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Abstract 

Introduction: Pseudomonas aeruginosa is one of the most common pathogens involved in hospital infections, 

which today has been considered for resistance to a wide range of antibiotics. The causes of drug resistance in 

P.aeruginosa isolates are the production of broad-spectrum beta-lactamase enzymes. The aim of this study was to 

determine the frequency of CTX-M1, CTX-M2, CTX-M3 genes in P.aeruginosa isolated from Hospitals and health 

centers in Marand city, East Azarbijan. 

Methods: Pseudomonas aeruginosa isolates were collected from different samples of patients referring to hospi-

tals and clinics of Marand city during one year from October 2016 to October 2017 and after determining the phe-

notypic identity and antibiogram test, the double-disk test of ESBLs phenotype was evaluated in P.aeruginosa bac-

teria. Then bacterial DNA was extracted and evaluated by PCR method using specific primers for CTX-M1,CTX-

M2 and CTX-M3 genes. 

Results: The findings showed of the 85 Pseudomonas aeruginosa bacteria, the highest resistance was to amikacin 

antibiotics (82.35%), nalidixic acid (80%) and ceftazidime (72.94%), and the highest susceptibility was observed to 

ampicillin(38.82%) and cefotaxime (38.82%) %).  There was no significant relationship between age, sex, and P.ae-

ruginosa infections (P> 0.05). The highest gene frequencies of ESBLs are related to the genes of CTX-M1 (29 

samples), CTX-M2 (24 samples) and CTX-M3 (11 samples), respectively. 

Conclusion: The studied genes in this research were all on the chromosome of P.aeruginosa bacteria. Therefore, 

further examination of ESBL genes such as the CTX-M1 gene seems necessary to control this bacterium. 
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 مقاله اصیل

جدا  یفالط یعمولد  بتالاکتاماز وس سودوموناس آئروژینوزا یهایهدر سو CTX-M یهاژن یمولکول یبررس

 Multiplex-PCRبه روش  ینیبال یهاشده از نمونه

 2یزجی د یشاد یزهعز، 1* ثالث یابوالفضل جعفر

 یران واحد کازرون،کازرون، ا ی،دانشگاه آزاد اسلام یکروبیولوژی،گروه م. 1

 یهدانشگاه آتاتورک، ترک یوتکنولوژی،گروه ب . 2

 (09147611841لفن: ت؛  a.jafari_1392@yahoo.com *نویسنده مسئول: ) 

 1396 اسفند  1؛ پذیرش: 1396بهمن  29؛ ویراست: 1396بهمن  1دریافت: 

 چکیده

 فیکه امروزه به علت مقاومت به ط است یمارستانیب یهاعفونتایجاد در  یلدخ یهاپاتوژن ینتریعازشا یکی ینوزاسودوموناس آئروژ مقدمه و هدف:

تولید ، های بیمارستانیشناسایی شده از نمونه سودوموناس آئروژینوزا بروز مقاومت دارویی درها مورد توجه قرار گرفته است. از دلایل یکوتیب یاز آنت یعیوس

 یهایزولهدر ا CTX-M1,CTX-M2,CTX-M3گسترده  یفالاکتاماز طبت یهاژن یفراوان تعیینمطالعه  یناست. هدف از ا الطیفهای بتالاکتاماز وسیع آنزیم

 شهر مرند بود. یها و مراکز درمانیمارستانشده از ب جدا یروژینوزایسودوموناس آ

مراجعه کننده به  یمارانمختلف ب یهااز نمونه 1396تا مهر 1395از مهر سال  یک یط ینوزاسودوموناس آئروژ های شناسایی شدهنمونه روش بررسی:

ها ESBL پیفنوت ینرژیسمس یسکبه روش دابل د یوگرامب یو تست آنت یپیفنوت یتهو یینو پس از تع یشهر مرند، جمع آور یو مراکز درمان هایمارستانب

 یهاژن یاختصاص یمرهایو با استفاده از پرا PCRاستخراج و به روش  یاییباکتر DNAسپس . قرار گرفت یابیمورد ارز ینوزاآئروژ موناسسودو یدر باکتر

CTX-M1  ،CTX-M2 ،CTX-M3قرار گرفت. یابی، مورد مطالعه و ارز 

 80)یداس یدیسکسک(، نال%35/82)یکاسینآم یهایوتیکب یمقاومت مربوط به آنت یشترینشده ب ییشناسا ینوزاسودوموناس آئروژ یباکتر 85 از :هایافته

 رایسودوموناس دا یهاینمونه از باکتر 29( بودند. % 82/38)یم( و سفوتاکس% 82/38پنم) یمیمربوط به ا یتحساس یشترینب و (% 94/72)یدیم(و سفتاز%

 . ندبود CTX-M3ژن  یدارانمونه  11و  CTX-M2ژن  یسودوموناس دارا یها ینمونه از باکتر CTX-M1 ،24ژن 

 یهاژن یشترب یلذا بررس ؛قرار داشتند  ینوزاسودوموناس آئروژ یهایکروموزوم باکتر یپژوهش بر رو ینمورد مطالعه در ا یهاژنهمه  نتیجه گیری:

ESBL ژن  مانندCTX-M1 رسدیبه نظر م یضرور یباکتر ینکنترل ا یبرا. 

 CTX-M1, CTX-M2, CTX-M3، یفالط یعبتالاکتاماز وس یهایمآنز ،ینوزاسودوموناس آئروژ واژگان کلیدی:
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