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Abstract  
     Antibiotic-resistant bacteria and genes enter the environment in different ways. The release of 
these factors into the environment has increased concerns related to public health. The aim of the 
study was to evaluate the antibiotic resistance genes (ARGs) in the environmental resources. In this 
systematic review, the data were extracted from valid sources of information including 
ScienceDirect, PubMed, Google Scholar and SID. Evaluation and selection of articles were 
conducted on the basis of the PRISMA checklist. A total of 39 articles were included in the study, 
which were chosen from a total of 1249 papers. The inclusion criterion was the identification of 
genes encoding antibiotic resistance against the eight  important groups of antibiotics determined by 
using the PCR technique in the environmental sources including municipal and hospital wastewater 
treatment plants, animal and agricultural wastes, effluents from treatment plants, natural waters, 
sediments, and drinking waters. In this study, 113 genes encoding antibiotic resistance to eight 
groups of antibiotics (beta-lactams, aminoglycosides, tetracyclines, macrolides, sulfonamides, 
chloramphenicol, glycopeptides  and quinolones)  were identified in various environments. 
Antibiotic resistance genes were found in all the investigated environments. The investigation of 
microorganisms carrying these genes shows that most of the bacteria especially gram-negative 
bacteria are effective in the acquisition and the dissemination of these pollutants in the environment. 
Discharging the raw wastewaters and effluents from wastewater treatments acts as major routes in 
the dissemination of ARGs into environment sources and can pose hazards to public health. 
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 بیوتیکی: یک مرور سیستماتیک هاي کدُکننده مقاومت آنتی چرخش محیطی ژن
 

  5و3دکتر رحیم عالی ،6دار ایران، نیلوفر سلیقه5جابر یگانهدکتر  ،4پور، سعید حسین3، اسرافیل عسگري2، دکتر علی شهریاري1دکتر رضا قنبري
 

 ی قزوین، قزوین، ایرانگروه مهندسی بهداشت محیط دانشکده بهداشت دانشگاه علوم پزشک 1
 مرکز تحقیقات بهداشت محیط دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ایران 2
 رانیا ه،یاروم ه،یاروم یدانشگاه علوم پزشک یو مولکول یسلول قاتیمرکز تحق 3
 گروه مهندسی بهداشت محیط دانشکده بهداشت دانشگاه علوم پزشکی ارومیه، ارومیه، ایران 4
 ، ایرانعلوم پزشکی خوي، خويه دانشگا بهداشت محیطی گروه مهندس  5
 گروه آموزش بهداشت و ارتقاء سلامت دانشکده بهداشت دانشگاه علوم پزشکی تهران، تهران، ایران  6
 

 09143476048 تلفنمرکز تحقیقات سلولی و مولکولی، دانشگاه علوم پزشکی ارومیه، ارومیه، آدرس نویسنده مسؤول: 
 14/5/96؛ تاریخ پذیرش:  19/1/96تاریخ دریافت: 

 
چکیده 

زیسـت باعـث افـزایش     شوند. انتشار این عوامل بـه محـیط   زیست وارد می  بیوتیک از طرق مختلف به محیط هاي مقاوم به آنتی ها و ژن باکتري     
یکی در منابع محیطی مورد بررسـی قـرار گرفتـه    بیوتهاي کدُکننده مقاومت آنتیهاي مرتبط با سلامت عمومی شده است. در مقاله حاضر ژننگرانی
 ـ 1294هـا از   سیسـتماتیک داده در ایـن مـرور   اسـت.    ـ 39ه، ـمقال  ـه از ـمقال  ــمناب        ،Science Direct ،PubMed ؛لـر شام ــی معتب ــع اطلاعات

Google Scholar  وSID  هـاي کدُکننـده   مطالعـه شناسـایی ژن   انجام شد. معیار ورود بهپریزما استخراج و انتخاب مقالات براساس چک لیست
اي فاضلاب شهري و ه خانه در منابع محیطی اعم از تصفیه PCRبا استفاده از تکنیک  بیوتیکی نسبت به هشت گروه مهم آنتیبیوتیکی مقاومت آنتی

ژن  113. در ایـن بررسـی   میدنی بـود هـاي آشـا   هاي طبیعی، رسـوبات و آب  ها، آب خانه دات حیوانی، کشاورزي، پساب خروجی تصفیهبیمارستانی، زای
یدها، کلرامفنیکل، ، سولفونامها، ماکرولیدهایکلینا، تتراسها، آمینوگلیکوزیدبیوتیکی (بتالاکتامهشت گروه آنتیبیوتیکی نسبت به کدُکننده مقاومت آنتی

    یبررس ـهـاي کدُکننـده یافـت شـد.     ی ژنهـاي مـورد بررس ـ  همـه محـیط  هـاي مختلـف شناسـایی گردیـد. در     در محـیط هـا  و کینولونگلیکوپپتید 
مـؤثر   طیدر مح هاندهیآلا نیدر اکتساب و انتشار ا یگرم منف هاييباکتر ژهویبه هاياز باکتر ياربسی داد نشان هاژن نیحامل ا هايسمیکروارگانیم

ــا   باشــند.یمــ ــه فاضــلاب خــام ی ــه تصــفیهاب پســتخلی ــهلاب از اي فاضــهــ خان ــهــ نژ اری انتشــاي اصــلهــ زمین ــاوم ب ــک  ه آنتــیـاي مق                         بیوتی
)ARGs  Antibiotic Resistance Genes,(  تواند براي سلامت عمومی ایجاد خطر نماید. یمبه منابع محیطی بوده و 
 

 هاي زیستی بیوتیکی، منابع آب و فاضلاب، آلایندههاي کدُکننده مقاومت آنتی ژن :هاکلیدواژه
 

 

:مقدمه 
هـا بـه    بیوتیـک  دغدغه اصلی ناشی از آزاد شدن آنتـی      

ــیط  ــار ژن   مح ــعه و انتش ــا توس ــرتبط ب ــت م ــا و  زیس ه
باشـد. مقاومـت   زیسـت مـی   هاي مقاوم در محـیط  باکتري

تواند از طریـق اجـزاي ژنتیکـی از جملـه پلاسـمیدها،       می
ها و همچنین ژنوم باکتریـایی از  نوها و ترانسپوزاینتگرون
ــاکتري ــ ب ــاي حام ــاکتريه ــه ب ــاري ل ب ــاي بیم زا و از  ه
هـاي محیطـی منتقـل     زا بـه بـاکتري   هاي بیماري باکتري
ــود. ــب ژن )1-4(ش ــی   کس ــه آنت ــاوم ب ــاي مق ــک ه  بیوتی

 )Antibiotic Resistance Genes( تواند با افـزایش   می
زا و کـاهش اثـر    هـاي بیمـاري   پتانسیل ماندگاري باکتري

هاي تولیدي و  اضلابها همراه باشد. احتمالاً ف بیوتیک آنتی
ترین منبـع   هاي فاضلاب بزرگ خانه پساب خروجی تصفیه

زیسـت   هـاي مقـاوم بـه محـیط      هـا و ژن  تخلیه بـاکتري 
 )5(هستند.

ــه بخــش اساســی تصــفیه      هــاي فاضــلاب؛ حــذف  خان
عنوان ماده غذایی) به کمک  هاي آلی به ها (آلاینده آلاینده

هـا در رونـد    یسـم باشـد. میکروارگان ها مـی  میکروارگانیسم
عنــوان سوبســترا) در فراینــدهاي  مصــرف مــواد آلــی (بــه

 بـا  زیـادي  تمـاس  در و بـوده  بـالا  تراکم داراي بیولوژیک
 محـیط  بیولوژیـک  تصـفیه  فراینـدهاي . باشندمی یکدیگر
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ــراي را مناســبی ــال ب ــايژن انتق ــ ه ــت دهـکدُکنن  مقاوم

 عوامـل  ایـن  انتشـار  و ها میکروارگانیسم بین بیوتیکی آنتی
 هـاي فاضـلاب  در ها باکتري همچنین )6-8(.کنندمی ایجاد

 غلظـت  زیـــر  ايـه ـغلظـت  بـا  مـداوم  تماس در شهري
 متابولیسـمی  اثـر . باشـند  مـی  هـا  بیوتیـک  آنتی بازدارندگی

 هايباکتري روي بر ها بیوتیک آنتی بازدارندگی زیر غلظت
 )9(شود.می مقاومت ایجاد به منجر و بوده مختصر محیطی
 فراینـدهاي  شـامل ( شـهري  فاضـلاب  تصـفیه  تتأسیسا

ــف؛ ــانیکی، مختل ــوژیکی، مک ــی، بیول ــیمیایی فیزیک  و ش
     و هــابــاکتري افــزایش بــر احتمــالاً) شــیمیایی -فیزیکــی

 و بوده ؤثرمختلـف م طرق به بیوتیکیآنتی مقاوم هايژن
داخـل  هـب یـبیوتیکآنتی تـمقاوم ارـانتش تشدید به منجر

 منـابع  وجـود  .)1 شـماره  شکل ()9و7(شودمی زیستمحیط 
 زیـاد  تمـاس  ،)فاضلاب در موجود آلی مواد( فراوان غذایی

 از بخشـی  بازگردش از ناشی(زیاد  تراکم دلیلبه هاباکتري
 از هـاي بـاکتري  وجود مناسب، دمایی شرایط ،)دفعی لجن
 هـاي بـاکتري  وجود درمانی، هايمحیط از شده مقاوم قبل

 واحد از ناشی فشار و مقاومت تدریاف مستعد محیط بومی
هـاي مقـاوم بـه     سـریع بـاکتري   افـزایش  باعث گندزدایی

   )11و10(شود. بیوتیک می آنتی
ها، مقاومت نسبت بـه   این راستا بسیاري از باکتريدر      

کننـد. منـابع محیطـی     بیوتیک را نیز کسـب مـی   چند آنتی
وم هاي مقـا  کنندگان اصلی ژن ویژه منابع آبی از دریافت به

هــا از طریــق پســاب خروجــی از     بیوتیــک بــه آنتــی 
ایـن عوامـل در    )12(باشـند.  هاي فاضـلاب مـی   خانه تصفیه

 ـ توانند می و دارند بالایی محیط ماندگاري  بـین  صـورت هب
 ورتـــصبه آب هـتصفی ايـفراینده )2(شوند. منتقل نسلی
 نــمحققی برخی. نمایند حذف را ARGs توانندنمی کامل
 هـتصفی فرایندهاي در را عوامل این از برخی افزایش حتی
این عوامل تحقیقات حضور  )13-15(اند. نموده گزارش نیز آب

 )16و12(یید نموده است.هاي توزیع آب شهري تأ را در شبکه
در آب شـرب و در نقطــه مصـرف، خطــر    ARGsحضـور  

آلاینـده  یـک   عنوان بهجدي براي سلامت عمومی بوده و 
 )18و17(باشد.محیطی مطرح می  زیست

 

 
 

در چرخه بین انسان، محیط و هر  ARGsداوم مجریان  -1شکل 
 کدام به تنهایی 

 

بیوتیکی در  هاي مختلف آنتی تقریباً نسبت به همه گروه    
زیست مقاومت وجود دارد. نکته مهم دیگر این که  محیط 

تـر از  ها نسبت بـه دو یـا بـیش    بسیاري از میکروارگانیسم
باشند. این موضوع یـک   بیوتیکی مقاوم می هاي آنتی گروه

زا بـوده و   هاي بیماري مزیت انتخابی براي میکروارگانیسم
توانند علاوه بر ماندگاري، افراد در معـرض   این عوامل می

در بــین متأســفانه مقاومــت چندگانــه  )9(را درگیــر نماینــد.
محیط رایج است. نتـایج مطالعـات   هاي موجود در  باکتري

ها بـا   بیوتیک نسبت به آنتیافزایش مقاومت  نشان داده که
بیوتیک موجود در محیط داراي رابطه مسـتقیم   آنتیمقدار 

 ـ        ه است. بـه بیـانی دیگـر مقاومـت ایجـاد شـده نسـبت ب
تري از طریق فاضلاب بیشهایی که به مقدار  بیوتیک آنتی

هر شود. به تر مشاهده میشوند بیش وارد منابع محیطی می
معنـی در معـرض    بیوتیـک بـه   آنتـی  تـر حال غلظت بیش

سـت. لـذا   تـري بـاکتري در محـیط ا   قرارگیري تعداد بیش
یک ها با  طور که قبلاً بیان شد تماس مداوم باکتري همان
 بیوتیـک باعـث پاســخ طبیعــی (ایجـاد مقاومــت)     آنتی

 )19و11(شود. متقابل باکتري می
آب هاي مقاوم در منابع  در این مرور سیستماتیک، ژن     

هـاي فاضـلاب شـهري و     خانـه  اعم از تصـفیه  و فاضلاب
دات حیـوانی، کشـاورزي، پسـاب خروجـی     زایبیمارستانی، 

ــه تصــفیه هــاي  هــاي طبیعــی، رســوبات و آب هــا، آب خان
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بیـوتیکی مـورد    آشامیدنی نسبت به هشت گروه مهم آنتی
 بررسی قرار گرفته است. 

 
هامواد و روش: 

مقالات منتشـر شـده طـی    در این مرور سیستماتیک،      
ــال ــاي س ــا  2000ه ــا 2016ت ــهدر پایگ ــاته ی اي اطلاع

Science Direct، PubMed، Google Scholar و SID 
منـابع آب و  هاي کدُکننـده مقاومـت در   بررسی شدند. ژن

هــاي فاضــلاب شــهري و خانــهاعــم از تصــفیهفاضــلاب 
، کشـاورزي، پسـاب خروجـی    دات حیـوانی زایبیمارستانی، 

هــاي هــاي طبیعــی، رســوبات و آبهــا، آبانــهختصــفیه
بیـوتیکی  آشامیدنی نسـبت بـه هشـت گـروه مهـم آنتـی      

کلین، ماکرولیـــد، ای(بتالاکتـــام، آمینوگلیکوزیـــد، تتراســـ
         کینولــون) مــورد ارزیــابی    ســولفونامید، گلیکوپپتیــد و 

 ,Antibiotic resistanceايـهد. کلیدواژهــرار گرفتنــق
antibiotic resistance genes, wastewater 
treatment, water treatment, hospital and 
municipal wastewaters, sludge, qualify PCR 

صورت فارسی و انگلیسی جستجو گردید. از تعـداد کـل   هب
مقاله مناسـب تشـخیص داده    101 ،یافت شدهمقاله  1294
 39عنوان و چکیده مقالات مورد بررسی و در نهایـت  شد. 

وارد مطالعـه   پریزمـا قاله با رعایت اصـول چـک لیسـت    م
رود گردید و مورد تجزیـه و تحلیـل واقـع شـدند. معیـار و     

کننـده حـداقل در   دهـاي کُ بررسی ژنمقالات به مطالعه، 
نظر با استفاده از تکنیـک  هاي محیطی موردیکی از بخش

PCR .و وجود متن اصلی مقاله بود 
 
هایافته: 

ژن  113مــرور سیســتماتیک،  در مجمــوع طــی ایــن     
بیـوتیکی؛ بتالاکتـام،   کدُکننده نسبت به هشت گروه آنتـی 

هــــا، ماکرولیــــدها، یکلیناآمینوگلیکوزیــــدها، تتراســــ
هـا در  سولفونامیدها، کلرامفنیکل، گلیکوپپتیـد و کینولـون  

ــد. محــیط ــاوت شناســایی گردی  )28و2،6،11،14،16،22(هــاي متف
ــک    ژن ــه تفکی ــت ب ــده مقاوم ــاي کدُکنن ــروهه ــاي  گ ه

بیوتیکی با تأکید بر مبانی و مکانیسم مقاومت، منـابع   آنتی

ــت/  ــین جمعی ــی و همچن ــه محیط ــی   گون ــاي میکروب ه
آورده شـده  ترتیب در زیـر  بهدکننده هاي کُ کننده ژن حمل

 است.  
 ها:بتالاکتام -1

 هاي شناسـایی  بیوتیک ترین آنتی ها از قدیمی بتالاکتام     
 افـزایش   )17و11(باشـند.  هـا مـی   آن ترین رمصرفشده و از پ

تواند اثرات جدي  ها می بیوتیک مقاومت نسبت به این آنتی
 ها داشته باشد چرا که بـه  کنترل بیماريمنفی بر درمان و 

ها براي  بیوتیک این گروه از آنتین بودن سمیت، دلیل پایی
و طیـف  کاربرد وسـیع   )20و17(باشند. بدن گزینه مطلوب می

هـاي   ده باعث شده است که بسیاري از گروهزیاد این خانوا
هـا مقاومـت نشـان     بیوتیـک  میکروبی نسبت به این آنتـی 

     تــرین مکانیســم مقاومــت،  تــرین و رایــج مهــم )11(دهنــد.
ــیع  ــاز وســـ ــزیم بتالاکتامـــ ــد آنـــ ــف تولیـــ                الطیـــ

)Extended-Spectrum β-lactamases( باشد. این می
هاي گـرم مثبـت و منفـی     کتريمکانیسم در بسیاري از با

 )11(وجود دارد.
کشـور نشـان داده کـه ایـن گـروه       ساله در 9بررسی      
و متعاقـب  بیوتیکی  ترین گروه آنتی رمصرفبیوتیکی پ آنتی
هـاي   ژن )21(ترین مقاومت ایجاد شده است.داراي بیش آن
ــه  کدُ ــیط ب ــامی در مح ــت بتالاکت ــده مقاوم ــورت  کنن ص

). ژن 1 شـماره  اسـت (جـدول   اي شناسایی شـده  گسترده
blaTEM ُکننده مقاومـت نسـبت بـه کـلاس     (ژن کدA 

شناسایی گردید. اي در دریاچه ژنو  طی مطالعه ها) بتالاکتام
با توجه به استفاده از آب دریاچه براي شرب خطـر انتقـال   

 )22(این عوامل به انسان محتمـل گـزارش گردیـده اسـت.    
هــاي ژن دهــدنشــان مــیعــالی و همکــارانش مطالعــات 

هاي این گروه (سفتازیدیم) بیوتیککننده نسبت به آنتیکدُ
هـاي شـهري و   در کشور داراي وفور بـالایی در فاضـلاب  

 )23و5(بیمارستانی است.
 آمینوگلیکوزیدها: -2

 آمینوگلیکوزیدها عوامـل ضدمیکروبـی هستنـد کـه از     
ــت از  ــق ممانع ــاخت طری ــل  س ــاهش تمای ــروتئین و ک پ

هـا اثـر    بیوتیـک  کنند. این آنتی شاء عمل مینفوذپذیري غ
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هـا دارنـد. چنـدین     بیوتیـک  بـا دیگـر آنتـی   کنندگی تشدید

مکانیسم مقاومـت بـراي آمینوگلیکوزیـدها شـناخته شـده      
تغییـر   -3کـاهش نفوذپـذیري    -2پمپ فعـال   -1است:  

هــاي  وســیله آنــزیم ســازي بــه غیرفعــال -4ریبــوزومی و 
هـاي مختلفـی از    بیوتیـک  آمینوگلیکوزیدي. این گروه آنتی

و همکـاران   صـمدي گیـرد.   جمله جنتامایسین را در بر می
هاي مقاوم بـه جنتامایسـین را در    ها و ژن باکتري) 2015(

 )32(هاي مختلف محیطی در کشور شناسایی نمودند. محیط
گستردگی شناسایی این عامل به انعکاس اسـتفاده از ایـن   

ی بـراي انسـان و   ویژه درمان بیوتیک جهت مصارف به آنتی
  )33(حیوانات نسبت داده شده است.

هاي کدُکننده مقاومـت نسـبت بـه      برخی محققین ژن     
هـاي مختلـف    ) را در محیطAac3-Iجنتامایسین (از جمله 

ــوط     ــی مرب ــال ژنتیک ــر انتق ــی عناص ــزایش فراوان ــه اف ب
ه ـت بـت نسبـاز طرفی مکانیسم غالب مقاوم )33(دانند. می

 در این .سازي آنزیم عنوان شده است فعالجنتامایسین غیر
   نـت ایـده اسـی شـم شناسایـوع آنزیـن 50راستا بیش از 

اسـتیل   ؛شـان شـامل   ها بر مبناي عمل بیوشـیمیایی  آنزیم
ــد ترانســفرازها  ترانســفرازها، فسفوترانســفرازها و نوکلئوتی

هـاي مختلـف از    ها توسط ژن این آنزیم )41و40،17(باشند. می
هـاي   شوند. آنزیم کدُ می )Ant )Aad و Aac ،Aphجمله 

وســیعی از محــدوده هــاي کدُکننــده در  ذکــر شــده و ژن
هاي ایزوله شـده (آئرومونـاس، اشریشـیا، ویبریـو،      باکتري

هـاي   هـاي بیمارسـتانی و آب   محیط زیا) اسالمونلا و لیستر
   )35و33،29(اند. آلوده شناسایی شده

ــتیل  -N-یـــدکدُکننـــده آمینوگلیکوز Aac3ژن       اسـ
ــه شــده از  ترانســفرازها در جمعیــت هــاي میکروبــی ایزول

ــات تصــفیه فاضــلاب، آب رودخانــه و منــاطق      تأسیس
ــین طــی  )43و42(کشــاورزي شناســایی شــده اســت.  محقق

هاي کدُکننده مقاومـت نسـبت    مطالعات مختلف وجود ژن
بــه آمینوگلیکوزیــدها را در منــابع محیطــی کشــور تأییــد 

ــوده ــد.نم ــت    ژن )32و5(ان ــده مقاوم ــف کدُکنن ــاي مختل ه
آورده  1آمینوگلیکوزیدها در منابع مختلف در جدول شماره 

 شده است.
 

 

 
 و آمینوگلیکوزیدها در منابع محیطی ها بتالاکتامي مقاوم به ها ژن -1جدول 

 
 منبع ي حاملها سمیکروارگانیم منابع محیطی* نام ژن

 ها بتالاکتامي مقاوم به ها ژن

ctx-m-32, ampC, ,blaPSE-1, blaSHV, 

blaTEM-1, blaOXA-1 
blaOXA-2, blaOXA-10, blaOXA-30, 

,mecA, penA 

ASP, SW,US, DW, NW, US, 
EW, SD, HW,VR,AR, AS 

 

انتروباکتر، سالمونلا، آئروموناس، هاي میکروبی،  جمعیت

 پلاسمید، pTB11پلاسمید، و ویبریو کلیاشریشیا

، pTB11د، پلاسمیpB8پلاسمید آئروموناس، 

 استرپتوکوکوس، لیستریا

 )24-31و17(

 

 هاي مقاوم به آمینوگلیکوزیدها ژن
aacA, aacA1, aacA4, aacA7, 

aacA29b, aacC1, aacC2, aacC3, 
aacC4, aadA1, aadA2 

aadA4, aadA5, aadA10, 
aadA12,aadA13, aadB, aph, aphA, 

aphA1, aphA2, aphA-3, aphD, nptII, 
sat1, sat2, strA, strB 

ASP, NW, HW,VR,AR, US, 
EW, SD, DW, 

 

ناس، ، آئروموpTB11جمعیت میکروبی، پلاسمید

، pB2 ،pB3کلی، پلاسمیدسیتروباکتر، شیگلا، اشریشیا

 ،pB4، لیستریا، سالمونلا، ویبریو، پلاسمید pB8پلاسمید

 pB4 ،pB10پلاسمید 

)31-39و26،27،29(  

 
*Hospital Wastewater (HW) هـا  مارسـتان یبناشی از : فاضلاب ،Veterinary Residues (VR)   ،تولیـدات حیـوانی :Agricultural Region (AR)  ،منـاطق کشـاورزي :Untreated Sewage 

(US)   ،فاضلاب تصـفیه نشـده :Activated Sludge Process (ASP)   ي فاضـلاب،  هـا  خانـه  هیتصـف : لجـن فعـال وEffluent Wastewater (EW)   ي فاضـلاب،  هـا  انـه خ هیتصـف : پسـاب خروجـی         
Natural Waters (NW) :ي طبیعی، ها آبSediment Deposite (SD) ،رسوبات :Drinking Water (DW)آب آشامیدنی : 
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 ها:تتراسیکلین -3
ها باعث مهـار سـنتز پـروتئین در سـلول     تتراسایکلین     

ینـد، انتقـال   ا. عنصر اصـلی در ایـن فر  شوند یباکتریایی م
(نیازمنــد صــرف انــرژي) از میــان غشــاي  کبیوتیــ یآنتــ

. شود یسلول م به تجمع آن در منجر که است لاسمیسیتوپ
 ـ بـه   یرپـذ  صـورت برگشـت   بـه  بیوتیـک  یدرون سلول، آنت

ریبوزومی در باکتري متصل و از این طریق  S 30زیرواحد 
. سـمیت  گـردد  یباعث مهار سنتز پـروتئین در بـاکتري م ـ  

هـا   نفوذپذیري متفـاوت آن  در ها بیوتیک یگزینشی این آنت
نهفته است کـه   ها يپستانداران و باکتر يها در برابر سلول

. شـود  یباعث عدم وجود یک سیسـتم انتقـال مناسـب م ـ   
یکسانی دارند  ها در عمل، گستره ضدمیکروبیتتراسایکلین

در میـزان فعالیـت نسـبت بـه ایـن عوامـل        و تنها تفاوت
عنوان یک  به )11(.تهاسمیکروبی و یا سایر میکروارگانیسم

هـا  یک از انواع تتراسـایکلین  قانون، مقاومت نسبت به هر
هاسـت. از   گر وجود مقاومت در برابر سـایر انـواع آن  نشان

کلروتتراسایکلین را نام برد کـه از اثـر    توان یها م انواع آن
 )44(.برخوردار است ها يباکتریوستاتیکی در مقابل باکتر

ــ     ــا دارايیکلیناتتراس ــلاب    ه ــالا در فاض ــی ب فراوان
با اهداف انسـانی، حیـوانی و    ها کیوتیب یآنت. این باشند یم

. رنـد یگ یم ـمحیط زیستی در کشاورزي مورد استفاده قرار 
 10در محـدوده   متحده  الاتیادر فاضلاب خام ورودي در 

متعـارف   صورت به. اند شدهیی شناسانانوگرم در لیتر  60تا 
ي فاضلاب با میانگین ها خانه هیصفتها در کیوتیب یآنتاین 
. این راندمان پس از تصفیه ثانویه شود یمدرصد حذف  60

هـاي زیـادي مبنـی بـر      گزارش. ابدی یمو کلرزنی افزایش 
یکلین در ابیوتیکی نسـبت بـه تتراس ـ   فراوانی مقاومت آنتی

هاي مقاوم ارایه شده  هاي میکروبی و همچنین ژن جمعیت
هـاي   و ژن هـا بیوتیک وم به آنتیهاي مقا باکتري )45(است.

هـاي   یکلین در بخـش امـرتبط بـا تتراس ـ  مقاوم باکتریایی 
مختلف از جمله: منابع آبی، فاضلاب خام و پساب خروجی 

و  عـالی  )47و46(هاي فاضلاب یافت شـده اسـت.   خانه تصفیه
ــاران  ــونیر ) و 2014(همک ــاران م ) غلظــت 2011(و همک

کلین را در فاضـلاب  یاهاي مقـاوم بـه تتراس ـ   بالایی از ژن

هاي فاضـلاب شناسـایی    خانه خام و پساب خروجی تصفیه
 ).2(جدول شماره  )48و47(نمودند

 ماکرولیدها: -4
این ترکیبـات عمومـاً در مـواردي کـه حساسـیت بـه            

 گیرنـد  یمورد استفاده قرار م شود یمشاهده م ها سیلین یپن
ــ وو جــز ــک یآنت ــاي بیوتی ــ ه محســوب  خطــر یبســیار ب

 هـاي  ینپروتئ ماکرولیدها باعث مهار سنتز )67و11(.وندش یم
ینـد سـنتز پـروتئین،    ا. اولین مرحلـه از فر شوند یباکتري م

ایـن  که  است mRNAبه  DNA د ژنتیکی ازرونویسی کُ
پـروتئین در   . سـنتز اسـت پلیمراز  RNA وابسته به مرحله

سـت  ا S 80باکتري داراي ریبـوز   .گیرد یریبوزوم انجام م
در  تشکیل شـده اسـت.   S 30و  S 50واحد  زیرکه از دو 

 50Sو  mRNAبه  30Sیند سنتز پروتئین در باکتري، افر
زنجیـر   رشـد  که به منطقه شود یمتصل م ینواسیدهابه آم

 S 50ماکرولیدها با اتصال به بخش  است. پپتیدي موسوم
پپتیـدي   زنجیـر  رشـد  مـانع  و پـروتئین  باعث مهار سـنتز 

 )68(شوند. یم

بدون تغییر و با مقدار بیش  ها کیوتیب یآنتگروه از این      
. در انـد  شـده درصد مقادیر اولیه در فاضلاب ردیابی  60از 

 ـیی که استفاده از ایـن  ها مکان  ـوتیب یآنت بالاسـت   هـا  کی
تــوان داشــت.       انتظــار مقــادیر بــالایی را در فاضــلاب مــی

اري دي و دامپـرور داممناطق کشاورزي،  نمونه در عنوانهب
انتظار  نیسیترومایار کیوتیب یآنتبا توجه به مصرف بالاي 

ین اریترومایس ـ )69(وجود دارد. کیوتیب یآنتبالاي وجود این 
 ـوتیب یآنتکه یکی از  ي خـانواده ماکرولیـدها اسـت    هـا  کی

در فاضلاب وجود  رفعالیغدو شکل فعال و  د به هرتوان یم
رودي بـه  ماکرولیـدها در فاضـلاب خـام و    )65(داشته باشد.

تـا  1000با غلظتـی حـدود  متحده  الاتیاي هاخانههیتصف
 )70(یی شده است.شناسادر لیتر  نانوگرم 1500

 سولفونامیدها: -5
ــولفونامیدها       ــولاًس ــت    معم ــی یاف ــابع محیط در من

 ـاین  )70(.شوند یم  ـوتیب یآنت  8000حتـی تـا حـدود     هـا  کی
ي خام در ها بفاضلا(سولفامتوکسازول) در  در لیتر نانوگرم
. مشـــخص شـــده اســـت انـــد شـــدهیی شناســـاچـــین 
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ي فاضلاب راندمان مناسـبی در حـذف ایـن    ها خانه هیتصف

 100نمونه رانـدمان حـذف    عنوان بهدارند.  ها کیوتیب یآنت
 )71(درصـدي سولفامتوکســازول نیــز گــزارش شــده اســت. 

همچنین تحقیقی نشان داده که حـذف سولفامتوکسـازول    
 ــ ــور غشــــ ــه روش راکتــــ ــوژیکیبــــ                     ایی بیولــــ

)Membrane Bioreactor( ـــه ـــی دارد  pH بـ بستگـ
)9-5=PH(.     سولفونامیدها تا حدي تمایل بـه جـذب لجـن

ي لجن عملکـرد خـوبی بـراي حـذف     هواز یبدارند. هضم 
درصد). نقطه  97سولفومرازین داشته است (راندمان بالاي 

ــه سولفام توکســازول هــدف توســط ســولفونامیدها از جمل
)SMX( باشد.سنتز دي هیدروپتروات می)72( 

کُـد کـردن    لهیوس ـ بـه مقاومت به سولفونامیدها اغلب      
از ژن  دهـش  تـمحافظ العاده فوقموتاسیون بر روي ناحیه 

sul اي ــراي القـب اـه سمیمکانی از ـانواع مختلف )73(.ستا 

غییـر  که براسـاس ت د ان شدهمقاومت به سولفونامیدها یافت 
 )73-75(.شود یمو همراهی عناصر متحرك انجام  sul ژن در

ي مختلـف محیطـی یافـت شـده     هـا  يباکتردر  sul1 ژن
بخشی از کلاس اینتگرون  عنوان بهاین ژن  )77و49،76(است.

عناصـر ژنتیکـی هسـتند کـه شـامل       ها نتگرونیا. ستا 1
ــراي   ي هــا ســتمیستعــدادي ژن و محــل الحــاق ویــژه ب

ي ها کاستتا  سازد یمرا قادر  ها آنکه  ندباش یمنوترکیبی 
انتقال  صورت به تواند یمآوردند و  دستبهژنی متحرك را 

ي مختلـف باکتریـایی در فاضـلاب و    ها گونهافقی در بین 
فراوانـی بـالاي    )78و34،35(ي آبی منتشر شود.ها طیمحدیگر 

ناشی از فراوانی بالاي عناصر ژنتیکی در  تواند یماین ژن 
باشــد  1نقــش اینتگــرون کــلاس  نیو همچنــفاضــلاب 

 ). 2(جدول شماره 
 

 
 

 ي مقاوم به تتراسایکلین، ماکرولیدها و سولفونامیدها در منابع محیطیها ژن -2جدول 

 

 آورده شده است 1مخفف منابع محیطی در جدول شماره  *

 
 

 
 

 منبع ي حاملها سمیکروارگانیم منابع محیطی* نام ژن

 هاي مقاوم به تتراسایکلینژن

tetA,,tetB, tetC, tetD, tetE, 
tetG, tetH, tetJ, tetX, tetY, tetZ, 
tet33, tet39, otrB, tetM, tetO, 
tetQ, tetS, tetT, tetW, otrA, 

tetU 

US, EW, ASP, DW, NW, 
SD, HW,VR,AR 

آلکالیژنز، آرتروباکتر، کوموناس، اشریشیاکلی، لیستریا،  جمعیت میکروبی،

یا، آئروموناس، سودوموناس، سالمونلا و ویبریو، آفیپیا، بورخولدریا، سرات

فلاووباکتریوم، ، استافیلوکوکوس، برویباکتریوم، سودوآلترموناس

دیتزیا، اکتینومیست، پروتئوس، ویوترسیلا، اسیدیووراکس، اسینتوباکتر، 

باسیلوس  مایکوباکتریوم، اسینتوباکتر، استرپتومیسیت،لئوکوباکتر، 

 لاکتوکوکوسشیوانلا، اسپوروسارسینا، باسیلوس، پنی، لاکتوکوکوس

 )48-61و43،31،29(

 

 ي مقاوم به ماکرولیدهاها ژن
mph, mph(A), ph(B), ermA, 
ermB, ermC, ermE, ermF, 

ermT, ermV,  ermX, mef(A), 
mefE , mefI 

EW, HW,VR,AR 
ASP 

انتروکوکوس باسیلوس، ، pRSB101پلاسمیدجمعیت میکروبی، 

 انتروکوکوس

 )62-65و34،50(

 

 هاي مقاوم به سولفونامیدها ژن
dfrII, dfrV, dfrA1, dfrA5, dfrA7, 

dfrA12, dfr13, dfrA15, dfr16, 
dfrA17, dfr18, dfrA19, sulI, 

sulII, sulIII, sulA 

ASP, NW, HW, VR,AR, 
DW, EW, 

SD 

، pB2 لیستریا سالمونلا، ویبریو،، اشریشیا، آئروموناسجمعیت میکروبی،

 آسینتوباکتر pB3 , pB8 , pB10 ,پلاسمید، 

)66و59،50،34(  

 



 ي                                             / مقاله مرور1396)، آذر و دي 94ی(پی در پ 5، سال بیست و یکم، شماره مجله علمی دانشگاه علوم پزشکی قزوین                                       62   

 کلرامفنیکل: -6 
این ترکیب در ابتدا از محیط کشـت طبیعـی در سـال         

استخراج و جداسازي شد. این ترکیـب باعـث مهـار     1947
ــاکتر ــروتئین در ب و در تعــداد محــدودي در  هــا يســنتز پ

به زیـر   بیوتیک یآنت این )11(شود. ییوکاریوتی م يها سلول
متصـل   یرپذ صورت برگشت ریبوزوم باکتري به S 50واحد 

در  tRNAانتهـایی بـه    ینواسـید شده و مانع از اتصـال آم 
. ایـن  شـود  یریبـوزوم م ـ  S 50نواحی فعال در زیر واحـد  

 هـاي  يگستره فعالیت وسـیعی شـامل بـاکتر    بیوتیک یآنت
مقاومت در  )79(است.  یگرم مثبت و منف ،هوازي یب ،هوازي

ه ـب رـکه منج اغلب با حضور پلاسمیدي لکلرامفنیک برابر
توضـیح   شـود  یتولید آنزیم کلرامفنیکل استیل ترانسفراز م

مـانع   بیوتیک ی. این آنزیم با استیله کردن آنتشود یداده م
. این ترکیب شود یریبوزوم م S 50از اتصال آن به بخش 

 احتیاط رارد آن باید کارب ذاتاً سمی بوده و در بیوتیکی یآنت
مطالعات مختلف محیطی حاکی از حضور  )11(.دنمورعایت 

بیـوتیکی در   یآنت ـي کدُکننده نسبت بـه ایـن گـروه    ها ژن
شده و حتی شبکه   یهتصفهاي آبی، فاضلاب خام و  یطمح

   )80(.توزیع آب شهري است
 گلیکوپپتیدها: -7

ي مهم در ها کیوتیب یآنتاز این گروه، وانکومایسین از      
نگرانی  )84(ي انتروکوکی بیمارستانی است.ها عفونتدرمان 
ي کدُکننده مقاومت نسبت به این عوامل بـه  ها ژناز ورود 

. محیط باعث مطالعات زیادي در ایـن زمینـه شـده اسـت    
 باکتریـایی  سـلول  غشـاي  سـنتز  مهار باعث وانکومایسین

 هـب رـمنج که بتالاکتام يهاکیوتیب یآنت برخلاف. شود یم
ــار ــه مه ــوم مرحل ــنتز س ــدوگلیکان س ــ پپتی ــوند یم  ،ش

 تــساخ دوم هـمرحل در اختلال ایجاد باعث وانکومایسین
 دـکـه واح واکنشی وانکومایسین،. شود یمباکتري  غشاي
ــتکرار ــلولی ايغشــ وندهش  فســفولیپیدي ايغشــ از س

 ودموج ـ ايه ـپپتیـدوگلیکان  بـه  و شـده  جدا سیتوپلاسمی
 ـک یم ـ متوقـف را  ودش ـ یم ـ متصل  ایـن  ضـمن  در )11(.دن

 رـیتأث طریق از هاپروتوپلاست آسیب به منجر کیوتیب یآنت
. شود یم RNA سنتز مهار مسیر از سیتوپلاسمی غشاي بر

 بودهمؤثر  مثبت گرم يها يباکتر بر تنها کیوتیب یآنت این
 اورئوس استافیلوکوك باکتري از ییها هیسو برابر در حتی و

 خـوبی بـه  سـت هاسفالوسـپورین  و سیلینمتی به مقاوم که
 ـع. کنـد  یم عمل  ـ ایـن  ریتـأث  عـدم  تل  ـوتیب یآنت  بـر  کی
 خـارجی  غشـاي  نفوذپـذیري  عدم منفی، گرم يها يباکتر

مطالعات محیطی از  )21(است. وانکومایسین به نسبتها  آن
ي هـا  ژن) وجـود  2007( و همکـاران رحیمی  بررسیجمله 

ي هـا  ضـلاب فاوانکومایسـین را در  کننده مقاومـت بـه   دکُ
 )85(کشور تأیید نمود.شهري 

 ها:کینولون -8
ي سنتزي را ها کیوتیب یآنتها طیف وسیعی از کینولون     
که کاربردهـاي انسـانی و حیـوانی دارنـد.      دنریگ یم در بر

ــون ــزیم  مکانیســم کینول ــر آن ــر ب ــا، اث ــراز و ژ DNAه ی
 DNA مهـار بـا   ها کیوتیب یآنت. این ستا IV توپوایزومراز

مطالعـات   )86(.شـوند  یم ـي همانندسـاز ز باعـث مهـار   جیرا
را تأیید نموده است. این  ها کیوتیب یآنتمحیطی وجود این 

. رانـدمان حـذف   شـوند  ینمی تجزیه راحت به ها کیوتیب یآنت
 طی تصـفیه فاضـلاب در  آبی  مرحله از ها کیوتیب یآنتاین 

ایـن  زارش شـده اسـت. حـذف    درصد هـم گ ـ  80سوئد تا 
 ـوتیب یآنت درصـد   44تـا  توسـط روش لجـن فعـال     اه ـ کی

 ـوتیب یآنت ـیک دسته از  )87و70(گزارش شده است. ي هـا  کی
مهم ایـن گـروه فلوروکینولـون اسـت کـه بـراي درمـان        

. میزان بالاي مصـرف  شود یمي ادراري استفاده ها عفونت
 ـوتیب یآنت ـي مقدار زیادي از ایـن  رهاسازباعث  بـه   هـا  کی

مقاومـت مربـوط بـه     ي کدُکنندهها ژن )88(.شود یممحیط 
مـورد بررسـی و   ی در منابع محیطـی  کیوتیب یآنتاین گروه 

 ).3یی واقع شده است (جدول شماره شناسا
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 فلوروکینولون در منابع محیطیگلیکوپپتیدها و  هاي مقاوم به کلرامفنیکل، ژن - 3جدول 

 
 منبع ي حاملها سمیکروارگانیم منابع محیطی* نام ژن

 کلرامفنیکل هاي مقاوم به ژن

cmlA, cmlA1, cmlA5, catB2, 
catB3, catB6, catB7, catB8, 

catI, catII, catIII, catIV, floR, 
cat-TC 

ASP, HW, VR, AR, DW 
، pTB11پلاسمیدجمعیت میکروبی،  pB2، pB3پلاسمید 

 سودوالتروموناس، لیستریا، ویبریو، سالمونلا ،آئروموناس

 )81و5،35،38،50(

 

 گلیکوپپتیدها وم بههاي مقا ژن

vanA, vanB DW, EW, NW, HW, VR, AR, UW 82و24( انتروکوکوس و استافیلوکوکوس( 

 هاي مقاوم به فلوروکینولون ژن

qnr, qnrA3, qnrB1, qnrB4, 
qnrB7, qnrS 

ASP, HW, VR, AR, US, EW کلی، کلبسیلا، پلاسمیدجمعیت میکروبی، اشریشیا 
 )83و50،6(

 
 

 آورده شده است 1محیطی در جدول شماره مخفف منابع  *

 
گیريبحث و نتیجه: 

گـویی بـه نیازهـاي درمـانی انسـانی،       ضرورت پاسـخ      
اي،  کمی نیازهاي تغذیه حیوانی و همچنین ارتقاي کیفی و

ها را کم نکرده بلکه افزایش  بیوتیک تنها استفاده از آنتی نه
ز نیــز داده اســت. متأســفانه جنبــه مثبــت اســتفاده ا     

هـاي   قدر عریض شده اسـت کـه جنبـه    ها آن بیوتیک آنتی
شود و یـا امکـان    منفی و یا دغدغه آفرین آن یا دیده نمی

ــیع از    ــتفاده وس ــال اس ــه هرح ــت. ب ــوده اس ــرح آن نب ط
هـا در  مانـده آن ها و عدم حـذف کامـل بـاقی    بیوتیک آنتی

هاي تصفیه فاضلاب منجر به حضور این عوامل به سیستم
هـاي ورودي بـه    بیوتیـک  ه اسـت. آنتـی  زیست شد محیط 
زیست باعث فشار بر اکوسیستم میکروارگانیسمی و   محیط

بیـوتیکی   شـود. مقاومـت آنتـی    ها می ایجاد مقاومت در آن
دلیـل  ساختار اکوسیسـتم محیطـی را دچـار تغییـرات (بـه     

هاي موجود در  تأثیرپذیري متفاوت میکرو و ماکروارگانیسم
هاي مقـاوم ناشـی از    حال ژنکند. به هر محیط) وسیع می

هـاي مهـم محیطـی     عنوان یکی از آلاینـده  موارد فوق به
مـدت،   هـا هـم کوتـاه    شوند. اثرات این آلایندهشناخته می

بلندمدت، انسانی و حیوانی اسـت و در واقـع همـه ارکـان     
تـرین سـد   مهم )89(گیرد. بوم کره خاکی را در بر می زیست

ــده   ــن آلاین ــور ای ــر حض ــاعی در براب ــیط          دف ــه مح ــا ب ه
هـاي   خانـه  در تصـفیه  )80(هاي فاضلاب هستند.خانهتصفیه

ترین نقش را در کـاهش یـا   فاضلاب واحد گندزدایی بیش
  )90(کنترل این عوامل دارد.

هـاي   خانـه  در حال حاضر فرایند گنـدزدایی در تصـفیه       
باشـد.  فاضلاب بر مبنـاي اسـتفاده از ترکیبـات کلـر مـی     

تاً مفصلی، اثر واحد گنـدزدایی بـا اسـتفاده از    مطالعات نسب
اثرات  اند.هاي کدُکننده مورد ارزیابی قرار دادهکلر را بر ژن

 ؛کشــی کلــر (گــاز کلــر یــا هیپوکلریــت) شــامل میکــروب
هاي اکسیداسیون جسم سلولی، تغییر نفوذپذیري  مکانیسم

سلول، تغییر پروتوپلاسم سلول، ممانعت از فعالیت آنزیمی 
کلر پیوند قوي  )9(.سلول است RNAو  DNAبه  و آسیب

شـود.  کند و باعث تخریـب آن مـی  با لیپید غشا ایجاد می
هاي غالـب گنـدزدایی بـه نـوع میکروارگانیسـم،       مکانیسم
هاي فاضلاب و دز کلـر بسـتگی دارد. متأسـفانه     مشخصه
وسـیله فراینـدهاي گنـدزدایی     دیـده بـه   هاي آسیب باکتري

و تحت غلظت پایین کلر مجدداً رشد  توانند زنده بمانند می
هـاي   هـا و ژن  برخی محققین کاهش بـاکتري  )92و91(کنند.

مقاوم در مقابل برخی اثر افزایشی این واحـد گنـدزدایی را   
  )71(اند. گزارش نموده

شده در کشـورهاي مختلـف    مبتنی بر مطالعات انجام      
رسـد واحـد متعـارف گنـدزدایی بـا کلـر،        دنیا، به نظر مـی 

هـاي مقـاوم را    ها و ژن اطمینان لازم براي کنترل باکتري
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مانده ها افزایش حذف باقیبرخی مطالعه )70(کند. ایجاد نمی
در واحد گنـدزدایی گـزارش    pH ها را با تغییر بیوتیک آنتی
ها هم مـؤثر   ها و ژن تواند در حذف باکتري اند که می کرده

ــد. ــتفاده از    روش )93(باشـ ــد اسـ ــی ماننـ ــاي ترکیبـ  هـ
H2O2+CL2 ــتفاده از ازن ــا ، اسـ  )Tio2(و فتوکاتالیزهـ
هـا توانمنـدي بـالاتر     نتایج ایـن بررسـی  اند. پیشنهاد شده

هـا را   هاي ترکیبی در کاهش یا حـذف ایـن آلاینـده    روش
هـاي پیشـرفته احتمـالاً     دهـد. اسـتفاده از روش   نشان می

هـا   ترین تأثیر را در کـاهش یـا حـذف ایـن آلاینـده     بیش
هـاي   تصـفیه فاضـلاب   حققین استفاده از پـیش  م )47(دارد.

ــتفاده از روش  ــا اس ــتانی ب ــل؛   بیمارس ــرفته مث ــاي پیش ه
هاي شنی تند را مناسـب   بیوراکتورهاي غشایی و یا صافی

هـاي   ها و ژن وه بر حذف باکترياند. این روش علا دانسته
مانـده را  هاي بـاقی  بیوتیک تواند آنتی کننده مقاومت میکدُ

   )94و48(ه حذف کند.نیز در حد بهین
هــاي  اده عملیـاتی از روش لازم بـه ذکــر اسـت اســتف       

رغـم   تـري اسـت. علـی   نیازمنـد مطالعـات بـیش   پیشرفته 
هاي مقاوم به  هاي بسیار براي جلوگیري از ورود ژن تلاش

 )95(انـد. منـابع آبـی شناسـایی شـده    عوامل در  محیط، این
جلـوگیري  هاي آب، سد دفاعی بسیار مهمی در  خانه تصفیه

کننـده مقاومـت   کدُ هـاي  هـاي واجـد ژن   از تماس باکتري
 )96و12(باشـند.  بیوتیکی به انسان از طریق آب شرب میآنتی

در فرایندهاي تصـفیه آب تکیـه بـر کـارایی و اثربخشـی      
هاي  سازي فرایند فیلتراسیون، سیستم ها، بهینه منعقدکننده

در ي بـالا  ود ماده گندزدا با ماندگارترکیبی گندزدایی و وج
هـا و   مؤثر در کنترل تماس باکتري عواملشبکه توزیع، از 

  )97و9(هاي مقاوم با انسان است. ژن
کـه در کشـور مـا در    با توجه به اهمیت موضوع و این     

بیـوتیکی در محـیط تحقیقـات زیـادي      زمینه مقاومت آنتی
تواند در جهت توسـعه   هاي زیر می صورت نگرفته، پیشنهاد

 باشد: تبط مفیدمطالعات مر
صـورت   بـه  ARGsاثر فرایندهاي تصـفیه آب بـر روي    -

 اي مورد ارزیابی قرار گیرد. گسترده
 فـاي مختلـن فرایندهـاثر واحدهاي متفاوت و همچنی -

 مورد بررسی قرار گیرد. ARGsتصفیه فاضلاب بر 
 ـ   -  دهاي ژنتیکـی نقش اجزاء ژنتیکی با قابلیـت انتقـال کُ

 بیوتیکی مورد بررسی قرار گیرد. دهنده مقاومت آنتی انتقال
کننده مقاومت، نحـوه و  هاي کدُ هاي انتشار ژن مکانیسم -

 ها در محیط بررسی شود. میزان بیان آن
هــاي درمــانی،  از محــیط ARGsتغییــرات و نوســانات  -

هـاي فاضـلاب، منـابع     خانـه  هاي تولیدي، تصفیه فاضلاب
فرایندهاي تصفیه آب تا نقطـه مصـرف مـورد     محیطی تا

 بررسی قرار گیرند. 
هـا تلفیقـی    اثر فرایندهاي گندزدایی و همچنین سیستم -

 مورد ارزیابی قرار گیرد.
سـتاي کنتـرل   هاي تصفیه آب و فاضـلاب در را  سیستم -

 یابند. ها ارتقا این آلاینده
 سازي شوند. هاي گندزدایی بهینه سیستم -
ري در این زمینه براي ایجاد یک تصـویر  مطالعات کشو -

زیسـت انجـام     بیـوتیکی در محـیط   شفاف از مقاومت آنتی
 پذیرد.

هاي  ها با استفاده از مدل ارزیابی خطر تماس این آلاینده -
 مناسب مورد بررسی قرار گیرد.

مطالعات اپیـدمیولوژیک بـا هـدف سـنجش اثرگـذاري       -
د جامعـه مـورد   ها بـر سـلامتی افـرا    بلندمدت این آلاینده

 بررسی قرار گیرد.
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