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 introduction  المقدمة: ١

العائلـة المعويـة  وتعـود الـى Klebsiellaجـنس أهـم أنـواع  K. pneumoniaeريـا يعـد بكتتُ 

)Enterobacteriaceae.( تعتبــر K.pneumoniae التــي  كــرام لصــبغة الســالبة البكتريــا مــن اهــم

 (Martin المستشـفى فـي تحصـل التـي العاليـة الوفيـات معـدلات الـى اضـافة تسـبب اصـابات خطـرة

 التربـــة مــن عزلهـــا ويمكــن الطبيعــة فـــي واســع بشــكل البكتريـــا هــذه تنتشــر. Bachman  ،(2018و

 Kumar.( والحيــوان الإنســان جســم مــن مختلفــة اجــزاء علــى تواجــدها عــن فضــلاً  والنباتــات والميــاه

 Nosocomial( المستشــــفيات لأخمــــاج الشــــائعة المســــببات مــــن تكــــون إذ) .2011، وآخــــرون

infection (الممرضــــات مــــن وهــــي الــــولادة حــــديثي والأطفــــال الســــن كبــــار مــــن المرضــــى ترافــــق إذ 

 ).2016،  اخرونو  Shilpa( الأخماج من الكثير وتسبب) Opportunistic( الأنتهازية

) وتميزهـــا virulence factorsالعديـــد مـــن عوامـــل الضـــراوة ( K.pneumoniaeتمتلـــك 

والاهــــــــداب ) Capsuleإنهــــــــا تمتلــــــــك المحفظــــــــة ( إذ بخصــــــــائص المقاومــــــــة للمضــــــــادات الحيويــــــــة

)Fimbriae( نســـجة الحيوانيـــة،ســـطح المخاطيـــة والأالتـــي تســـاعد البكتريـــا علـــى الألتصـــاق علـــى الأ 

 مقاومــــة للمضــــادات الحيويــــة اهمهــــا أنزيمــــاتمتلاكهــــا الكثيــــر مــــن الأنزيمــــات تجعلهــــا إفضــــلا عــــن 

)Lactamase (β  الكاربـابينيميزوانزيمـات Liu)  ، الحديثـة الدراسـات تشـير . 2018 ) واخـرون 

 الحاليـة مقاومتها اصبحت الكليبسلا لجنس التابعة السلالات ان والاوبئة الامراض بانتشار والمتعلقة

 و Suay، (العالم انحاء جميع في كبير بشكل تنتشر جعلها مما ازدياد حالة في الحيوية للمضادات

Pérez  ،2019(. 

تمتلــــك مقاومــــة عاليــــة للمضــــادات الحيويــــة  فــــأن هــــذه البكتريــــا أصــــبحت فضــــلا عــــن ذلــــك 

 كتســابها لبلازميــدات المقاومــة إذ وجــد أن هــذه البكتريــا تنــتج أنزيمــاتأالمســتخدمة فــي العــلاج نتيجــة 
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واخـرون ،  Khalifa(  (Extended spectrum β–lactamase)اميز واسـعة الطيـفتـالبيتالاك

2021.(  

وتمتاز  الوفيات في معدل ارتفاع اذ تسبب للانسان كائن ممرض K pneumoniaeتعتبر 

بانتشـــارها العـــالمي وهـــذا الانتشـــار ادى الـــى ظهـــور ســـلالات جديـــدة تحمـــل صـــفات وراثيـــة اضـــافية 

 ).2020 واخـرون ،  Rocker( مقاومة للمضـادات الحيويـةجعلتها اما ان تكون شديدة الضراوة او 

 المقاومـة هـذه ازدادت لكـن مكتسـبة أو) طبيعيـة( ذاتيـة امـا تكـون الحيويـة للمضادات البكتريا مقاومة

امــا مــن  بهــا الخــاص الجينــوم تعــديل طريــق عــن البيئـة مــع التكيــف اجــل مــن البكتريــا بعــض قبــل مـن

شـارة اليـه لأوممـا يجـدر ا. )Brown ، 2019و Bonev( لجينـاتلالأفقـي  نقـلال أو الطفـرات خـلال

تحـدث بسـبب انتقـال التـي  )Accessory genomeن غالبية الجينوم يتكون مـن جينـات اضـافية (أ

  ) 2017واخرون ،  (Bajpaiالجينات افقياً 

ئي للبكتريا وتوفر التقنيات التي تعطـي يأن التطور والتقدم العلمي في مجال التشخيص الجز 

 تقنية استعمال حفز الباحثين على لعديد من المسببات المرضيةاتشخيص  نتائج ايجابية وسريعة في

 علـم فـي ثـورة حـدث عنـه الـذي WGS( whole genome sequence( الكامـل الجينوم لتسلسلا

 الــى الظــاهري مــن الــنمط والتنبــؤ بهــاتشــخيص المقاومــة  انتقــال إلــى أدىو  الطبيــة المجهريــة الأحيــاء

ان  البحـث الحديثـة وطـرق لتقنيـات التسلسـل ويمكـن . )2015وآخـرون،  Graciela( الجينـي النمط

الأمـــراض  مســببات فــي للأدويــة المقاومـــة للجينــات الســريع تتــرجم النتــائج الســريرية بســـرعة والكشــف

Didelot)   ، 2016واخرون ( 

 NGS بيانـات مـن البكتيريـة العـزلات لتنمـيط المصـممة الأدوات مـن العديـدحـديثا تـم ابتكـار 

 bioinformatics الحيويـــــة المعلوماتيـــــة لادوات هـــــذه الادوات واكثرهـــــا تـــــوفرا وتقـــــدما بالنســـــبة احـــــد

ــم مركــز هــي  الإنترنــت المتــوفرة عبــر  CGE ( Center Genomic( الجينــومي الأوبئــة عل

Epidemiology )Clausen  ، الجيــــل تسلســــل تقنيــــات فــــي الأخيــــر التقــــدم ان .)2018واخــــرون 
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) DNA( حمــض مثــل البيولوجيــة الكبيــرة الجزيئــات لدراســة ممتــازة تقــدم فرصًــا التــي) NGS( التــالي

جينــات المقاومــة والبلازميــدات  ولدراســة البيولوجيــة الصــفات لمختلــف الأوليــة للمعلومــات يشــفر الــذي

 .)2019واخرون ،  Dimitriu( بكتيرياال في جينوم

و زيـادة مقاومتهـا للمضـادات  إحداث الكثيـر مـن الامـراضفي  K. pneumoniaeولأهمية 

والتكييــف  التــي تســاعدها علــى الانتشــار والبلازميــدات الحيويــة وامتلاكهــا العديــد مــن عوامــل الضــراوة

 :الدراسة لتهدف الى لذا جاءت هذه  مع الظروف البيئية الجديدة

وبيئيـة (ميـاه  سـريرية مختلفـة عينـات مـن وعزلهـاK. pneumoniae  التحـري عـن بكتريـا  -١

 وتشخيصها بطرق مختلفة آسنة)

 .للعزلات البكتيرية المقاومة نمط وتحديد الحيوية للمضادات الحساسية الدوائية فحص  -٢

وذلك  MDR لمضادات الحيوية متعددة المقاومة ل البكتيرية للعزلات الجزيئي التشخيص -٣

  16srRNA جين باستخدام

 للجينوم التسلسل الكاملدراسة التركيب الجيني للعزلات المقاومة للمضادات الحيوية بتقنية   -٤

whole Genome sequence 

 bioinformatics الحيوية  المعلوماتية باستخدام الجينوم تحليل -٥

اجراء تقييم لجينات المقاومة للمضادات الحيوية والبلازميدات في العـزلات البيئيـة والسـريرية  -٦

  NGS (Next Generation Sequenceستخدام (با



Summary  
 
 

Summary 

       Two hundred seventy eight of clinical samples were collected from 

subjects suffering from various diseases as well as 50 environmental 

samples. The clinical samples included (130) urine samples, (83) sputum 

samples, (36) wound samples, (15) burn samples, and (14) blood samples, 

collected during the period from December 2021 to May 2022 at Baquba 

Teaching Hospital / Diyala. All samples were subjected to culture and 

bacterial diagnosis. 

  The results showed that 62.9% (175) samples were positive for bacterial 

culture, while 37.1% (103) samples were negative for bacterial culture. The 

isolates were diagnosed using chemical and molecular methods. The results 

showed that 39.4% (69) of the isolates were Klebsiella pneumoniae, and 

their percentage was in urine. 32.3% (42), sputum 20.5% (17), wounds 

19.4% (7), burns 13.3% (2), blood 7.1% (1), and water 10% (5). 

     The results of the drug sensitivity test showed that  59.4%( 41) isolates of 

K.pneumoniae bacteria, which showed clear growth on Mueller-Hinton 

medium, using the Kirby–Bauer disc diffusion method, possessed different 

resistance towards the antibiotics used under study. The rate of resistance to 

Ceftazidime was 100%, Meropenem %95.12, Ceftriaxone %92.68, 

Ticarcillineclavulanate %92.68, AmoxicillinClavulanic %87.80, 

Trimethoprimesulfame thouxazole %78.04, Azithromycin %68.29, 

Piperacillintazobactam %60.97, Amikacin %48.78, Ciprofloxacin 

46.34%,Imipenem 46.34%,Levofloxacin 43.90%. 

      The results of the antibiotic sensitivity test showed that  78%  (32) of the 

K.pneumoniae isolates had multidrug resistance, and the results showed that 

 22%(9)  of them were Extensiv drug resistant (XDR) isolates 



Summary  
 
 

    To study the whole genome sequence of the Klebsella pneumoniae 

bacterium, 2 clinical isolates of different origin and resistance to all 

antibiotics, and 2 environmental isolates were identified by means of the 

Polymerase Chain Reaction (PCR) technique To detect the sequences of the 

16SrRNA gene, as the results showed that the four isolates possessed 

sequences of this gene with a match rate of 100% with the sequences found 

in NCBI for the above gene.  

      To find out the NGS sequence of the isolates, the results were analyzed 

using the iseq100 device and bioinformatics tools kmerfinder, Resfinder, 

plasmidfinder to know the epidemiology and spread of resistance genes and 

plasmids. As follows, isolate (k1) contains genes (OqxB, fosA, rpsL)) and 

isolate (k2) contains genes (acrR, OqxA), while isolate (2) was found to 

carry genes (blaCTX-M-71, blaTEM-1B, sul2, dfrA14, OqxA, OqxB, fosA, 

acrR, ompK37, aph(3'')-Ib, and isolate (5) were found to carry the genes 

(rmtF, aac(6')-Ib-cr, blaCMY-6, blaCTX-M- 15, blaNDM-6, sul1, fosA, tet, 

ARR-3 , OqxB, OqxA, ompK37, blaTEM-1B , acrR ). 

     As for plasmids, the results of the study showed that isolate k1 carried the 

IncFIB(K) plasmid, while isolate k2 did not carry any plasmid. The results 

showed that isolate 2 carried the plasmids IncFIB(K), IncFII(K), while 

isolate 5 carried the plasmids Col440I, IncC, IncFIA IncFIB(AP001918), 

IncFIB(pQil), IncFII(K)  

   The results showed that there were mutations in some of the genes of the 

study isolates, as follows: isolate K1 (RpsL, ompK36, ompK37), isolate K2 

(AcrR), isolate 2 and 5 (AcrR, ompK36, ompK37). 

 


