پزشکی جهت جمع

شود.
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