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ص المعزز الحیو Saccharomyces boulardiiالغذائيعزل وتشخ

ة ونظام الفایتكائاستعمال الطر  ةطرائوال2التقلید ئ .الجز
اد م عناد خضیر الز لاوعامر عبد الرحمن الشیخ ظاهررح ماجد حسین الج
ة العلوم  ة التر ل

ة الزراعةجامعة المثنى/ الصرفة غداد/  ل ة جامعة  ة التقانات الحیو ل
ة ق ین/ التطب جامعة النهر

الخلاصة
الغذائي  ص المعزز الحیو هدفت هذه الدراسة الى عزل وتشخ

Saccharomyces boulardii من ثمار المانغستین(Garcinia mangostana
L.)ة غ ئي للحصول على معززات حیو ص الجز ة والتشخ ص التقلید التشخ ة طرائ ذائ

ة  ارات المزرع تین للاخت ة، اخضعت العزلات فضلا عن عزلتین تجار امنه الاستعمال وصح
ض مائل  بلون اب ل دائر ة، اذ أظهرت العزلات مستعمرات ذات ش موحیو ة والك والمجهر

الصلب  اهت عند تنمیتها على الوس مي ال ل محدب ذات حواف SDإلى الكر ش دت  و
م ر ة متبرعمة منتظمة وقوام  رو ه  ة، او ش ضو الا ب ا  تمتلك أش ي لزج، وان الخلا

ة في تجمعات، انا، مفردة او متقار ر أح وعدم المقدرة على تمثیل الكالاكتوز فضلا عن س
یز  من المضاد % 0.01اللاكتوز ولم تستطع استهلاك نترات البوتاسیوم او النمو بتر

سماید لوه السا .الحیو
Saccharomycesعلى انها2استعمال نظام الفایتكما شخصت 

cerevisiaeة تراوحت بین انات الجهاز%94–90احتمال .S، اذ لا تتضمن ب
boulardii ، ة لا تعطي ادلـــة و موحیو ارات الك ة والاخت ة والمجهر ارات المزرع لكون الاخت

بین النوعین  ة وقاطـــعة للتفر .Sاف boulardiiوS. cerevisiae، شخص المعزز
.Sالحیو boulardii استعمال بوادئ متخصصة تستهدف التسلسل النوعي ا  ئ جز

ة الفاصلة  المنطقة البین ، واستخلص 5.8S rRNAللجین الرایبوسومي ) ITS(الخاص 
التي اظهرت امتلاكها للعدید من صفات المعزز الحیوSbR7الدنا المجیني من العزلة  

تینوالعزلتین ال ة تجار م السلسلة للمنطقة البین تفاعل تضخ ات ITS، واجر وحددت تعاق
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ة وتمت اته في دنا سلالات القواعد النیتروجین .Sمقارنتها مع تعاق boulardii المتوفرة
ات،BLASTnاستعمال برنامج NCBIفي بنك الجینات  قا للتعاق تبین ان هناك تطا

ة وان هذه العزلة تتماثل جین Saccharomyces boulardiiمع سلالات % 99ا بنس
ة المتوافرة اس .في بنك الجیناتالق
ة ،2ثمار المانغستین، نظام الفایتك، Saccharomyces boulardii:الكلمات المفتاح

5.8S Rrna.
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Abstract
This study was aimed to isolate and identify Saccharomyces

boulardii from Mangosteen fruits (Garcinia mangostana L.) by
traditional and molecular identification methods To get  safe  and
healthy foods probiotics for use, The isolates and two commercial
strains were subjected to cultural, morphological and biochemical
tests, The colonies of the isolates were spherical, smooth, mucoidal,
dull and white to cream colour on SD agar media .The shape of
cells was globose to ovoid and sometimes with budding, in a single
form or clustered like a beehive. The isolates and two commercial
strains  were unable to metabolized galactose and lactose , Results
shows that all isolates were  unable to utilize potassium nitrate and
not grow in the presence of (0.01%) cyclohexamide. Also the
isolates and two commercial strains were identified by the Vitek 2
identification system, as S. cerevisiae with probability 90-94%,
Since there are no data in this device includes S. boulardii. Because
the cultural, morphological and biochemical tests didn’t  provide
sufficient evidence to distinguish between S. boulardii and S.
cerevisiae, the probiotics strains  must be identified up to genus
and strain levels   by internationally accepted methods, So the SbR7
isolate which shown high probiotic advantages and two commercial
strains were diagnosed molecularly by using specific primers
targeting sequence for the region (ITS) of the 5.8S rRNA gene
Genomic DNA was isolated from SbR7 Isolate and ITS region of
the 5.8S rRNA gene was amplified using PCR. PCR products was
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sequenced and compared with the sequence of this region in the
DNA of S. boulardii available in GenBank (NCBI) using the
program BLASTn. Results revealed, this isolate was almost
genetically identical (99%) with S. boulardii standard strains.

Keywords: Saccharomyces boulardii, Mangosteen fruits, Vitek 2
system, 5.8S rRNA.
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المقدمة
ة  ة العلاج قات الغذائ ا وتجارا متزایدا للتطب شهدت العقود الأخیرة اهتماما علم

ة ومعالجة الكثیر من الامراضنتیجة لأثارها المفید ة احد اعد و.ة في الوقا لمعززات الحیو
عات من  ة المب ة، اذ یتوقع ان ترتفع نس ة في السوق العالم ف ة الوظ اكبر قطاعات الأغذ

ة الى  ف ة الوظ مبلغ 2016بلیون دولار عام 4لتبلغ % 48الأغذ بلیون دولار 2.7مقارنة 
ما یتوقع ان2011عام  ة ، ف ة الغذائ یتضاعف نصیب الفرد من الانفاق على المعززات الحیو
بیرة للنمو والازدهار الذ2016عام  انات  ة تمتلك إم ف ة الوظ ، فضلا عن ان سوق الأغذ

ان المختمرة ، وتعرف  ة التي لا تشمل الال ة العلاج قات الغذائ یرجح حدوثه في التطب
ة على انه ة الغذائ ي المعززات الحیو رو ة تساعد على إعادة التوازن الم اء مجهرة ح ا اح

ة للمضیف  عطي فوائد صح ).7(التكافلي لبیئة الأمعاء مما 
الغذائي  ة متحملة Saccharomyces boulardiiوالمعزز الحیو خمیرة استوائ

GRAS)Generally Recognizedاذ سجلت ضمن قائمة ،للحرارة غیر ممرضة للإنسان

as Safe ( اء المجهرة آمنة الاســـــتعمال عزلها لأول مرة من قشرة ثمار اللتشي ). 5(للأح
lychee)Litchi chinensis ( بولارد اء الفرنسي هنر في Henri Boulardعالم الاح

ا عام  س ة والعلاج ،1923اندون ة الفعالة في الوقا وعرفت منذ ذلك الحین تأثیراتها الایجاب
ة الاخر ات القناة الهضم أنواعه فضلا عن علاج امراض واضطرا ، )29(من الاسهال 

في اتجاه و  .Sحتدم الجدل التصن boulardii،داء على انها أحد سلالاتاذ صنفت ابت
Saccharomyces cerevisiae ما صنفت خارج هذه المجموعة على أساس الترحیل ف

ة  ة الكروموسوم بید ان العلاقات التطورة على الأساس الجزئي وتحلیل ، )23(المقارن للبن
ص  ة سهلت تشخ ات الجزئ استعمال التقن ات  .Sالتعاق boulardii،ن ما اظهر التهجی

.Sالمقارن لمجائن  boulardii وS. cerevisiae انها تختلف بوجود ثلاث نسخ
مات  ة، ووفقا لتعل للكروموسوم التاسع فضلا عن تغایر عدد نسخ الكروموسومات الفرد

ة (FAO)منظمتي الغذاء والزراعة ة مهمة (WHO)والصحة العالم ف تعد الصفات التصن
اذ  ار المعزز الحیو ا جدا في اخت معتمدة دول استعمال طرائ غي تحدید الجنس والسلالة  ین

ة وتخصص عالیین لتفسیر  ون ذا حساس الوراثي الذ ص المعتمد على النم مثل التشخ
فؤة في تمیز الأنواع  ة غیر  التقلید ا لكـون الطرائ ع المتقارة وراث بین المجام النتائج والر

ا الغذائي لذا هدف،)21(المتقارة وراث ص المعزز الحیو ت هذه الدراسة الى عزل وتشخ
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Saccharomyces boulardii من ثمار المانغستین(Garcinia mangostana L.)
نظام الفایتك ة و ص التقلید التشخ ص الجزئي2طرائ .والتشخ

العمل المواد وطرائ
:جمع العینات

ة المانغستین  Garcinia mangostana)استعملت الثمار الاستوائ L.) المتوافرة
ة  افي الأسواق المحل س .Sلعزل المعزز الحیوومصدرها اندون boulardii.

.Sعزل خمیرة  boulardii:
.Sعزلت  boulardiiغداد ة الزراعة جامعة  ل من ثمار المانغستین في مختبرات 

لقشرة ثمرة غم من الجزء الداخل10استعمال التخافیف العشرة، اذ عل اللون الورد ي ذ
عقمت هرائياستعمال خلاعدةدقائمل ماء مقطر، ومزجت جیدا ل90المانغستین في 

اشر مع النماذج مستخلص الخمیرة ببتون لقح وس. اجزاؤه ذات الاحتكاك الم
ستروز ة (السائل) YPD(د ةHi-Mediaشر 3.5المعدل أسه الهیدروجیني الى و ) الهند

یز حا ول بتر الكلورامفین ه المضاد الحیو ل، بـواحد م%0.025مض السترك والمضاف ال
اخذت ملء حلقة الناقل ثم ساعة، 48دة ــم لم37من الانموذج وحضن في درجة حرارة 

د loopfullالجرثومي  السابرو ة (الصلب ) SD(ونشــــر على وس Hi-Mediaشر

ة عدهاساعة48-24م لمدة 37، وحضن في درجة حرارة )الهند انتقیت المستعمرات ، 
رر نشرها  د الصلب للتأكد من نقاوتها قبل ) ثلاث مرات(المفردة و السابرو على وس
ارات المجهرة  .)20(الاخت

ة فضلا عن  ة للعزلة المحل ارات تحدید خواص العزلة المظهرة والمزرع اجرت اخت
ة ( SbC1عزلتین تجارتین ةBiocodexشر ة(SbC2و) الامر Nutri cologyشر

ة داذ استعمل،)الامر السابرو ا الخمیرة ) SD(وس خلا عال حه  الصلب وذلك بتلق
ة انتقیت و ساعة 48م لمدة 37وحضن في درجة حرارة  نقل ملء حلقة بالمستعمرات النام

ة معقمة،  العزلات الى شرحة زجاج فحصت الشرائح تحت و الناقل الجرثومي من عال
لها والخواص المجهرة .المجهر الضوئي لملاحظة ش

ة التي شملت استهلاك مصادر الكرون  موحیو ارات الك مصادر و اجرت الاخت
سمایدوالنتروجین لوه ما أورده مقاومة السا .وعلى التوالي)11؛ 3؛ 2(وف
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ص فایتك استعمال نظام التشخ ص العزلات  VITEK 2تشخ Compact System 2:

ص الالي الفایتك  ص عزلات 2استعمل نظام التشخ Saccharomycesفي تأكید تشخ
spp. الخمائر ص الخاصة  فحصا 46على ةالحاو(YST)، اذ استعملت عدة التشخ

ة و مقاومة المضادات  ة الانزم ة والفعال ة والنیتروجین تشمل استهلاك المصادر الكرون
ة  الحی .)13(و

ئي ص الجز :التشخ
ةمختبراتفيعزل الدنا المجیني ة/التقانة الجزئ ق ة والتطب ة التقانات الحیو - ل

i-genomics CTB DNA Extractionاستعمال عدة الاستخلاص جامعة النهرین 

Mini kitة الكورة المجهزة و مات الشر س قو ). intron Korea(حسب ما ورد في تعل
استعمال جهاز  م  ة التضخ یز ونقاوة الدنا المستخلص قبل عمل NanoDrop NDتر 1000

ة المجهزةو  مات الشر قا لتعل .ط
ة الترحیل الكهرائي في هلام الأكاروز لملاحظة الدنا المستخلص  اجرت عمل

م السلسلة  فعل تفاعل تضخ م  ة التضخ الذ) PCR(ونواتج عمل اد أذ استعمل ال
ة الفاصلة  المنطقة البین 5.8Sللجین الرایبوسومي ) ITS(ستهدف التسلسل النوعي الخاص 

rRNA:
)ITS1 5الامامي'-TCC GTA GGT GAA CCT GCG G-3'(

سي  ITS4( و  )TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3'()15-'5الع
م السلسة لدنا العزلات واجر  مج الموصوف من قبل  اعتمادا على البرناتفاعل تضخ

تضمن دورة واحدة بدرجة حرارة ) 10( شرطي الدنا 5م لمدة 94الذ ا لفك ارت دقائ
عتها  ل دورة بدرجة حرارة 35القالب ت 94دورة تضمنت ثلاث مراحل أولها إعادة المسخ في 

مل له بدرج60م لمدة  التسلسل الم اد ال ا ة تسمح لارت ة ثم مرحلة ثان م 55ة حرارة ثان
م التسلسل المستهدف بدرجة حرارة 60لمدة  ة تضخ ة والمرحلة الثالثة تمثل بدء عمل م 72ثان
عد ذلك دورة واحدة لمدة 60لمدة  ة  بدرجة حرارة 5ثان ة وأخیرا 72دقائ م للاستطالة النهائ

م5م لمدة 15دورة واحدة بدرجة حرارة  لإكمال التضخ .دقائ
استعمال وحدة الترحیل الكهرائي % 2على هلام الأكاروز PCRنواتج حملت 

ة  م السلسلة للمنطقة البین ة في نواتج تفاعلات تضخ ات القواعد النیتروجین الافقي لتحدید تعاق
م و و ، SbR7عزلةلل ة نقیت نواتج التضخ لغرض الكورة ) BIONEER(ارسلت الى شر
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ات الواردة بو ،الدنااجراء فحص معرفة التعاقب الخاص  ب اسوحللت التعاق احث الو طة 
BLASTn ب المخزنة في ة الو ات . NCBIاستعمال بنك الجینات عبر ش وحملت التعاق

استعمال برنامج  ه،  قا واقصى قدر من التشا .ClustalX2التي أظهرت اعلى تطا

النتائج والمناقشة
:عزلات الخمیرة

ض أظهرت العزلات التي تم  بلون اب ل دائر الحصول علیها مستعمرات ذات ش
الصلب  اهت عند تنمیتها على الوس ل محدب ذات SDمائل إلى الكرمي ال ش دت  و

حجمها  رمي لزج، بلـغ متوسـ متر عند تنمیتها بدرجة حرارة 2-1حواف منتظمة وقوام  مل
ره 24م لمدة 37 عن الخواص )24؛ 20(ساعة، جاءت هذه النتائج متفقة مع ما ذ

ة لعزلات  .Sالمزرع Boulardii . ما ا العزلة المـنماة فـي ف بینت الفحوصات المجهرة ان خلا
انا، مفردة او متقارة SDالوس ة متبرعمة أح رو ه  ة، او ش ضو الا ب السائل تمتلك أش

ره  ذلك مع ما ذ .Sعن الخواص المجهرة لعزلات ) 20(في تجمعات، یتف boulardii.
ةا موحیو :لصفات الك

ة في  موحیو ارات الك -SbR1ان  العزلات ) 1،الجدول(أظهرت نتائج الاخت

SbR17 فضلا عن العزلتین التجارتینSbC1 وSbC2 تمتلك المقدرة على استهلاك
روز توز والس وز  والفر ایوزوالمالتوز والرافینوزالكلو ایوز والملی بینت النتائج ما ،والسیلی

ر الكالاكتوز والعزلتان التجارتانSbR7إذ لم تملك العزلة،عدم مقدرة العزلات على تمثیل س
SbC1وSbC2 ر المقدرة على تمثیل الكالاكتوز مصدرا وحیدا للكرون فضلا عن س

ایوز، إذ لم تملك العزلتاللاكتوز، ایوز والملی ان هناك تفاوت في استهلاك السلی ما  ان ف
SbR2 وSbR4 اقي العزلات، ومن س  ایوز على ع ر السلی المقدرة على استهلاك س

ما فیهم العزلتان التجارتان  ایوز  ر الملی ع العزلات على استهلاك س الجدول تتضح مقدرة جم
ماSbR6و SbR4و، SbR2استثناء العزلات  ة والعزلتان ، ف ع العزلات المحل أظهرت جم

برتات الامونیوم، ولم تستهلك نترات التجارتان ال ارجین والببتون و مقدرة على استهلاك الاس
یز ،البوتاسیوم مصدرا للنتروجین ن للعزلات المقدرة على النمو بتر من % 0.01ولم 

سماید لوه السا .المضاد الحیو
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ةالصفات)1(جدول موحیو .S لعزلاتالك boulardii

مصادر النایتروجینمصادر الكارون  الاستهلاك

وزالعزلات
وك

لكل
ا

وز
ركت

الف

وز
لاكت

لكا
ا

وز
كر

لس
ا

وز
الت

الم

وز
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وز
بای

سلی
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وز
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لرا
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بای

ملی
ال

ت 
ترا

ن
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سی
وتا

الب

ین
رج

سبا
ا

ون
ببت

ت 
یتا

بر
ك

وم
ونی

لام
ا

مة 
او

مق

اید
سم

ھك
لو

ایك
لس

ا

SbR1++-++-+++-+++-
SbR2++-++--+--+++-
SbR3++-++-+++-+++-
SbR4++-++--+--+++-
SbR5++-++-+++-+++-
SbR6++-++-+++-+++-
SbR7++-++-+++-+++-
SbR8++-++-+++-+++-
SbR9++-++-+++-+++-

SbR10++-++-+++-+++-
SbR11++-++-+++-+++-
SbR12++-++-+++-+++-
SbR13++-++-+++-+++-
SbR14++-++-+++-+++-
SbR15++-++-+++-+++-
SbR16++-++-+++-+++-
SbR17++-++-+++-+++-
SbC1++-++-+++-+++-
SbC2++-++-+++-+++-
ة،  * +  ة-نتیجة موج .نتیجة سال

ره  .S من مقدرة) 14(جاءت النتائج مشابهة لما ذ boulardii على استهلاك
توز، وما و جده  وز والمالتوز والرافینوز والفر رتها على في عدم مقد)18؛ 15(الكلو

.استهلاك الكالاكتوز
ا مع الدراسات التي اجراها ما اتفقت جزئ وسلوك )23؛ 16(ف الظاهر .Sللنم

boulardii من .Sفي استهلاك الكالاكتوز، المالتوز والرافینوز، إذ وجدوا ان عزلة واحدة فق
boulardiiنت من استهلاك الكالاكتوز رغم ان استهلاك الكالاكتوز شائ ع بین سلالات  تم

S. cerevisiae عد مؤشرا غیر مقبول للتمییز بین .Sلذا  boulardiiو S. cerevisiae
ـدا بذلك ما أورده  ة لا تعطي ادلـــة ) 22(مؤ ارات الكیـموحیو قة من ان الاخت في دراسة سا

بین نوعین خمیرتي   ة وقاطعة للتفر .Sاف boulardiiو.S. cerevisiae
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ص Vitekالعزلات بنظام الفایتك تشخ 2 compact system:
استعمال نظام الفایتكSbR7انتخبت العزلة  ص  اعتمادا على 2لأجراء التشخ

ة التي اظهرتها في النمو الامثل بدرجة حرارة  م وتحمل الاس الهیدروجیني 37الصفات الفسلج
ة لأملاح الصفراء وعلى ة المنخفض ومقاومة التراكیز العال ولتأكید ) 1(الصفات العلاج

ة اخضعت العزلة  موحیو ة والمظهرة والك والعزلتین التجارتین SbR7الصفات المزرع
استعمال نظام الفایتك ص  ان العزلات شخصت على ) 2الجدول،(، وأظهرت النتائج 2للتشخ

.Sانها  cerevisiae ة تراوحت بین ة العزلات في اعتمادا على قابل% 94–90بنسب احتمال
ة، ولكون  ة ومقاومة المضادات الحیو ة الانزم رات ومصادر النتروجین والفعال استهلاك الس

انات نظام الفایتك  انات 2قاعدة ب .Sتتضمن ب cerevisiae وللتقارب الشدید بین ، .Sفق
cerevisiaeو S. boulardiiشخص العزلات اعتمادا على درجة ت قارها فان هذا النظام 

.Sمن خمیرة cerevisiae ة ة الانزم رات ومصادر النتروجین والفعال في استهلاك الس
ة .ومقاومة المضادات الحیو

ص بنظام الفایتك ) 2(جدول  .Sلعزلات2نتائج التشخ boulardii.

صالعزلة ة التشخ ص%الاحتمال دقة التشخ
SbR7Saccharomyces cerevisiae93Very good identification
SbC1Saccharomyces cerevisiae90Good identification
SbC2Saccharomyces cerevisiae94Very good identification

التعقید نوعا ما تمتاز ة تمتاز  موحیو ارات الك ة في اجراء الاخت التقلید الطرائ
ات أكبر من المواد فضلا عن ان م اجها الى  ها اقل دقة وتستغرق وقتا أطول مقارنة واحت

ر قد و .)25(2استعمال نظام الفایتك ص ) 26(ذ ا في نتائج التشخ أن هناك اختلافا معنو
ة ونتائج استعمال نظام الفایتك  موحیو ارات الك ة للاخت صي، 2بین الطرقة التقلید التشخ

ص قرصفضلا عن أن  ص الخمائر المهمة وفي ) YST(التشخ ة في تشخ أظهر دقة عال
النمو واسع من أوسا .مد

عدة 2الفایتك الى ان استعمال نظام)8(أشار ما  ص مقارنة  في التشخ
ص  Apiالتشخ 20 AUX ة ص فضلا عن ان نس ا في نتائج التشخ أظهرت اختلافا معنو

ص في نظام الفایتك  ما %.98.9بلغت 2التشخ عد احد 2ان نظام الفایتك ) 4(داكف
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انت بإعداد قلیلة فضلا عن أن  ص الخمائر حتى وان  قة لتشخ قرصالوسائل السرعة والدق
الخمائر  ص الخاص  على مضادات الفطرات ) YST(التشخ Echinocandins(حتو

ة، وفي دراستنا ) Posaconazoleو موحیو الك الطرائ ص مقارنة  ة تحسن دقة التشخ الحال
ما انه متاح 2فان النتائج اظهرت ان نظام الفایتك  ساطته ودقة نتائجه  ص اتسم ب للتشخ

ص للخمائر ختصر وقت التشخ .تجارا و
ة ان اف ة لا تعطي ادلـــة  موحیو ارات الك ة والمجهرة والاخت ارات المزرع الاخت

بین النوعین وقاطـــعة .Sللتفر boulardiiوS. cerevisiae، ص المعزز ة تشخ ولأهم
ص الجزئي الذ معتمدة مثل التشخ استعمال طرائ غي تحدید الجنس والسلالة  اذ ین الحیو

مات منظمتي الغذاء والزراعة ة عالیتین وفقا لتعل ة وتخصص والصحة (FAO)ون ذا حساس
ة  ص العزلات) 21((WHO)العالم ص الجزئي لتأكید تشخ التشخ .اجر

ئي ص الجز :التشخ
ة یز الدنا المستخلص للعزلة المحل و SbC1والعزلتین التجارتین SbR7بلغ تر

SbC210.1 رولیتر على التوالي/رام نانوغ11.5و 9.9و ما ب،ما لغت النقاوة ف
یز والنقاوة یتبین ان الدنا المستخلص ، على التوالي1.88و 1.78، 1.85 م التر ومن ق

م السلسلة م ة تضخ م السلسلة إذ ان عمل ة لأجراء تفاعل تضخ اف ان بنقاوة  ن العزلات 
PCR ة من الدنا قد تزد من ة العال بیرة من الدنا، فضلا عن ان الكم ة  م لا تتطلب 

م  ة للدنا تقلل دقة التضخ ة القل م غیر محددة بینما الكم ن نواتج تضخ ).12(تكو
ل (ائي للدنا أظهر الترحیل الكهر  ل حزم ،نتائج مماثلة) 1الش ش أذ ظهر دنا العزلات 

.واضحة
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ل  ,SbC1والعزلتین التجارتین SbR7 الترحیل الكهرائي لدنا العزلة) 1(ش SbC2 على
قة90سم،/فولت7% 0.8هلام الأكاروز 1500- 100مثل الدلیل الحجمي للدنا : Mدق

زوج قاعدة

ادئات أظهرت نتائج استع عد الترحیل على هلام الأكاروز ITS4و ITS1مال ال
ل ( ا) 2الش م في مسارات العزلات في إشارة لارت ظهور حزم واضحة ناتجة عن التضخ

مل له في دنا القالب، إذ أظهرت الحزم الناتجة تماثلا في الحجم  الى التسلسل الم اد ال
م  ا اعتمادا على الدلیل 843الجزئي وقدر الحجم الجزئي لناتج التضخ زوج قاعدة تقر

م بلغ  ا، إذ ان الحجم الجزئي لناتج التضخ الحجمي، وتعد النتائج مماثلة للحجم المتوقع تقر
م سلسلة دنا 815 ادئات نفسها في تضخ .Sزوج قاعدة عند استعـمال ال boulardii)10.(
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ل  ة الترحیل الكهرائي لنواتج) 2(ش م القطع البین 5.8Sمن الجینITS4وITS1تضخ
rRNAالعزلة SbR7 والعزلتین التجارتینSbC1, SbC2 5، %2على هلام الأكاروز

.زوج قاعدة1500-100مثل الدلیل الحجمي : Mساعة،2سم،/ فولت

م السلسلة  ة تفاعل تضخ ة واسعة نظرا لسهولتها وسرعتها PCRاكتسبت تقن شعب
ات والتي تسمح فضلا ع انات الضخمة والمتاحة نتیجة لتوسع دراسة التعاق ن قاعدة الب

).28(المقارنة للتحدید السرع وتعرف السلالات 
ة  اكثر ملائمة 5.8S rRNAضمن الجین المحافITSوتعد المنطقة البین

ة تحلیل النشوء والتطور ان ذلك لإم عز ص الأنواع والسلالات و Phylogeneticلتشخ
استعمال الفاصل البیني  قة والمتقارة جــــــــــــــدا  ، (ITSITS1للأنواع ذات الصلة الوث

(ITS4 18الممتد بین الرنا الرایبوسوميS rRNA 28والرنا الرایبوسوميS rRNA فضلا ،
الITSعن ان الفاصل البیني  بیرة نتیجة للقیود التطورة القلیلة و تالي ون محافظا بدرجة 

ة،  دقة عال صها ضمن الجنس الواحد للخمائر و ستعمل بنجاح في تمییز الأنواع  وتشخ فانه 
بین الأنواع المتقارة جدا ضمن جنس   ستعمل بنجاح للتفر إذ Saccharomycesو

ص  ).27(عطي نتائج حاسمة للتشخ
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ة للقطعة البین م تعاقب القواعد النیتروجین على نواتج التضخ 5.8Sللجین ITSة اجر
rRNA  ة ةBIONEERعد ان أرسلت الى شر ات . الكورة الجنو عدها حللت التعاق

ل(الواردة )3،الش

ل  ة :)3(ش م المنطقة البین ة لناتج تضخ ) ITS)ITS1،ITS4تعاقب القواعد النیتروجین
.SbR7 للعزلة 5.8S rRNAضمن الجین 

م ن تقی استعمالاجر ات الواردة،  ة التعاق CodonCode Alignerوع
®

software ة المنخفضة والتي تمثلها القمم غیر ات لإزالة الأجزاء ذات النوع أذ شذبت التعاق
ات الأولى  التعاق عز60- 20المنتظمة متمثلة  لیوتیدات الاخیرة، و انا النیو لیوتید وأح نیو
م الصغیرة والتي لا تكون هذه الأجزاء الى ازدواج ال ة التضخ عض نواتج عمل او  بواد

عد ذلك استعمل برنامج  BLASTnتظهر عند الترحیل الكهرائي على هلام الأكاروز 

ورة ،لإیجاد التماثل الجیني ة المذ ة للمنطقة البین ات القواعد النیتروجین وعند مقارنة تعاق
اته لمختلف الخمائر المتSbR7للعزلة  استعمال NCBIوافرة في بنك الجیناتمع تعاق
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عض سلالات أظهرتBlastبرنامج  .Sالنتائج تقارب مع  cerevisiaeة اس اما . الق
ورة  ة المذ ة للمنطقة البین ات القواعد النیتروجین اته SbR7للعزلة عند مقارنة تعاق مع تعاق

.Sفي دنا  boulardii المتوفرة في بنك الجیناتNCBIتعمال برنامج اسBLASTn

.Sمع سلالات SbR7تماثل العزلة فأظهرت النتائج boulardii ة و اس تبین ان هناك الق
ات  بیرا للتعاق قا  لال(تطا ).4،ش

ة التماثل الجیني  ة المستهدف للعزلة % 99أذ بلغت نس مع سلالات SbR7للمنطقة البین
S. boulardiiة اس ، AY428861.1،KC254081.1 ،KC254080.1: الق
KC254079.1 ،KC254078.1 ،KC254077.1 ،KC254076.1 ،KC254075.1 ،
AY42886.1 ،FJ4332912.1 ،GQ376089.1 ،GQ376088.1 وJQ070086.1.

للجین ) ITS1،ITS4(ITSللمنطقة البینیة تماثل تعاقبات القواعد النیتروجینیة ) 4(شكل 
5.8S rRNA للعزلة SbR7ع تعاقباتھ في  مS. boulardiفي بنك الجینات

.S) 17(صنف  boulardiiعلى انھا نوع جدید من جنس Saccharomyces مؤكدا  ،

ه ما  .Sأذ صنفاها خارج مجموعة ) 6(توصل ال cerevisiae مقارنة الطرز
ال ة وتحلیل تغیرات الاش ما أضاف . الوراث .Sان ) 9(ف boulardiiعن تختلفS.

cerevisiaeالجیني والفسل ة وأعداد على المستو غ والكروموسومات الفرد ة التبو ف جي و
فات الكانسخ ا ن الها ة ومقاومة الاس الهیدروجیني المنخفضلجینات وعدم تكو ر ،ذ وذ

.Sان ) 15( boulardiiة وعد هذه ،تمتلك صفات خاصة منها انتاج عوامل غیر بروتین
ة خاصة بها لا تنتجها أنواع العوامل است اختلافا بین ) 19(وجد ما . Saccharomycesثنائ

ة  م للقطعة البین .Sبین  ITSنواتج التضخ boulardii وS. cerevisiae ر ان هذا وذ
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ظهر واضحا عند تحلیل التعاقب وخلص الى ان هناك تقارا شدیدا بینهما الا انه  الاختلاف 
ان وضعهما ف الإم س  .ي النوع نفسهل

صطرق انستنتج من الدراسة  ةالتشخ صفيفؤةغیرالتقلید .Sتشخ

boulardiiمعالكبیرلتقارهانظراS. cerevisiae. ةو ان صام S. boulardiiتشخ

ةالطرق  ة الجزئ م المنطقة البین 5.8Sللجین الرایبوسومي  ITSITS1)، (ITS4بتضخ

rRNAا ة، إذ أظهرت وتحلیل تعاق ة الحیو ة واستعمال المعلومات لعزلة ات القواعد النیتروجین
SbR7 ا بلغ .Sسلالاتمع % 99تماثلا جین boulardiiة في بنك الجینات اس .الق
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