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 :الخلاصة

من  974تم عزل  ية  لة جرثوم مر 904عز ضى ال ثة للمر سطوح الأسنان والل من  سحة  سين م ِلا الجن من ك اجعين 

سنان  فم )الأ بات ال سريرياً بإلتها صوا  وبأعمارٍ مختلفة للمراكز التخصصية وعيادات الأسنان في مدينة الديوانية بعد أن شُخ

 م.1/3/2013م ولغاية 1/11/2012للمدة من  من قبِل الأطباء المختصين واللثة(

صت العزلات الجرثومية بإستخدام  تكشُخِّ هاز الفاي صبغة إ ج سالبة ل بة و صدرتها گلى موج يارام ت كورات  بكتر الم

ياتلتها  %31.12أعلى نسبة بلغت ب .Streptococcus sppالسبحيَّة  ية  بكتر كورات العنقود  .Staphylococcus sppالم

سبة  يا %20.91بن يب  وبكتر صيات الحل سبة  .Lactobacillus sppعُ يرة  %12.12بن سبة  .Candida sppثم خم بن

حرزت كما  المذكورة, بالبكترياالتي أحرزت نسباً قليلةً مقارنةً  البكتريا, وتوالت بعدها بعض 10.09% ياأ كورات  بكتر الم

من بين الأنواع الجرثومية المعزولة من سطوح الأسنان واللثة أعلى تردداً في عدد العزلات  S. mutansالسـبحيَّة الغشائية 

مي  وقتــــفي الالبلمــرة إنزيم لة سلس تفاعل تقنية وبإستعمال .عزلة( 10) قي الك  Quantitative]( qRT–PCR)[الحقي

real time–polymerase chain reaction مدة لى  المعت ني ع ير الجي ِّل التعب لذي يمُث سبي ا عد الن ثاتال ضراوة  لمور ال

 , وأثبتَ الإختبار ما يلي:S. mutans لبكترياالحيوي  والغشاء الحيوي 

 ي العد النسبي لمستويات التعبير الجيني لمورثات عوامل الضراوة )إنخفاض معنوي فspaP  وgbpB ثة عدا مور (, ما

gtfB  التي أظهرت إختلافاتً معنويةً بين معاملاتها عند مستوى إحتمالP ≥ 0.05. 

 ( يوي شاء الح ثات الغ ني لمور ير الجي ستويات التعب سبي لم عد الن في ال نوي  فاض مع سbrpAو  luxSإنخ ند م توى ( ع

 .P ≥ 0.05إحتمال 

 

 ية إنزيم البلمرة في الوقت الحقيق, تفاعل سلسلالسبحية المكوراتكلمات مفتاحية: التعبير الجيني النسبي, الأغشية الحيوية, 

 Introduction المقدمة
لة  Streptococciعوامل ضراوة تميزها عن بقية عزلات  Streptococcus mutans بكتريا تمتلك ية المعزو الفمو

ضة  لة للحمو ما أنهـا مُتحم مي, ك يف الف جةً لـبعض  Acidityمن التجو سبياً ومُنتِ ماتن في عمليـة  تيال الإنزي ها دوراً  ل

 .(1) الإلتصاق وإستعمار سطوح الأسنان

غير الذائب من السكروز وكذلك تنتج حامض  Glucagonقدرتها على تصنيع الكلوكاكون ب S. mutans بكتريا تمتاز

من ال يك  عض اللاكت لك ب هي تمت يزات ف هذه الم لى  ضافة إ كوز, بالإ ثاتكلو ضراوة المور مل ال من عوا عد  تي تُ  (2و  1) ال

 المُتضمنة:

 مورثات gtfB  وgtfC  وgtfD  التي تشُفَّر إلى إنزيمGlucosyl transferase. 

  مورثتيgbpA  وgbpC  التي تشُفَّر إلى البروتينات المرتبطة بالكلوكانGlucan binding proteins. 

  مورثةbrpA الحيوية ة التي تشُفَّر إلى البروتينات المُنظِمة للأغشيBiofilm regulatory protiens. 

  مورثةspaP  التي تشُفَّر إلى بروتينات الإلتصاق بسطوح الخلاياCell surface adhesion proteins. 

  مورثةluxS  التي تشُفَّر إلى تكوين الغشاء الحيويLuxes system. 

  مورثةLdh  التي تشُفَّر إلى إنزيماتLactic dehydrogenase. 

من جة  مات المُنت صنِّع  S. mutans إنَّ الإنزي  Intercellularو  Extracellular poly saccharides (EPS)تُ

poly saccharides (IPS ) ضا (1)من الكربوهيدات ضد الم فم  جراثيم ال ية  مة وبق لك الجرثو ية لت توفر الحما تي  دات وال

 .(3) الحيوية مُضعِفةً بذلك من مناعة جسم المضيف

 

 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
 الأول.دكتوراه للباحث  بحث مستل من أطروحةال *
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الأخرى من خلال روابط تعمل كمواقع إستقبال من  الجراثيمعلى مواقع إلتصاق مع خلايا  البكتيريةكما تحوي الأنواع 

نزيم  صاق Glycosyl transferaseخلال إ صل الإلت ندما يح يري, وع ئةً  البكت نزيم باد هذا الإ لق  سنان تط سطح الأ لى  ع

 .(9) البكتيريةتجمع المستعمرات  بتكوين الغشاء الحيوي من

إرتبطت خلاياه بسطح نصف مغمور, وغُلِّفت بصورة أساسية بقالب  بكتيرياً مجتمعاً  Biofilmيمُثِّل الغشاء الحيوي 

منتجةً من تلك الخلايا التي تظهر طرازاً  Exopolymeric substances (EPS)من مواد بوليميرية خارج خلوية 

 .(1) يا عندما تكون حرة من ناحية نسبة النمو والتعبير الجينيمظهرياً مغايراً للخلا

تتكون من ثلاثة أركان رئيِّسة هي الإشارات المكونة من مركبات كيميائية البكتيرية نَّ عملية التحاور بين الخلايا كما أ

أما إلى البيئة  بكتيريالالتي تفُرز عند حصول تغيرات في كثافة المجتمع  Auto inducedsتدعى بالمستحثات الذاتية 

التي هي نظام التعرف على الإشارات  Ai-2أو يطُلق عليها  Lux-Sرة هي شابالخلية وهنا الإ الخارجية أو تبقى مرتبطةً 

ف,  البكترياالتي تطُلق من قبِل تجمعات  عند تكوين الغشاء الحيوي والمورثات المشفرة لإنتاج الإشارات وأنظمة التعرُّ

 اــــبكتريمن قبِل  رتشُفَّ  LuxSورثة م نَّ أكما . Quorum sensing (0)لعملية برُمتها بتحسس النصاب ويطُلق على هذه ا

S. mutans  غارتيمي اللو الطورفي نهايةLog phase  رئيساً في تكوين الغشاء  وتؤدي دوراً  البكتريالمنحنى النمو في

منها العلاقات التعايشية مع الكائنات متعددة  البكتيريةيوية يتحكم تحسس النصاب بعددٍ كبير من الفعاليات الح, والحيوي

 المجتمعات وتكوين Lag phase للنموالتمهيدي  الطوروالبدء في  البكتريا وحركة الضراوة عواملالخلايا بضمنها 

نة  البكتيرية  .(7و  0) الحيوي للغشاءالمكوِّ

 Acylateذاتية لاات زالموجبة منها ففي الأولى تتكون المحفرام عن گالسالبة لصبغة  البكتريايختلف نظام التحاور في 

homoserine lactone  التي تشُفر من مورثةLuxI  ِف عليها من ق ط إستئنافي مُشفر من مورثة شن منل بروتيبويتم التعرُّ

LuxR (8). 

المحفزات  Peptide signaling moleculesرام فتمُثل جزيئات الإشارة الببتيدية گالموجبة لصبغة  البكترياأما في 

ف عليه  Atp-Binding Cassette (A-BC)يدُعى  ناقلالذاتية عبر بروتين   متحسسينة بروتينين طبوساويتم التعرُّ

 Biofilm regulatory( brpAوهناك مورثة أخرى مُنظِمة لعملية تحسس النصاب هي ), (4) ينُتجان من أصلٍ واحد

protein  تنظيم ألـ ولها دوراً كبيراً في عمليةBiofilm ( في العزلة القياسيةUa15 A لجرثومة )S. mutans َّكما أن ,

( ويعني أنَ Ai-2حامضاً أمينياً وهي مسؤولة أيضاً عن تصنيع المُستحث التلقائي ) 900تشُفَّر لتكوين  brpAمورثة 

لتكوين هذه الأغشية التي  S. mutans المورثات تعمل معاً على إستقرار الأغشية الحيوية وتنظيم التعبير الجيني لجرثومة

 من صفاتها مقاومة المضادات الحيوية.

 S. mutans لبكترياوامل الضراوة لبعض خصائص ع Molecular geneticsإنَّ دراسة الوراثة الجزيئية 

دي إلى يمكن أن يقود ليس فقط إلى معرفة أو فهم الدور لتلك العوامل في نشوء التسوس وإنما يمكن أن يؤالمرضية 

يلعب دوراً في  البكتيريةالتداخل ما بين الأنواع وأنَّ  (1)الإقتراب من التقليل المتزايد لتأثير تلك العوامل على التسوس 

؛ إذ إنَّ بعضها يعُزز تكوين الإسوداد وتطور أمراض أخرى منها تسوس الأسنان وإلتهاب ما البكتيريةديناميكية المجتمعات 

المرضية الفموية والتعايشية وتأثير ذلك التداخل على  البكتيريةفضل فهم التداخل بين الخلايا حول السن لذلك فمن الأ

ؤدي إلى تيمكن أن  البكتيريالتعبير الجيني لبعض عوامل الضراوة والإمراضية, ويعُتقد أن وجود أنواعاً من النبيت 

 .(11و  10) S. mutans لبكترياوامل الضراوة الإختلاف في التأثير على تكوين الغشاء الحيوي والتعبير الجيني لع

 Aim of studyهدف الدراسة 

 مورثةجزيئياً بإستخدام  S. mutansعلى تكوين الغشاء الحيوي مختبرياً وتوكيد تشخيص  S. mutansإختبار قدرة 

16s rRNA. 

 Materials and Methods المواد وطرائق العمل

 Collection of samplesجمع العينات أولاً: 

مسحة من سطوح الأسنان واللثة للمرضى المصابين بإلتهاب اللثة والأسنان الذين  904من  بكتيريةعزلة  974جُمِعت 

راجعوا المراكز التخصصية وعيادات الأسنان في مدينة الديوانية ومن كِلا الجنسين وبأعمارٍ مختلفةٍ لمدة أربعة أشهر 

؛ إذ أخُذت المسحات بإشراف الطبيب المختص وإستخُدمت المسحات م(1/3/2013) حتىم(  1/11/2012إمتدت من )

 ( في عملية جمع العينات لضمان حيوية العزلات.Transport media swabs) لالقطنية الحاوية على وسط ناق

 Bacterial isolation and identification البكتيريالعزل والتشخيص ثانياً: 

  Isolationالعزل  -أ

حرارة  Swabsالمسحات القطنية زُرعت عينات  جة  م °37المأخوذة من منطقة تسوس الأسنان بعد أن تم حضنها بدر

مدة  شيط  29ل غرض تن ياساعة ل سط أ البكتر ية كو ية الإغنائ ساط الزرع لى الأو طيط ع قة التخ ماكونكي گبطري لدم وال ار ا

مدة  ج 29بطريقتي الزرع الهوائي واللاهوائي, وحُضنت الأطباق ل حرارة ساعة بدر ضن °37ة  ية الح مال عمل عد إكت م وب

 أجُريت الفحوصات المظهرية والكيموحيوية.
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 Vitek compact2 system diagnosisالتشخيص بنظام الفايتك  -ب

ها  نظاميعُد  صل دقت قة ت تائج دقي طي ن الفايتك من الأنظمة التشخيصية الحديثة والسريعة في التشخيص البكتيري, إذ يع

 .(12) ـيمات الشركة المجهزة لهُ وفقاً للتأكد من العزلات البكتيرية إستخُدِمَ النظام أعلاه وحسب تعل. ولغرض ا%44إلى 

 Preservation and maintenance of bacterial isolates البكتيريةحفظ وإدامة العزلات ثالثاً: 

سابي البكتيريةديمت العزلات : أُ Short term storageالحفظ قصير الأمد  -1 سط ألأ لى و لة ع بَّ گعٍ قلي ماكونكي. صُ ار ال

ئل  شكلٍ ما عي ب سط الزر شريط (Slant)الو يداً ب فت ج ثم لُ باق  حت الأط جة  (Parafilm) بارافيلم ولقُِ ت بدر وحُفظِ

 .(13)م °9حرارة 

مد -2 يز : Long term storge الحفظ طويل الأ سرين بترك ضافة الكلي لب بإ لدماغ والق يع ا سط نق ستخُدِمَ و ووزع  %20إ

سبة  10الوسط في قناني صغيرة محكمة الغلق وبحجم  من  0.01مل لكل قنينة ثم عُقمِت بالموصدة ولقُحت بعدها بن مل 

 م°20- بدرجة بعدها وحُفظِت ساعة 29 لمدةم °37حرارة  بدرجةثم حُضِنت  spp. Sterptococcusمزارع جرثومة 
 لمدة طويلة تصل إلى ثلاثة أشهر. . إستخُدمت هذه الطريقة لحفظ المزارع الجرثومية(19)

 Quantitative Real Time-PCR (qRT-PCR)فحص رابعاً: 

ات ثلمور Relative quantificationلتحديد مستوى العد النسبي  cDNAلعينات ألـ  qRT-PCRأجُريَ فحص ألـ 

ضراوة  مل ال يةثـروالمو Virulance genesعوا شية الحيو نة للأغ وكـذلك  Biofilm formation genesات المكو

سي  دة 16s rRNA geneللمورث المحافظ القيا ستخُدمت عُ يث إ  Accupower Green Star Real-Time PCR؛ ح

kit  المُجهزة من شركةBioneer  مع عل  تي تتفا ضراء وال سايبر الخ صبغة ال الكورية لإجراء هذا الفحص والحاوي على 

 :, وكالآتي(11) ريَ الفحص بحسب طريقةوأجُ Time PCR-Realالمورثات المتضخمة في جهاز ألـ 

سي  -1 نى القيا ضير المنح عد  Standard curveتح سبيلل سي Absolute quantification الن نى القيا رَ المنح : حُضِّ

نووي  حامض ال يا DNAلل ستخلص  S. mutans لبكتر نووي الم حامض ال من ال حدة  نة وا خذ عي ياس  DNAبأ وق

 DNA copy number وبعــد ذلــك إســتخُدِمَ برنــامج  Nanodrop spectrophotometerتركيزهــا بجهــاز 

calculation  وموقعNCBI whole genome sequence ( نة في العي نووي   DNAلحساب عدد نسخ الحامض ال

copy number 108×1( إذ كانت العينة تحتوي على ما يقارب copy number  من سلة  لت سل يز عُم ومن هذا الترك

ش ( 108×  1و  107×  1و  100×  1و  101×  1و  109×  1و  103×  1و  102×  1و  101×  1رية )ـالتخافيف الع

في 1-ثم أخُتيرت أربعة تراكيز فقط لتحضير مزيج تفاعل المنحنى القياسي )جدول مذكورة  نات ال هذه المكو ضيفت  ( وأُ

دة  يب عُ لى أناب جدول إ مزيج ت Accopwer Green star qPCR premixال لى  ية ع سايبر الحاو صبغة ال عل  فا

 .Quantitative Real-Time PCRالخضراء لفحص 

 .النسبيكونات مزيج تفاعل المنحنى القياسي للعد (: م1) جدول
 qRT-PCR master mixمكونات  الحجم )مايكرولتر(

1 )8, 1×106, 1×104, 1×102Genomic DNA dilution template (1×10 

1 Forward primer 
Primers (16s rRNA) (10 pmol) 

1 Reverse primer 

13 DEPC water 

20 Total 

في Relative quantificationللعد النسبي  qPCRتحضير مزيج تفاعل  -2 ير  قدار التغ ساب م : إستخُدِمَ العد النسبي لح

مورث ية( وال شية الحيو كوين الأغ مة وت ثات المقاو هدف )مور ثات ال من مور كل  ني ل ير الجي ستويات التعب حافظ  م الم

ستخدام سي بإ مزيج تفا القيا سها ل دة نف نىل عالعُ سي المنح (, Accopwer green star qRT-PCR premix) القيا

 وكالآتي:

 (.2-)جدول Target genesجينات الهدف  qRT-PCRتحضير مزيج تفاعل  -أ

 جينات الهدف. qRT-PCRكونات مزيج تفاعل (: م2) جدول
 qRT-PCR master mixمكونات  الحجم )مايكرولتر(

1 cDNA template for treatment or control samples 

1 Forward primer 
Primers (16s rRNA) (10 pmol) 

1 Reverse primer 

13 DEPC water 

20 Total 



4 
 

 (.3-)جدول  HKGالمورث المحافظ القياسي qRT-PCRتحضير مزيج تفاعل  -ب

 المورث المحافظ القياسي. qRT-PCRكونات مزيج تفاعل (: م3) جدول
 qRT-PCR master mixمكونات  الحجم )مايكرولتر(

1 cDNA template for treatment or control samples 

1 Forward primer 
Primers (Target gene) (10 pmol) 

1 Reverse primer 

13 DEPC water 

20 Total 

يب  لى أناب علاه إ جدولين أ دة أضُيفت مكونات ال مزيج  Accopwer Green star qPCR premixعُ لى  ية ع الحاو

حص  ضراء لف سايبر الخ هاز  Quantitative Real-Time PCRتفاعل صبغة ال في ج يب  يع الأناب ضعت جم ثم و من  و

سرعة  مازج ب كزي ال طرد المر قة 3000ال صفيحة ) 1-دورة. دقي ضع ال بل و قائق وق ثة د مدة ثلا ( platePCR -qRTل

نا Treatments groupوضع مزيج العينات لكل من عينات مجاميع المعاملة صُمِمت أماكن  سيوعي جاميع ال ما طت م رة ك

   الآتية: qRT-PCR plate designطط تصميم صفيحة ألـ في مخ

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 .qRT-PCRـ (: مُخطط تصميم صفيحة أل1شكل )
T1: S. mutans in TSA broth + 1% glucose. 

T2: S. mutans and L. acidophillus in MRSB broth + 1% glucose. 

T3: S. mutans and C. albicans in BHI broth + 1% glucose. 

لـ  عل أ مزيج تفا ح qRT-PCRوُضعت أنابيب  مورث الم هدف وال ثات ال سي ومور نى القيا من المنح كل  سب ل افظ ح

هاز  -Exicycler 96 Real)التصميم الموجود في الشكل أعلاه وبثلاث مكررات لكل معاملة, بعدها نقُلت الصفيحة إلى ج

Time PCR. Bioneer, Korea)  لـ ية  ظروف الحرار قت ال كل  qRT-PCR thermocycler conditionsوطبُِ ل

 .(4المورثات حسب طريقة عمل العُدة كما في جددول )

 

 

 

 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

A T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

B T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

C T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

D T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

E T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

F T1 T1 T1 T2 T2 T2 T3 T3 T3 C1 C2 C3 

G T1 T1 T1 T2 T2 T2 C1 C2 C3 ST8 ST5 ST3 

H          ST8 ST5 ST3 

spaP 

gtF 

gpB 

prB 

luX 

ldh 

16s  

rRNA 
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لى 4ول )جد حل(: الظروف الحرارية المُث قة   qRT-PCRلمرا سب طري سة بح ثات المُقا يع المور لجم

 عمل العُدة.
Repeat cycle Time Temperature (°C) qRT-PCR step 

Non 1 hour 50 Initial denaturation 

Moderate 20 sec 95 Denaturation 

High 30 sec 60 Annealing\Extention detection (scan) 

 0.5 sec 60 – 95 Melting 

 Real-Time PCRسادساً: طريقة تحلليل بيانات 

قة  ستخدام طري مي بإ قي الك قت الحقي في الو مرة  نزيم البل سلة إ عل سل من تفا جة  نات النات لت البيا تي  Livakحُلِ  ال

سبية  (10)وضعها  ية الن ستخراج الكم لى إ مدة ع ية Relative quantitiveوالمعت قة  والكم  Absolute quantitiveالمطل

نتج  بايولوجي لي نى  تائج ذات مع كون الن تى ت سيطرة ح ثات ال مع مور هدف  ثات ال لة مور صحيح ومعاد ية ت خلال عمل من 

 مستوى محدد من التعبير النسبي وكما في المعادلات التالية:

∆CT (calibrator) = CT (ref, calibrator) – CT (target, calibrator) 
CT (target) –CT (reference) 2 (reference/target) = Ratio 

∆CT (Test) = CT (ref, test) – CT (target, test) 
CT (target) –CT (reference) 2 Ratio (reference/target) = 

 Statistical analysisالتحليل الإحصائي سابعاً: 

لجــدول تحليــل التبــاين  17( نســخة SPSSحصــائي )حُلِّلــت البيانــات إحصــائياً بإســتخدام برنــامج التحليــل الإ

(ANOVA( سي طأ القيا سطات والخ حد, وقورنت المتو قل Std. error( بإتجاه وا بار أ ستخدام إخت نوي بإ باين المع ( والت

 (.P ≥ 0.05) إحتمال مستوىعند  Least significant difference (LSD)فرق معنوي 

  Results and Discussionوالمناقشة النتائج

 نة في الفمعزل وتشخيص الجراثيم المتوطِّ أولاً: 

لى  904جُمِعَت  ها ع لَ من سنان وحُصِ سوس الأ صابين بت شخاص الم من الأ سحة  ها  974مُ لى أن صت ع لة شُخِ عز

صبغة  سالبة ل بة و تك؛  رامگجراثيم موج هاز الفاي جدولبج في  لواردة  تائج ا هرت الن ياسيادة ( 1) إذ أظ كورات  بكتر الم

سبحيَّ  س .Streptococcus sppة ال لى ن سجيلها أع غت بت ية بل لة( 111) %31.12بة مئو سب  عز جراثيممن مجموع ن  ال

ها  سوس الأسنان تلت ناطق ت من م لة  ياالمعزو كورات بكتر ية  الم سبة  .Staphylococcus sppالعنقود  48) %20.91بن

يب  صيات الحل ثمَّ عُ سبة  .Lactobacillus sppعزلة(  لة 00) %12.12بن ما عز ـ(. ك يرة ـلتسجَّ  .Candida spp خم

سبة غت  ن لة( 11) %10.09عزل بل ياعز فة وبكتر ي الزائ سبة Pseudomonas aeruginosa ةالزنجار  21) %1.21 ن

لة( فـي حـين إحتلـت  و  Micrococcus feacalisو  .Enterococcus sppو  .Enterobacter spp) البكتريـاعز

Corynbacterium spp.  وNeisseria spp.  وShigella spp.  وEscherichia coli  وProteus spp.  و

Klebsiella oxytoca سبة سنان بن سوس الأ ناطق ت في م جدها  في توا قل  ية الأ سب المئو لة( و  20) %9.17( النِ عز

عــزلات( و  8) %1.07عزلــة( و  10) %2.08عزلــة( و  12) %2.10عزلــة( و  19) %2.42عزلــة( و  10) 3.39%

 على التوالي., عزلات( 9) %0.83عزلات( و  9) %0.83( و عزلات 0) 1.21%

ياتظُهِر تفوّق  .Streptococcus sppالسبحية  المكوراتالعائدة لجنس  البكترياذاته أن الجدول كـما يلاحظ من   بكتر

S. mutans  سوس ناطق ت من م لة  سبحيَّة المعزو كورات ال سبة مئو الأسنانعلى باقي أنواع الم لى ن سجيلها أع غت بت ية بل

ما  10) 37.04% لة(, بين يا جاءتعز بةفي  S. sangius بكتر ية المرت سبة  الثان لة 14) %12.18بن ها كُ عز من ( تلت لٌ 

لة( و  10) %10.14بنسبة  S. oralisو  S. intermediusو  S. mitis بكتريا لة( و  19) %4.27عز  19) %7.28عز

لة( توالي.  ,عز لى ال ماع يارت ــظه ك سبة  S. salivarius بكتر سبة  S. pneumoniaeعـزلات( و  10) %0.02بن بن

ما أق 4) 1.40% ــعزلات(, أ عزل ـ سبة  نتل ن صيبمن  فكا يا ن سبة  S. sorbinusو  S. pyogens بكتر غت ن تان بل الل

ما  توالي. ,عزلات( 0) %3.47عزلات( و  7) %9.03عزل كُلٌ منه لى ال جدول أي ع ح ال يااً أنَّ ضويوضّ  .Staph بكتر

epidermidis  عة جنس االتاب ية ل كورات العنقود غت  .Staphylococcus sppلم ية بل سبة مئو لى ن طت أع  %79.94أع

مة  73) نةً بجرثو سنان مقار سوس الأ ناطق ت من م ها  ند عزل لة( ع سبتها  Staph. aureusعز غة ن  21) %21.11البال

 عزلة(.

 %71.00فبلغت نسبتها المئوية  .Lactobacillus sppعُصيات الحليب جنس التابعة ل L. acidophilus بكترياأما 

 عزلة(. 17) %28.33التابعة للجنس نفسه والبالغة نسبتها  L. casei بكترياعزلة( متفوقةً على  93)
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ضات ــاع التابعة لخنورت الأهكما أظ في  .Candida sppميرة المبي تاً  ــبةتفاو ــا نســـ ــف, إذ تإصابتهـــ قــ نوع ال وَّ

C. albicans لى ن ية سبإحرازهِ أع غتبة مئو نوعين  31) %00.78 بل ِلا ال نةً بك لة( مقار سبة  C. tropicalisعز بن

 عزلات( على التوالي. 8) %11.08بنسبة  C. glabrataعزلة( و  12) 23.12%

تائج الجراثيمالمكورات السبحية على بقية  بكترياإنَّ سيادة  سبب  (17) المعزولة في الدراسة الحالية تتفق مع ن ها الم كون

جدهُ  S. mutans . كما أنَّ سيادة النوع(Caries lesions)الرئيس لآفات التسوس  على باقي الأنواع الأخرى يتفق مع ما و
كورات  S. mutans بكتريامن سيادة  (18) جراثيم الم ما أن ظهور  يةعلى باقي الجراثيم المسببة لتسوس الأسنان. ك  العنقود

تهُ  pidermidise. Staphالنوع  وخاصةً  شار  (14) في محيط الفم يتفق مع ما وجد سبب إنت يا من أن  حيط البكتر في م هذه 

 Opportunistic)زيــة هاالقــدرة علــى إحــداث الأمــراض الإنت الفــم قــد يعــود إلــى كونهــا مــن الممرضــات المهمــة ذات

infections)  حاملين سام ال لى أج عي ع جدها الطبي سبب توا ف (Carrier)ب لد و لى الج ناة ع نف والق لى الأ ضميةي أع  اله

ية ـأو بسبب إمتلاكها للعديد من المستضدات السطحية والإنزيمات التي تس .(Landman, 2001) والتناسلية في عمل اعدها 

 .(20)أنسجة الجسم إختراق 

 (: الجراثيم المعزولة من الفم ونسبها المئوية.5جدول )

 الجراثيم المعزولة من الفم ت
عدد 

 العزلات
 أنواعها %

عدد 

 العزلات
% 

1 Streptococcus spp. 151 31.52 

S. mutans 56 37.09 

S. sanguis 19 12.58 

S. mitis 16 10.60 

S. intermedius 14 9.27 

S. oralis 14 9.27 

S. salivarius 10 6.62 

S. pneumoniae 9 5.96 

S. pyogenes 7 4.63 

S. sorbinus 6 3.97 

2 Staphylococcus spp. 98 20.45 
Staph. epidermidis 73 74.49 

Staph. aureus 25 25.51 

3 Lactobacillus spp. 60 12.52 
L. acidophilus 43 71.66 

L. casei 17 28.33 

5 Candida spp. 51 10.64 

C. albicans 31 60.78 

C. tropicalis 12 23.52 

C. glabrata 8 15.68 

6 Pseudomonas aeruginosa 25 5.21 ــــــــ 

7 Enterobacter spp. 20 4.17 ــــــــ 

8 Enterococcus spp. 16 3.34 ــــــــ 

9 Micrococcus feacalis 14 2.92 ــــــــ 

10 Corynbacterium spp. 12 2.50 ــــــــ 

11 Neisseria spp. 10 2.08 ــــــــ 

12 Shigella spp. 8 1.67 ــــــــ 

13 Escherichia coli 6 1.25 ــــــــ 

14 Proteus spp. 4 0.83 ــــــــ 

15 Klebsiella oxytoca 4 0.83 ــــــــ 

  100 974 العدد الكلي للعزلات

تائج L. acidophilusوفيما يخص عصيات الحليب المحبة للحموضة   في  (21) فأن نتائج عزلها جاءت متوافقة مع ن

معأن سيادة خميرة المبيضاونسبة العزل.  فق  خرى تت ية  إذ (14) ت في الفم على باقي أنواع الخمائر الأ صابات الفطر أن الإ

ضات  ضية كممر ها الإمرا هار قابليت من إظ ها  لك لإمكانيت ما؛ً ذ ضات دائ يرة المبي في المرضى الضعاف مناعياً تتضمن خم

 Neuroaminidaseو  Collaginaseو  Uronidaseو  Proteinaseحقيقيـة فـي بعــض الظـروف كإنتاجهـا لإنزيمــات 

ضية حداث الإمرا ضيف وإ يا الم عة  .(22) التي تساعدها في إختراق إنسجة وخلا عزل للأنواع التاب سب ال ختلاف ن ما أن إ ك

ساتگللعائلة المعوية )السالبة لصبغة  تهُ درا ما أكد هذا  فم, و من رام( يعود إلى ندرة وجودها في محيط ال  (23و  14و  18) كل 

فم.  –رام تأتي من إلتهابات الجهاز التنفسي أو من القناة المعدية گالسالبة لصبغة  ياالبكترمن أن معظم  في ال المعوية وتظهر 

عداد  البكترياأن نسب عزل  (21) أنَّ الإختلاف في نسب العزل يتغير تبعاً لتغير الإصابة, ووجد (29) وأوضحَ  تزداد بإزدياد أ
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يراً سة. كما يعُتقد أن لنوعية الأسنان المسوَّ  تأثيراً كب فة  الوسط الزرعي المستعمل وطريقة العزل وعوامل أخرى غير معرو

ستمرة ية الم بتنظيف الأسنان  في إختلاف نسب العزل للجراثيم, إضافة إلى أن الإختلاف في مستوى الوعي الصحي والعنا

 تأثيراً كبيراً على ذلك. اوثقافة المجتمع له

  Relative quantificationالعد النسبي ثانياً: 

ني ل  ير الجي ساب التعب ضراوة ) Gene expressionح مل ال ثات عوا من مور كل  ( gbpBو  gtfBو  spaPفي 

Livak ∆∆CT-2ة ــتم أجراء العد النسبي بإستخدام طريق S. mutans بكتريا( في brpAو  luxSوتكوين الأغشية الحيوية )

Method) ( صحيح )مالمعت ية الت لى عمل حافظ Normalizationدة ع مورث الم ستخدام ال  Housekeeping gene( بإ

(16s rRNA) وحُللِت قيم ألـ ,qRT-PCR CT  لـ قيم أ ستخدام  هدف بإ ثات ال مورث  CTلكل مورث من مور حافظ لل الم

 .تصحيح في التعبير الجينيفي كل معاملات التجربة ومجموعة السيطرة لتمام عملية ال

كل الم ني ل ير الجي تائج التعب هرت ن ير أظ ستويات التعب في م ضحة  قات وا جود فرو سة و في الدرا ستخدمة  ثات الم ور

وجود إنخفاض  spaPالجيني في عزلات المعاملات ومجموعة السيطرة, حيث بيَّنت نتائج التعبير الجيني لمورثة الضراوة 

ــض ضـــوا  ( منخفضـــة بمقـــدارT1ى )لـــ(؛ إذ كانـــت نتيجـــة المعاملـــة الأوDown regulationح )تنظـــيم مخفّـِ

(0.499098±1234 fold change( ية لة الثان جة المعام ضت نتي ما إنخف قدار )T2( بين  fold 1234±0.608649( بم

change( والمعاملة الثالثة )T3( بمقدار )1234±0.499098 fold change عة ( مقارنةً مع نتيجة التعبير الجيني لمجمو

 (.0-( )جدول1fold changeبمقدار ) (10) السيطرة التي تعادل تعبير جيني حسب طريقة

 thodMe Livakبإستخدام طريقة ) spaPالتعبير الجيني لمورثة (: 6جدول )
∆∆CT-2.) 

Treatment 

isolate 

CT 

spaP 

CT 

16s rRN 

∆CT 

(Test) 

∆CT 

(contr) 
∆∆CT 

Fold change 

(2^-∆∆CT) 
Mean ± Std. Error 

T1 36.41 37.12 -0.71 -2.52 1.81 0.285190929 

0.255168±0.03625 T1 37.25 37.32 -0.07 -2.52 2.45 0.183010712 

T1 36.27 37.04 -0.77 -2.52 1.75 0.297301779 

T2 37.45 37.16 0.29 -2.52 2.81 0.142595464 

0.129276±0.00773 T2 37.44 37.01 0.43 -2.52 2.95 0.129408115 

T2 37.88 37.29 0.59 -2.52 3.11 0.115823508 

T3 36.17 37.88 -1.71 -2.52 0.81 0.570381858 

0.401437±0.10755 T3 36.03 37.34 -1.31 -2.52 1.21 0.432268616 

T3 36.91 37.12 -0.21 -2.52 2.31 0.20166044 

C: Mono-species (S. mutans), T1: Dual-species (S. mutans with L. acidophilus)  

T2: Dual-species (S. mutans with C. albicans) T3: Dual-species (S. mutans with S. oralis) 

(2-∆∆CT Livak and Schmittgenmethod) as following: First, the CT of the target gene was normalized to that of the 

reference (ref) 16s rRNA gene, for both the test isolates and the control isolates group. 

ΔCT(test) = CT(target, test) – CT(ref, test) 

ΔCT(control) = CT(target, control) – CT(ref, control) 

Second, the ΔCT of the test isolates were normalized to the ΔCT of the control: 

ΔΔCT = ΔCT(test) – ΔCT(calibrator) 

Finally, Fold change of relative gene expression was calculated by following equation = (2–ΔΔCT): Normalized 

expression ratio 

بة spaPمورثة ( للتعبير الجيني النسبي ل2الشكل البياني ) وأظهر عاملات التجر بين م نوي  عة  وجود فرق مع ومجمو

 .P ≥ 0.05السيطرة عند مستوى إحتمال 
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في معاملات التجربة نسبةً إلى مجموعة  spaPلبياني للتعبير الجيني النسبي لمورثة (: الشكل ا2شكل )

 السيطرة.
 .P ≥ 0.05ستوى إحتمال معند  (أقل فرق معنوي) LSD تشير إلى وجود فرق معنوي بإختبار * =

 Down( وجــود إنخفــاض واضــح )تنظــيم مخفِّــض 7-)جــدول gbpBكمـا أظهــرت نتــائج التعبيــر الجينــي لمورثــة 

regulation الأولى المعاملةنتيجة  كانت حيث(؛ (T1 )قدار منخفضة لة fold change 1234±0.714839) بم ( والمعام

ية ) قدار )T2الثان ضة بم ثة )fold change 1234±0.902161( منخف لة الثال جة المعام ضت نتي ما إنخف قدار ( T3( بين بم

(0.571362±1234 fold changeمقارنةً مع نتيجة التعبي ) سيطرة سب ر الجيني لمجموعة ال ني ح ير جي عادل تعب تي ت ال

 (.fold change 1بمقدار )Schmittgen (2001 )و   Livakطريقة

 

سيطرة  gbpBما أظهرت نتائج التحليل الإحصائي لمورثة ك عة ال عاملات ومجمو بين الم ضح  نوي وا فرق مع جود  و

 (.3-)شكل P ≥ 0.05عند مستوى إحتمال 

 ethodM Livakبإستخدام طريقة ) gbpBالتعبير الجيني لمورثة  (:7جدول )
CT

 
∆∆CT-2.) 

Treatment 

isolate 

CT 

gbpB 

CT 

16SrRNA 

∆CT 

(Test) 
∆CT (contr) ∆∆CT 

Fold change 

(2^-∆∆CT) 
Mean ± Std. Error 

T1 39.07 37.12 1.95 0.54666667 1.403333 0.37805464 

0.726494±0.19190 T1 37.81 37.32 0.49 0.54666667 -0.05667 1.040059934 

T1 37.98 37.04 0.94 0.54666667 0.393333 0.761368436 

T2 38.2 37.16 1.04 0.54666667 0.493333 0.71038187 

0.521031±0.09620 T2 38.89 37.01 1.88 0.54666667 1.333333 0.396850263 

T2 38.97 37.29 1.68 0.54666667 1.133333 0.455861244 

T3 39.07 37.88 1.19 0.54666667 0.643333 0.640231989 

0.580678±0.08617 T3 39.17 37.34 1.83 0.54666667 1.283333 0.410845157 

T3 38.2 37.12 1.08 0.54666667 0.533333 0.69095644 

C: Mono-species (S. mutans), T1: Dual-species (S. mutans with L. acidophilus)  

T2: Dual-species (S. mutans with C. albicans) T3: Dual-species (S. mutans with S. oralis) 

d) as following:methoLivak and Schmittgen ∆∆CT-(2 First, the CT of the target gene was normalized to that of the 

reference (ref) 16s rRNA gene, for both the test isolates and the control isolates group. 

ΔCT(test) = CT(target, test) – CT(ref, test) 

ΔCT(control) = CT(target, control) – CT(ref, control) 

Second, the ΔCT of the test isolates were normalized to the ΔCT of the control: 

ΔΔCT = ΔCT(test) – ΔCT(calibrator) 

): Normalized ΔΔCT–Finally, Fold change of relative gene expression was calculated by following equation = (2

expression ratio 
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فــي معــاملات التجربــة نســبةً إلــى  gbpB(: الشــكل البيــاني للتعبيــر الجينــي النســبي لمورثــة 3شــكل )

 رة.مجموعة السيط
 .P ≥ 0.05ستوى إحتمال معند  (أقل فرق معنوي) LSD تشير إلى وجود فرق معنوي بإختبار * =

ثة  ني لمور ير الجي تائج التعب جدول gtfBوبيَّنت ن َّض 8-) ظيم مخف سبي )تن فاض ن جود إنخ ( Down regulation( و

لى ( ما بين المعاملات ومجموعة السيطUp regulationوإرتفاع نسبي )تنظيم مرتفع  لة الأو جة المعام نت نتي رة؛ حيث كا

(T1( منخفضــــة بمقــــدار )1234±0.741422 fold change( والمعاملــــة الثانيــــة )T2 منخفضــــة بمقــــدار )

(0.893154±1234 fold change( ثة لة الثال قدار )T3( والمعام عة بم ( fold change 1234±1.424309( مرتف

عة  ني لمجمو ير الجي جة التعب مع نتي نةً  سيمقار تي  طرةال عادلال ني  ت ير جي سبتعب قة ح  Schmittgenو   Livakطري

 (.fold change 1) بمقدار(  2001)

 ethodM Livakبإستخدام طريقة ) gtfB ةالتعبير الجيني لمورث(: 8جدول )
CT

 
∆∆CT-2.) 

Treatment 

isolate 

CT 

gtfB 

CT  

16srRNA 

∆CT 

(Test) 
∆CT (contr) ∆∆CT 

Fold change 

(2^-∆∆CT) 
Mean ± Std. Error 

T1 37.88 37.12 0.76 0.20666667 0.553333 0.681443838 

0.815091±0.13836 T1 38.1 37.32 0.78 0.20666667 0.573333 0.6720622 

T1 37.12 37.04 0.08 0.20666667 -0.12667 1.091768265 

T2 38.16 37.16 1 0.20666667 0.793333 0.577009376 

0.425386±0.08669 T2 39.07 37.01 2.06 0.20666667 1.853333 0.276752195 

T2 38.74 37.29 1.45 0.20666667 1.243333 0.422395587 

T3 36.87 37.88 -1.01 0.20666667 -1.21667 2.324091174 

2.318765±0.45806 T3 36.94 37.34 -0.4 0.20666667 -0.60667 1.522736872 

T3 35.69 37.12 -1.43 0.20666667 -1.63667 3.109465621 

C: Mono-species (S. mutans), T1: Dual-species (S. mutans with L. acidophilus)  

T2: Dual-species (S. mutans with C. albicans) T3: Dual-species (S. mutans with S. oralis) 

(2-∆∆CT Livak and Schmittgenmethod) as following: First, the CT of the target gene was normalized to that of the 

reference (ref) 16s rRNA gene, for both the test isolates and the control isolates group. 

ΔCT(test) = CT(target, test) – CT(ref, test) 

ΔCT(control) = CT(target, control) – CT(ref, control) 

Second, the ΔCT of the test isolates were normalized to the ΔCT of the control: 

ΔΔCT = ΔCT(test) – ΔCT(calibrator) 

Finally, Fold change of relative gene expression was calculated by following equation = (2–ΔΔCT): Normalized 

expression ratio 
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عة  (9في شكل ) gtfBيل الإحصائي لمورثة التحل بياناتوأظهرت  عاملات ومجمو بين الم ضح  وجود فرق معنوي وا

 .P ≥ 0.05السيطرة عند مستوى إحتمال 

عة  gtfB(: الشكل البياني للتعبير الجيني النسبي لمورثة 4شكل ) في معاملات التجربة نسبةً إلى مجمو

 السيطرة.
 .P ≥ 0.05ستوى إحتمال معند  (قل فرق معنويأ) LSD تشير إلى وجود فرق معنوي بإختبار * =

ثة  جدول luxSكما أظهرت نتائج التعبير الجيني لمور جة 4-) نت نتي ِّض(, إذ كا ظيم مُخف ضح )تن فاض وا جود إنخ ( و

لى ) لة الأو قدار )T1المعام ضة بم ية )fold change 1234±0.382015( منخف لة الثان ضة( T2( والمعام ضاً  منخف أي

ـــدار ـــة )fold change 1234±0.902161) بمق ـــة الثالث ـــة المعامل ـــت نتيج ـــا كان ـــدار T3( بينم ـــة بمق ( منخفض

(0.037512±1234 fold change ني ير جي ــادل تعب تي تعـــ سيطرة ال عة ال ني لمجمو ير الجي جة التعب مع نتي نةً  ( مقار

 (.fold change 1بمقدار ) (10) طريقة حسب

  MethodLivakدام طريقة )بإستخ luxSالتعبير الجيني لمورثة (: 9جدول )
CT

 
∆∆CT-2.) 

Treatment 

isolate 

CT 

gtfB 

CT 

16srRNA 

∆CT 

(Test) 
∆CT (contr) ∆∆CT 

Fold change 

(2^-∆∆CT) 
Mean ± Std. Error 

T1 37.12 37.12 0.00 -0.8333333 0.833333 0.561231024 

0.47301±0.07360 T1 38.10 37.32 0.78 -0.8333333 1.613333 0.326842312 

T1 37.12 37.04 0.08 -0.8333333 0.913333 0.530956902 

T2 38.16 37.16 1.00 -0.8333333 1.833333 0.280615512 

0.636296±0.25163 T2 37.16 37.01 0.15 -0.8333333 0.983333 0.50580972 

T2 36.29 37.29 -1.00 -0.8333333 -0.16667 1.122462048 

T3 41.29 37.88 3.41 -0.8333333 4.243333 0.052799448 

0.038925±0.00779 T3 41.22 37.34 3.88 -0.8333333 4.713333 0.038119332 

T3 41.56 37.12 4.44 -0.8333333 5.273333 0.025856426 

C: Mono-species (S. mutans), T1: Dual-species (S. mutans with L. acidophilus)  

T2: Dual-species (S. mutans with C. albicans) T3: Dual-species (S. mutans with S. oralis) 

(2-∆∆CT Livak and Schmittgenmethod) as following: First, the CT of the target gene was normalized to that of the 

reference (ref) 16s rRNA gene, for both the test isolates and the control isolates group. 

ΔCT(test) = CT(target, test) – CT(ref, test) 

ΔCT(control) = CT(target, control) – CT(ref, control) 

Second, the ΔCT of the test isolates were normalized to the ΔCT of the control: 

ΔΔCT = ΔCT(test) – ΔCT(calibrator) 

Finally, Fold change of relative gene expression was calculated by following equation = (2–ΔΔCT): Normalized 

expression ratio 

نتو ثة  بيَّ صائي لمور يل الإح تائج التحل ند  luxSن سيطرة ع عة ال عاملات ومجمو بين الم ضح  نوي وا فرق مع جود  و

 (.1-)شكل P ≥ 0.05مستوى إحتمال 
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في معاملات التجربة نسبةً إلى مجموعة  luxSياني للتعبير الجيني النسبي لمورثة (: الشكل الب5شكل )

 السيطرة.
 .P ≥ 0.05ستوى إحتمال معند  (أقل فرق معنوي) LSD تشير إلى وجود فرق معنوي بإختبار * =

ثة أ ني لمور جدول brpAوضحت نتائج التعبير الجي ن (10-) ِّض(, إذ كا ظيم مُخف ضح )تن فاض وا جود إنخ جة و ت نتي

( بمقـــدار T2( والمعاملـــة الثانيـــة )fold change 1234±0.32161( منخفضـــة بمقـــدار )T1المعاملـــة الأولـــى )

(0.199126±1234 fold change( ثة لة الثال ما المعام قدار )T3( بين ضاً بم ضت أي  fold 1234±0.231056( إنخف

changeقة ( مقارنةً مع نتيجة التعبير الجيني لمجموعة السيطرة التي سب طري ني ح ير جي قدار )( 10) تعادل تعب  fold 1بم

change.) 

  MethodLivakبإستخدام طريقة ) brpAالتعبير الجيني لمورثة (: 11جدول )
CT

 
∆∆CT-2.) 

Treatment 

Isolate 

CT 

gtfB 

CT 

16srRNA 

∆CT 

(Test) 
∆CT (contr) ∆∆CT 

Fold change 

(2^-∆∆CT) 
Mean ± Std. Error 

T1 39.17 37.12 2.05 -1.24 3.29 0.102237757 

0.20307±0.08459 T1 38.96 37.32 1.64 -1.24 2.88 0.135841858 

T1 37.23 37.04 0.19 -1.24 1.43 0.371130893 

T2 39.07 37.16 1.91 -1.24 3.15 0.112656308 

0.125732±0.01464 T2 38.96 37.01 1.95 -1.24 3.19 0.109575715 

T2 38.74 37.29 1.45 -1.24 2.69 0.154963462 

T3 38.45 37.88 0.57 -1.24 1.81 0.285190929 

0.204362±0.04553 T3 39.07 37.34 1.73 -1.24 2.97 0.127626516 

T3 38.20 37.12 1.08 -1.24 2.32 0.200267469 

C: Mono-species (S. mutans), T1: Dual-species (S. mutans with L. acidophilus)  

T2: Dual-species (S. mutans with C. albicans) T3: Dual-species (S. mutans with S. oralis) 

(2-∆∆CT Livak and Schmittgenmethod) as following: First, the CT of the target gene was normalized to that of the 

reference (ref) 16s rRNA gene, for both the test isolates and the control isolates group. 

ΔCT(test) = CT(target, test) – CT(ref, test) 

ΔCT(control) = CT(target, control) – CT(ref, control) 

Second, the ΔCT of the test isolates were normalized to the ΔCT of the control: 

ΔΔCT = ΔCT(test) – ΔCT(calibrator) 

Finally, Fold change of relative gene expression was calculated by following equation = (2–ΔΔCT): Normalized 

expression ratio 
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سيطرة  brpAولوحظ من نتائج التحليل الإحصائي لمورثة  عة ال عاملات ومجمو بين الم ضح  وجود فرق معنوي وا

 (.0-)شكل P ≥ 0.05عند مستوى إحتمال 

في معاملات التجربة نسبةً إلى مجموعة  brpA ة(: الشكل البياني للتعبير الجيني النسبي لمورث6شكل )

 السيطرة.
 .P ≥ 0.05ستوى إحتمال معند  (أقل فرق معنوي) LSD تشير إلى وجود فرق معنوي بإختبار * =

مي ) ند qRT – PCRإنَّ تقنية تفاعل إنزيم سلسلة البلمرة في الوقت الحقيقي الك صةً ع سية وخا قة والحسا تاز بالد ( تم

مع  نةً  ية مقار نوع والكم يث ال من ح ضحاً  ياً وا سيراً جزيئ ية تف هذه التقن طي  جراثيم؛ إذ تع حدى ال ني لإ ير الجي ياس التعب ق

حد نَّ إو. seaRN (20)التقنيات الأخرى المستخدمة في المجال نفسه لتحديد إنتاج إنزيم  ية  هم آل لرئيس لف خر المفتاح ا وث الن

يا زهاتفري لتراستنا لمورثات عوامل الضراوة اأتي من دتالسني أو تسوس الأسنان  و  gbpBو  S. mutans (spaP بكتر

gtfB عات خرى بتجم ية أ شية حيو كوين أغ ظيم ت يوي وتن شاء الح ها للغ سنان وتكوين سطوح الأ ستعمارها ل عد إ ية( ب  بكتير

من مور (27) مختلفة فرزهُ  ية التbrpAو  luxS) اتثومن خلال ما ت في عمل ساس  عد الأ يا ح( ت بين الخلا ما  يةاور   البكتير

مة . S. mutans (28) لبكتريا الجينيم التعبير ظيية الحيوية وتنشرار الأغقي تعمل على إستالمتجمعة والت وعندما تنمو جرثو

S. mutans  ٍيدرات بشكل صدر كربوه من م لة  مو متكام ظروف ن لى  ئة تحتوي ع في بي فرد  سكر الكلوكوز( و من  pHي )

ستعمار  (adhesion)تكون مسؤولة عن عملية الإلتصاق  spaPمثالي لوسط النمو فأن مورثة  لى لإ طوة الأو عد الخ تي ت ال

لك  (Capsule)لسطوح الأسنان وتكون موجودة ضمن تركيب المحفظة  البكترياهذه  يالت جود ال. (27) البكتر كروز أو سوبو

المســؤولة عــن عمليــة تصــنيع ســكريات متعــددة خــارج خلويــة  gtfBمورثــة  S. mutans تفــرزفــي الوســط  الكلوكــوز

(Extracellular poly saccharides)  شاركة ماء, وبم في ال لذائب  ير ا كان غ بوليميرات الكلو من  جهُ  ما تنت خلال  من 

كو gbpBمورثة  لذائب لت شوة التي تجُهِّز مواقع لإرتباط السكريات المتعددة مع الكلوكان غير ا ضية  (Matrix)ين ح أو أر

ند . (28) ي التجويف الفمويفالمتواجدة  البكتريالحماية  مووع ــبك ن ــبكمع  S. mutans ترياــ  ترياــبك أو S. oralis ترياــ

L. acidophilus يرة لى  C. albicans أو خم صاق ع قع الإلت لى موا ية وع مواد الغذائ لى ال نافس ع لى الت لك إ يؤدي ذ

 (.7و  0نتائج الجدولين ), وهذا ماأظهرتهُ gtfBو  gbpBمما يؤدي إلى تخفيض إنتاج مورثتي سطوح الأسنان 

ساطة  البكتريا إنَّ  ها بو كن تنظيم ية يم شية حيو كوين أغ المختلفة والمتجمعة في مواقع الإلتصاق والإرتباط تؤدي إلى ت

ما  (4) الحيوي ومقاومتهِ للظروف المحيطة بهِ ؛ إذ تكون الأولى مسؤولة عن تنظيم تكوين الغشاء brpAو  luxSمورثتي  بين

ستق عن إ سؤولة  كون م ية ت يريم ظوتن الحيويء شارار الغالثان ني التعب يا الجي نا . S. mutans (24) لبكتر خلال نتائج ومن 

س ضحاً بالن ياً وا ضاً معنو عة الخاصة بهتين المورثين فأن مستويات العد المطلق والتعبير الجيني لهما أظهرا إنخفا بة لمجمو

تنخفض قابليتها على زيادة  brpAالفاقدة لمورثة  S. mutans. ووجدَ أن سلالات (10و  4و  8السيطرة لكل من الجداول )

شوءه  ية ن لى عمل سيطرة ع لوي أو ال شاء الخ شوء الغ ظيم ن في تن ها  لوي ودور معدلات الإنحلال الذاتي لطبقات الغشاء الخ

 .(30)الرئيس في زيادة تحمل البكتريا للحوامض والأكسدة وكذلك تكوين الأغشية الحيوية وعدم إنحلالهِ إضافةً إلى دورها 
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 Conclusions and Recommendations الإستنتاجات والتوصيات

 Conclusionsالإستنتاجات أولاً: 

لك S. mutans سيادة بكتريا -1 لذي  سنان ا في مُسبب رئيس لأمراض الفم عند الإنسان وخاصةً تسوس الأ يراً  هُ دوراً كب

 زيادة إنتشار الجراثيم في الفم وتكوينها للأغشية الحيوية وخاصة عند توفر الكربوهيدرات.

ند  -2 يوي ع شاء الح ضراوة والغ مل ال ثات عوا ني لمور ير الجي ستويات التعب سبي لم عد الن في ال ية  فروق معنو جود  و

 .P ≥ 0.05مستوى إحتمال 

 Recommendations ثانياً: التوصيات

كن  -1 تي يم ضية, وال صابة اللاعر حدوث الإ باً ل ضية تجنُ إجراء الفحص الدوري للفم للتحري عن وجود المسببات المر

 لها إن تتطور إلى إصابة عرضية تؤثر على حالة الفم.

ها  -2 ية تكوين عزلات الجرثوم ِر ال ها تظُه من خلال إجراء دراسات مكثفة على المستوى الوراثي للتعرف على الآلية التي 

 غشية الحيوية ومقاومتها للمضادات الحيوية.للأ
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Abstract: 

A total of 479 bacterial isolates were collect from 409 swabs from the teeth surfaces 

teeth and gingiva of the auditors admitted to the centers specialist and dental clinics in Al-

Diwaniya city for different ages by specialist doctor on period from 1/11/2012 AC till 

1/3/2013 AC.  

Bacterial isolates diagnosed by Vitek compact 2 system to positive and negative gram 

stain head it Streptococcus spp. by highest percentage of 31.52%, followed by 

Staphylococcus spp. by 20.45% and Lactobacillus spp. by 12.52% and Candida spp. by 

10.64%, and follow then some germs that made a few percentages compared to the bacteria 

mentioned, also S. mutans obtain among microbial species isolated from teeth surfaces and 

gingiva frequency highest in the number of isolates (56 isolate) and tested their on biofilm 

formations; then 44 isolation (44.64%) high formations, 16 isolation (28.57%) medium 

formations and 15 isolation (26.79%) non biofilm formations. The impact of carbohydrates 

appear apparent on S. mutans isolates in biofilm formations on bio-growth medium; then 

amounted to the presence of sucrose 35.71%, followed by glucose with fructose together in 

the medium (25.00%) then glucose (16.07%) and fructose (12.50%).Quantitative real time – 

polymerase chain reaction (qRT-PCR) using based on two sides, the first: it is counting the 

absolute levels of mRNA in conservative gene (16s rRNA) to S. mutans and comparing it 

with the virulence factors genes (spaP, gbpB and gtfB) and biofilm genes (luxS and brpA) to 

those germ and the second: is the relative count which gene expression represents of 

virulence genes and biofilm S. mutans, and the test proved as follows: 

 A significant decrease in relative count gene expression levels of genes virulence factors 

(spaP and gbpB), except gene gtfB which showed significant differences between the 

transactions at the probability level P ≥ 0.05. 

 A significant decrease in relative count gene expression levels of genes biofilm (luxS and 

brpA) at the probability level P ≥ 0.05. 
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