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 چکیده 

های مقاوم به آنتی بیوتیک به محیط زیست می باشند. هدف  ترین عامل در انتشار ژن مهم تصفیه خانه های فاضلاب زمینه و هدف:

های رایج مقاوم به آنتی بیوتیک در فاضلاب های خام و پساب شهری و همچنین تعیین اثر تصفیه خانه های فاضلاب  مطالعه شناسائی ژن

 شهری با فرایند های مختلف بر کاهش/حذف این آلاینده ها می باشد. 

ی  به شش گروه آنتی بیوتیک نمونه ها با رعایت شرایط استاندارد برداشت و با حفظ شرایط دمائی منتقل شد.  شش ژن مقاوم :روش کار

و نمونه های ایزوله شده در نمونه های خام  یاب( ژن های مقاوم به آنتی بیوتیک)حضور/غ برای شناسائی  PCRآزمایش انتخاب شد. 

 انجام شد.    وتیک های انتخابیآنتی بی مقاوم به
درصد  1/58تصفیه خانه های فاضلاب شهری به ترتیب از های شناسائی شده در فاضلاب خام و پساب خروجی  درصد کلی ژن یافته ها:

                    درصدsul1 (111  )های مقاوم به آنتی بیوتیک در فاضلاب خام شهری  درصد بدست آمد. نتایج مطالعه نشان داد ژن 4/85و  

درصد( بیشترین و کمترین  3/33) aac3-I درصد( و  5/55) sul1درصد( بیشترین و کمترین و در پساب خروجی  8/88) ctx-m-32  و

 را به خود اختصاص دادند.  

     ه حضور د. بعلاوه اینکهتری نسبت به روش برکه تثبیت دارمطالعه نشان داد تصفیه خانه با فرایند لجن فعال راندمان ب نتیجه گیری:

اثر فرایند های تصفیه بر روی این عوامل بسیار  های مقاوم به آنتی بیوتیک در فاضلاب خام و پساب خروجی بسیار متنوع بود و ژن

 متفاوت می باشد.  

 

 

 

 PCR، فرایند های تصفیه فاضلاب، ژن های مقاوم به آنتی بیوتیک ها  کلید واژه ها:

 

 

mailto:Rsj@iums.ac.ir
mailto:Aali@hlth.mui.ac.ir
mailto:Saeed.hosseinpooreng61@yahoo.com


 تنوع  ژنهای کد کننده مقاومت آنتی بیوتیکی  در فاضلاب های شهری 2
  

 
 

 Email:rsj@iums.ac.ir      9315پاییز   ،  3، شماره  2دوره   مجله ره آورد سلامت

 مقدمه

فاضلاب مهمترین عامل انتشار باکتریهای مقاوم به 

به محیط  2های مقاوم آنتی بیوتیک و ژن 1آنتی بیوتیک

بعنوان یک آلاینده زیست  ARGs. (1) زیست می باشد

. این عوامل می توانند مقاومت (2) محیطی مطرح می باشد

نسبت به آنتی بیوتیک های مختلف را در محیط کد کنند. 

های  ه زیادی نسبت به گروههای کد کنند مطالعات، ژن

می  ها . باکتری(3) مختلف آنتی بیوتیکی گزارش نموده اند

 ( پلاسمید، اینتگرون و تراسپوزونها) طرق مختلفتوانند از 

غیر پاتوژن              های بومی و  این عوامل را به باکتری

. همچنین باعث ایجاد (4, 1) و پاتوژن منتقل نمایند

در منابع محیطی  3مقاومت چند گانه میکروارگانیسم ها

های  ها و ژن مشخص شده است  حذف باکتری. (8) شوند

نمی افتد و یا اتفاق  4مقاوم در تاسیسات تصفیه فاضلاب

ی بعضی از گزارشات نشان . حت(6) بندرت صورت می گیرد

در تاسیسات تصفیه فاضلاب اتفاق  ARGsافزایش  داده اند

 ویژه منابع آبی از مهمه منابع محیطی ب .(5, 7) می افتد

از طریق پساب خروجی از  ARGsترین پذیرنده های 

. مطالعات نشان (11, 5) تصفیه خانه های فاضلاب هستند

داده این عوامل در محیط ماندگاری بالائی دارند و می توانند 

طی فرایند های  ARGs. (1) بین نسلی منتقل شوند

تصفیه آب به صورت کامل حذف نمی شوند. برخی محققین 

حتی افزایش برخی از این عوامل را در فرایند های تصفیه 

تحقیقات، حضور  هر حاله . ب(5) آب نیز گزارش نموده اند

این عوامل را در سیستم های توزیع آب شهری تائید نموده 

در آب شرب زنگ خطر جدی  ARGs. حضور  (11) است

 مطالعه حاضر برای سلامت عمومی به حساب می آید.

فاضلاب خام  در ARGs بررسی حضور و تنوع بمنظور

با فرایند های  WWTPsشهری، تفاوت میزان تاثیر 

کد کننده  ARGsو بررسی تفاوت  ARGsبر  مختلف

نجام ا های مختلف آنتی بیوتیکی مقاومت نسبت به گروه

 گرفت.

 کار روش

                                                           
Antibiotic Resistance bacteria(ARB) 1 

Antibiotic Resistance Genes(ARGs) 2 

Multiple Antibiotic Resistance(MAR) 3 

سه از فاضلاب خام و پساب خروجی  برداری نمونه     

هفت ماه با  در محدوده زمانی  تصفیه خانه فاضلاب شهری

مشخصات تصفیه خانه های  شد. رعایت زنجیره سرما انجام

آورده شده است.  حجم هر  1مورد بررسی در جدول شماره 

نمونه برداشتی یک لیتر بود. جهت آماده سازی و استخراج 

DNA  اصلی نمونه از مشخصی حجم (50 ml )برداشت 

. شد سانتریفوژ rpm 6000 سرعت با min  10مدته ب و

 در .گردید  اضافه مقطر آب µl  300 به رسوب  سپس

 در آب  و مایع نیتروژن از استفاده با 8ذوب -ادامه یخ زدگی

 4-8 در متناوب بصورت دقیقه یک کدام هر  جوش حال

با استفاده از کیت  DNAسپس استخراج  .شد انجام مرحله

 Promega Wizard Genomic DNA) استخراج 

purification kit, Madison, WI)  در گرفتانجام .

امل ش رایج شش آنتی بیوتیکژن های مقاوم به این مطالعه 

 ،جنتامایسین، کلرامفنیکل، سفتازیدیم، تتراسیکلین

 .مورد بررسی قرار گرفتسولفومتوکسازول و اریترومایسین 

مکانیسم عمل و گونه های باکتریایی  2در جدول شماره 

 حمل کننده این ژنها به تفکیک در محیط آورده شده است. 

، یک ژن کد کننده مقاومت انتخاب و وتیکآنتی بیبرای هر 

 .(3)جدول  گردیدر استفاده یشش جفت پرایمر برای تکث

کد کننده  cmlA1و  aac3-1 ،ctx-m-32سه ژن 

 sul1،ermB مقاومت در محیط های کلینیکی و سه ژن 

 ندمی باش کد کننده در محیط های غیر کلینیکی  tetWو 

 PCRآزمایش  ،مقاومهای  برای شناسائی ژن (.3)جدول 

های  غیاب ژن حضور/  نفاضلاب برای تعیی نمونه های

یر تکث شد. استفادهانتخاب شده در نمونه های فاضلاب خام 

PCR 8/12حاوی  میکرولیتر  28 نهایی در حجم 

 یک ، راز هر پرایممیکرولیتر  Permix ،8/1 میکرولیتر

آب دیونیزه میکرولیتر از  8/11الگو و   DNAاز میکرولیتر 

دارای کنترل منفی و  PCRانجام گرفت.  همه آزمایشات 

 سیکل اولیهبا استفاده از  PCRفرایند  مراحلمثبت بودند. 

درجه سانتی  54دقیقه در  11 اولیه 6واسرشتمرحله )

سیکل هر سیکل شامل مرحله  38) اصلی ، سیکل(گراد

Wastewater Treatment Plants(WWTPs) 4 

Thaw -Freeze 5 

Denaturation 6 
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مرحله  ،( ثانیه 48درجه سانتی گراد برای  54)  واسرشت

 31( برای 1)جدول  درجه سانتی گراد متناسب) 7اتصال

درجه سانتی گراد برای  72) 5مرحله طویل شدگی و( ثانیه

 72ر دنهائی  طویل شدگی و سیکل نهائی شامل (ثانیه 48

دقیقه انجام شد. محصولات  11بمدت سانتی گراد درجه 

PCR ( 8/1با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز )و  درصد

UV  لومیناتور آشکارسازی و بررسی شدند.ایترانس 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                           
Annealing 7 

 

 :  مشخصات  تصفیه خانه های مورد بررسی*1جدول 

MW1 MW2 MW3  

 لجن فعال

 )متعارف(

 لجن فعال

 )متعارف(

فرایند های  برکه تثبیت

 تصفیه فاضلاب

ظرفیت) هزار  4271 81118 47586

متر مکعب در 

 سال(

سیستم  کلرزنی کلرزنی کلرزنی

 گندزدائی

کاربری 

کشاورزی و 

 دفع در زمین

کاربری  رودخانه

 کشاورزی

مقصد خروجی 

 نهائی

N 32˚44' 
55.00" 

E 51˚44' 
2.12" 

N 32˚37' 
06.79" 
E 51˚43' 
39.32" 

N 32˚30' 
53.01" 
E 51˚26' 
10.44" 

موقعیت 

 جغرافیایی

    

* MW1 ،تصفیه خانه شمال اصفهان :MW2 تصفیه خانه جنوب :

 : تصفیه خانه فولاد شهرMW3اصفهان و 

 

 

 

 

 

Extention 8 
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 نه های باکتریایی حمل کننده ژنهای مقاوم به آنتی بیوتیک های انتخابیو: مکانیسم عمل و گ2جدول 

 

 

 

 

آنتی 

بیوتیک 

 انتخابی

تعداد ژنهای  مقاوم 

 شناسائی

نام ژن انتخاب 

 شده

مکانیسم   

 عمل 

 منبع گونه های باکتریایی که این ژن در آنها شناسائی شده است

استیل  aac3-I 161 جنتامایسین

ترانسفراز 

 ها

 (25) جمعیت های میکروبی در محیط و سودوموناس

حفاظت  tetW 44 تتراسیکلین

 ریبوزومی

جمعیت های میکروبی  و باسیلوس، اکتینومیسیست ها، 

باکتریوئیدیس، بیفیدیو باکتریوم، لاکتوباسیلوس، 

 استرپتوکوکوس ها، استرپتومسیس ها

(18) 

سولفومت

 اکسازول

- sul1  سنتز

دهیدرو 

 پتروات

 (26) جمعیت های میکروبی

از  ممانعت ctx-m-32 91 سفتازیدیم

فعالیت 

 آنزیمی

 (27) جمعیت های میکروبی

اریترومایس

 ین

15 ermB   متیلاسیون

rRNA  

سودوموناس،استافیلوکوکوس جمعیت های میکروبی  و 

یلوس، ها،کلبسیلا،لاکتوباسها،استرپتوکوکوس ها،نایسیریا 

 اشیرشیا،انتروباکتر،اسینتوباکتر،سیتروباکتر

(18) 

پمپ فعال  cmlA1 32 کلرامفنیکل

 دفعی

اسینتوباکتر، سودوموناس، جمعیت های میکروبی  و 

، اشیرشیا، کلبسیلا، استافیلوکوکوس، انتروباکتر، آئروموناس

 سراتیا و سالمونلا

(18, 

28) 
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 :  مشخصات ژنهای کد کننده مقاومت در فاضلاب های شهری 3جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                           
Annealing 9 

encesuSeq 10 

 درجه حرارت  منبع

(˚C) اتصال

 5پرایمر

 اندازه 

ژن 

تکثیر 

 یافته

(bp) 

جفت  11توالی

 *پرایمر

  ژن

 
(11, 29) 

 

64 
 

168 

 
GAGAGCCTGCTATATGCCAGC 

GGGCGTATCCACAATGTTAAC 

 
tet(W)-F 

tet(W)-R 

 
tet W 

 

 تتراسیکلین

 
(11, 30, 

31) 

55.9 163 

 

CGCACCGGAAACATCGCTGCAC 

TGAAGTTCCGCCGCAAGGCTCG 

sul(I)-F 

sul(I)-R 

sul1 سولفونامیدها 

(6) 58 239 TTCATCGCGCTTGCTGCYTTYGA 

GCCACTGCGGGATCGTCRCCRTA 

Faac3-1 

Raac3-1 

aac1 آمینوگلیکوزیدها 

(6, 32) 60 193 AAAACTTACCCGCCATACCA 

TTTGGCGTGTTTCATTGCTT 

ermB-

F 

ermB-

R 

ermB ماکرولیدها 

(6, 33) 60.4 156 CGTCACGCTGTTGTTAGGAA 

CGCTCATCAGCACGATAAAG 

ctx-m-

32-F 

ctx-m-

32-R 

ctx-m-

32 
 بتالاکتامازها

(3, 6) 61 137 TAGTTGGCGGTACTCCCTTG 

GAATTGTGCTCGCTGTCGTA 

cml-F 

cml-R 

cmlA1 کلرامفنیکل 
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 یافته ها 

تی بیوتیک رایج در نمونه های شش ژن مقاوم به شش آن 

 فاضلاب بررسی شد خام و پساب خروجی تصفیه خانه های

(. مطالعه نشان داد درصد کلی ژنهای شناسائی 1)شکل 

 ترتیبشده در فاضلاب خام شهری و پساب خروجی به 

نشان  ARGsدرصد است. مقایسه تفکیکی  4/85و  1/58

-ctx درصد( و 111) sul1داد در فاضلابهای خام شهری 

m-32 (8/88  بیشترین و کمترین و در پساب )درصد

درصدaac3-I(3/33  )  درصد( و 5/55) sul1خروجی 

 -2)شکل و کمترین را به خود اختصاص دادند  بیشترین

ی شناسائی شده در ورودی و ها الف(. درصد کلی ژن

ب(  -2)   خروجی تصفیه خانه های مورد بررسی در شکل

 نشان داده شده است.

الف آورده شده  -3در شکل MW1در  ARGsدرصد 

در فاضلاب خام این تصفیه خانه  ARGsاست. درصد کلی 

های  درصد بود. در این تصفیه خانه بیشترین ژن 7/77

 ermB و  tetW ،sul1شناسائی شده عبارتند از 

درصدaac3-1 (3/33  )درصد( و کمترین مربوط به 111)

در پساب خروجی این تصفیه خانه   ARGsبود. میانگین 

های شناسائی شده در  درصد بود. بیشترین ژن 5/63

درصد( و  7/66) cmlA1و  tetW ،ermBخروجی 

درصد( بود. کاهش کلی  3/33) aac3-1کمترین مربوط به 

بدست آمد.  درصد درصد   21تصفیه خانه ژن ها در این 

ARGs  درMW2  آورده شده است.  (ب -3)در شکل

 3/53در فاضلاب خام این تصفیه خانه  ARGsدرصد کلی 

ئی های شناسا درصد بود. در این تصفیه خانه بیشترین ژن

درصد( و کمترین 111) cmlA1و  sul1شده عبارتند از 

درصدctx-m-32 (33.3  )ژن شناسائی شده مربوط به 

درصد شناسائی شد.  1/36ها در خروجی  بود. درصد ژن

و  sul1بیشترین ژن شناسائی شده در پساب خروجی  

cmlA1  و کمترین مربوط بهaac3-1 .ژن   بودctx-m-

تغییری نداشت. نتایج نشان داد علی رغم درصد بالای   32

روجی دارای کاهش قابل ورودی به این تصفیه خانه، خ

ج  -3در شکل  MW3در  ARGsدرصد  بود.توجهی 

ها در  دیگر  ژن ctx-m-32جز ژن ه آورده شده است. ب

در   ها نمونه های برداشتی شناسائی شدند. درصد کلی ژن

 74,5و  4/54 فاضلاب خام و خروجی این تصفیه خانه

ها در این تصفیه  درصد بدست آمد. درصد کلی کاهش ژن

گونه تغییری نداشت و هیچ sul1درصد بود. ژن  28خانه 

 در خروجی با افزایش همراه بود.   ctx-m-32ژن 

 
عکس های مربوط به شناسائی ژن های مقاوم به  :1شکل 

-a(ermB, bp:139 ،)b(aac3آنتی بیوتیکهای مورد بررسی: 

1, bp:239 ،)c(tetW, bp:169و )d (sul1, bp: 163)  

 
 

به تفکیک در فاضلاب خام و   ARGs:  درصد کلی 2شکل 

به تفکیک  ARGsپساب خروجی)الف(، مقایسه درصد 

WWTP )ب( 
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 )ب(

 
 

در فاضلاب خام و  پساب خروجی به  ARGs:  درصد 3شکل

 )ج(MW3)ب(،MW2)الف(، MW1تصفیه خانه های   تفکیک

 

 

 )الف(

 

 

 
 )ب(

 )ج(

 بحث

ARGs    بعنوان یک آلاینده زیست محیطی مطرح         

 ARGsمی باشد. مطالعات صورت گرفته موید تنوع زیاد 

نسبت به گروههای مختلف آنتی بیوتیکی در محیط زیست 

در ساختار  ARGsاست. نگرانی جدی ناشی از اختلال 

لاوه بع ژنتیکی منابع محیطی بویژه منابع آبی وجود دارد.

انتقال این عوامل به انسان  از طریق مصرف اینکه احتمال 

 آب وجود دارد.
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در فاضلاب  ARGs  عه حاضر نشان داد درصد بالائی ازمطال

در   ARGsخام شهری وجود دارد. درصد کاهش کلی 

می باشد. این   %43.2تصفیه خانه های مورد بررسی 

اتفاق  ARGsدرصد کاهش نشان می دهد اگرچه حذف 

خانه ها کارائی مناسبی ندارند و درصد  می افتد اما  تصفیه

   از طریق پساب به منابع محیطی رها  ARGsزیادی  از 

         و  (2111) و همکاران Munirمی شود. 

Rodriguez-Mozaz ( در بررسی اثر 2118) و همکاران

نشان دادند تصفیه  ARGsتصفیه خانه های فاضلاب بر  

 این عوامل دارند  فنه های متعارف  تاثیر کمی در حذخا

 sul1،ermB ،tetWهای  . در این مطالعه  ژن(12, 11)

       های کد کننده مقاومت فراوانی بیشتری نسبت به ژن

و  ctx-m-32 ،cmlA1آنتی بیوتیکی کلینیکی  شامل 

aac3-1  الف(. به بیانی دیگر  وجود  -2)شکل  داشتند

ARGs  ی م کد کننده کلینیکی در فاضلاب شهری نشان

ها  بیمارستان . فاضلاب محیط های درمانی مانند 1 :دهد

به فاضلاب شهری راه پیدا می کند. در عمل نیز چنین می 

باشد بسیاری از بیمارستانها دارای سیستم تصفیه مستقل 

نیستند و حتی سیستم تصفیه مقدماتی نیز ندارند لذا 

قیما به شبکه های فاضلاب شهری متصل فاضلاب را مست

می کنند. این موضوع می تواند زنگ خطری  جدی باشد 

کلینیکی می توانند این عوامل را به  ARGsکه  چرا

ارگانیسم های بومی، غیر پاتوژن و یا حتی پاتوژن ومیکر

موجود در فاضلاب های شهری منتقل کنند. مطالعات 

فاضلاب های شهری را  محققین نیز انتقال اجزاء ژنتیکی در

 تائید نموده اند. مطالعه ای که توسط احمدی  و همکاران

( انجام گرفت نشان داد ژنهای مقاوم به ونکومایسین 2116)

در فاضلاب های شهری کشور وجود دارند و با توجه به 

 انتقال بین نسلی احتمال پایداری و انتقال آنها وجود دارد

 گروه  د ناشی از مصرف خودسرانه مردم از. می توان2. (13)

های مختلف آنتی بیوتیک نیز باشد. متاسفانه ایران در زمره 

. باقیمانده (14) یوتیکی بالاستکشور هائی با مصرف آنتی ب

زیاد این آنتی بیوتیک ها در فاضلاب های شهری می تواند 

با فشار زیادی که بر روی میکروارگانیسم ها وارد  می کند 

به آنها در دریافت ژنهای کد کننده مقاومت کمک کند. 

                                                           
difficileClostridium  11 

Geli ( و 2112) و همکارانUdekwe  و همکاران

(  پیشنهاد نموند افزایش مقاومت به ونکومایسین در 2115)

اده میلادی احتمالا ناشی از استف 51ایالات متحده  در دهه 

 .C    برای کنترل بیش از حد ونکومایسین خوراکی
11difficile  این روند می تواند  برای  (16, 18) می باشد .

گروههای آنتی بیوتیکی مورد مطالعه در کشور نیز صادق 

باشد. بهر حال به نظر می رسد وجود سیستم تصفیه 

 ARGsفاضلاب های بیمارستانی برای جلوگیری از ورود 

به فاضلاب های شهری ضروری است. متاسفانه در کنترل و 

پایش فاضلاب خروجی عزم جدی در بین مسئولین 

ش پای بیمارستانها بصورت کلی دیده نمی شود. از طرفی 

ط زیست نیز کافی به نظر های زیست محیطی ادارت محی

 sul1،ermB ،tetWهای  فراوانی بیشتر ژن نمی رسد.

سد. می ر         طبیعی به نظر کلینیکی  ARGsنسبت به 

به  ها های مرتبط با این ژن چراکه آنتی بیوتیک های گروه

مقدار زیادی در محیط های غیر درمانی مانند کشاورزی و 

دامپروری و همچنین بوسیله مصرف خودسرانه توسط مردم 

 استفاده می شود. 

 WWTPsدر  ورودی و خروجی    ARGsبررسی درصد   

شان می دهد میزان کاهش از الگوی ب( ن -2)شکل 

MW2>MW3>MW1  پیروی می کند. این مطالعه

 ARGsنشان داد  فرایند لجن فعال کارائی بالائی در حذف 

دارند و در بین فرایند های لجن فعال نیز  چگونگی راهبری 

که دارای سیستم  MW2تاثیر زیادی دارد. به بیانی دیگر 

بری قوی می باشد در لجن فعال متعارف است و دارای راه

-A)   با فرایند دوگانه  MW1مقایسه با لجن فعال متعارف

B دارای کارائی بالاتر است. علی رغم انتظاری  که از کارائی )

می باشد این فرایند حتی راندمان حذف  MW1بالای 

 )برکه تثبیت( داشته است. MW3کمتری نسبت به 

MW1  مطالعاتتوسط بخش خصوصی مدیریت می شود و 

میکروبی قبلی صورت گرفته نیز ضعف کارائی این تصفیه 

 .(17) خانه را تائید می کنند

در فرایند های تصفیه فاضلاب تغییر  ctx-m-32 ژن

 الف و ب( و یا با افزایش همراه بوده است-3)شکل  نداشته

کد کننده مقاومت نسبت به   ctx-m-32ج(. ژن -3)شکل 

http://rsj.iums.ac.ir/


 تنوع  ژنهای کد کننده مقاومت آنتی بیوتیکی  در فاضلاب های شهری 5
  

 
 

 Email:rsj@iums.ac.ir      9315پاییز   ،  3، شماره  2دوره   مجله ره آورد سلامت

باشد.  ( مربوط به گروه بتالاکتام ها می CAZ) سفتازیدیم

ئی های شناسا ترین آنتی بیوتیک بتالاکتام ها از قدیمی

. افزایش مقاومت (3) ترین آنها می باشند شده و از پر مصرف

ها می تواند اثرات جدی منفی  نسبت به این آنتی بیوتیک

ل دلیه بر درمان و کنترل بیماریها داشته باشد چرا که ب

پائین بودن سمیت،  این گروه از آنتی بیوتیکها برای بدن 

کاربرد وسیع و طیف زیاد این  .(3)گزینه مطلوب می باشند 

خانواده باعث شده است که بسیاری از گروه های میکروبی 

.   (15) ها مقاومت نشان دهند نسبت به این آنتی بیوتیک

ترانس   از  در باکتریها 12PBPs این ترکیبات از طریق

پپتیداسیون در دیواره سلولی جلوگیری می کنند. مکانیسم 

های مقاومت بتالاکتامازی شامل ممانعت از دسترسی آنتی 

آنزیمهای هدفشان، تغییر در آنزیم های هدف و بیوتیک به 

غیر فعال سازی مستقیم و یا غیر مستقیم آنتی بیوتیک از 

ترین و رایج  مهم   . (15) طریق آنزیم بتالاکتاماز می باشد

تولید آنزیم بتالاکتاماز وسیع  ترین مکانیسم

 ( می باشد. این مکانیسم در بسیاری ازESBLs)13الطیف

.  (15) وجود دارد باکتریهای گرم مثبت و گرم منفی

را تولید می  ctx-mمیکروارگانیسم هائی که آنزیم های 

سال گذشته  8در بررسی های  ESBLsکنند از فراوانترین 

نوع  81بیش از  ctx-m. آنزیم های (21, 15) می باشند

می باشند که از ایزوله های باکتریایی مختلف در سراسر 

دنیا شناسائی شده اند بیشترین فعالیت این آنزیمها بر علیه 

باشد این آنزیم ها  ( و سفوتاکسیم میCAZ) سفتازیدیم

 .K         محدود به عفونت های بیمارستانی ناشی از 

pneumoniae  نمی باشد و پتانسیل انتشار آن به محیط

و در معرض قرار گیری دیگر افراد نیز وجود دارد. از طرفی 

بیشترین پاسخ را به تولید   E. coliمشخص شده است که 

می دهد. این آنزیم ها در تعداد زیادی  ctx-mآنزیم های 

از باکتریهای خانواده انتروباکتریاسه ها نیز شناسائی شده 

می          ctx-m-32بسیار کم  فرایند ها بر  اثر  (21) اند

تواند ناشی از حمل عامل مقاومت به این آنتی بیوتیک در 

های گرم مثبت و منفی  تری از میکروارگانیزم طیف وسیع

موجود در فاضلاب باشد. با توجه به اینکه غالب 

های دخیل در تشکیل فلوک در فرایند های  میکروارگانیزم

.  لذا وسیع (21) گرم منفی می باشندتصفیه فاضلاب 

                                                           
 binding proteins -Penicillin 12 

الطیف بودن مقاومت بتالاکتامازی می تواند یک مزیت 

این انتخابی و رقابتی برای جلوگیری از کاهش شدید 

    باکتریهای حامل و انتقال به لجن باشد. از طرفی عوامل 

 DNAکد کننده مقاومت بتالاکتام ها می توانند بر روی 

.  (22) کروموزمی، پلاسمید و ترانسپوزون ها منتقل شوند

ب فاضلا در یز می تواند در حفظ این توانمندیوضوع ناین م

ها موثر باشد. جالب  اینکه  مقاومت ایجاد شده الزاما به  

غلظت آنتی بیوتیک مرتبط وابستگی همیشگی ندارد بعنوان 

 نمونه  بتالاکتام ها  در غلظت های پائین در محیط یافت

. (23, 1) می شوند   می شوند و به راحتی هم هیدرولیز

 های کد کننده های مقاوم و  ژن این در حالیست که باکتری

 MW3در   ctx-m-32ژن  . (24) مقاومت وجود دارند

 رو بوده است. این افزایش میه روب  برکه تثبیت( با افزایش)

تواند در مزیت انتخابی ایجاد شده در برکه های تثبیت برای 

این عامل باشد. این یافته با نتایج دیگر مطالعات که اثر 

مستقیم پرتوهای تابشی خورشید را عامل مهم در کاهش 

 . (24) ها معرفی نموده اند، مطابقت ندارد ژن

 نتیجه گیری

های کد کننده مقاومت می تواند  وجود تنوع بالای ژن

     احتمال وجود باکتریهای با مقاومت چندگانه را در 

فاضلاب های مورد بررسی افزایش دهد. مقاومت چندگانه 

         ها می باشدی که از مزیت های انتخابی برای باکتر

        لذا  ؛های کنترلی را با مشکل مواجه می کند روش

رسی های بیشتر در این زمینه می تواند در روشن تر شدن بر

موضوع کمک کند. اگر چه مطالعات زیادی در ارتباط 

ARGs  به ویژه در فاضلاب های شهری  در محیط زیست و

و اثر تصفیه خانه ها انجام و یا در حال انجام است اما هنوز 

سوالات زیادی پیرامون انتشار، عکس العمل های محیطی، 

 بی   ن تاثیرات عینی و همچنین راهکارهای عملیاتیمیزا

پاسخ مانده که به نظر می رسد نیازمند گذر زمان و 

 تحقیقات دامنه دار می باشد.

 

 

 

 

lactamases-spectrum  β-Extended 13 

http://rsj.iums.ac.ir/


 تنوع  ژنهای کد کننده مقاومت آنتی بیوتیکی  در فاضلاب های شهری 11
  

 
 

 Email:rsj@iums.ac.ir      9315پاییز   ،  3، شماره  2دوره   مجله ره آورد سلامت

 تقدیر و تشکر

می باشد  351153این پژوهش بخشی از نتایج طرح شماره 

که با حمایت  معاونت پژوهشی دانشگاه علوم پزشکی 

لذا از  معاونت پژوهشی دانشگاه، اصفهان انجام شده  است. 

معاونت پژوهشی دانشکده بهداشت و کلیه کسانی که ما را 

 در این تحقیق یاری نمودند صمیمانه سپاسگزاری می کنیم.
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Diversity of genes coding of antibiotic resistance in municipal wastewaters 
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Background and objective: Wastewater treatment plants are important hotspots for the spread 

of antibiotic resistance genes to the environment.  The aim of this study identification of 

relevant antibiotic resistance genes in raw and final effluent of municipal wastewater treatment 

and also determination of effects of different wastewater treatment process on 

removal/reduction of these pollutants. 

 

Materials and Method: Samples were taken on basis standard condition and transferred with 

temperature preserved. Six genes that coding resistance to six current antibiotics were selected.  

PCR examination was used for identification (presence/absence) of antibiotic resistance genes. 
 

Results: The overall, identified Antibiotic resistance genes in raw and final effluents are 85.1 

and 59.4 percent, respectively. Comparision of results shows antibiotic resistance genes              

in  domestic raw wastewater are sul1 (100%)  and ctx-m-32(55.5%) the highest and lowest and 

in final effluent sul1(88.89%) and aac3-I(33.35) the highest and lowest, respectively. 

 

Conclusion: This study was shown efficiency of activated sludge process is better than 

stabilization ponds. And also diversity of these agents in wastewater treatment is high and 

wastewater treatment effects is very different. 

 

Key words: Antibiotic resistance genes, wastewater treatment process, PCR 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

http://rsj.iums.ac.ir/
mailto:Aali@hlth.mui.ac.ir

