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Vinegar is a valuable food additive and preservative effective against food spoilage. 
Acetobacters are the most important bacteria in vinegar with significant worldwide importance 
in the vinegar production industry. Therefore, many studies have been done on these bacteria.  
This study aimed to isolate and identify acetic acid bacteria from vinegar by common bacterial 
culture methods and sequencing of the 16S rRNA gene. To isolate Acetobacter from vinegar, 
13 samples of different types of vinegar (made from grape, apple, and berry) were collected 
from various parts of Isfahan and transferred to the laboratory. The samples were cultured on 
specific media and identified using macroscopic and microscopic observations, and PCR through 
16S rRNA gene sequencing. Among the investigated samples, 3 Acetobacter samples 
were isolated. After performing PCR and comparing the sequence of the PCR product of all 
three 16S rDNA genes of bacteria with the data available in the NCBI gene bank, 99% similarity 
with Acetobacter pasteurianus was shown. By isolating Acetobacter from different types of 
vinegar, it is possible to investigate their ability to grow at high temperatures and with varying 
amounts of acetic acid and ethanol at various temperatures for the industrial applications of these 
bacteria. 
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Abstract 
ESKAPE group, comprises six bacterial pathogens: Escherichia coli, Staphylococcus aureus, 
Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa and Enterococcus 
faecium, which are major contributors to nosocomial infections due to their opportunistic nature 
and high levels of antibiotic resistance. this study aimed to assess the prevalence of vancomycin 
resistance and detect the presence of vanA and vanB genes in S. aureus and Enterococcus isolates 
collected from hospitalized patients in Mashhad. In this study, S. aureus and Enterococcus isolates 
were collected from clinical samples of patients during 6 months. All gram-positive isolates of 
ESKAPE group were identified by standard microbiology and biochemical tests. The sensitivity 
of the isolates to vancomycin antibiotic was evaluated by disk diffusion and E.test methods. 
Polymerase chain reaction (PCR) was used to identify vanA and vanB vancomycin resistance 
genes. The results showed that among 98 Gram-positive ESKAPE group isolates, 21 were 
Enterococcus species, of which three were resistant to vancomycin. Among these, one isolate 
carried only the vanA gene, and two isolates carried both vanA and vanB genes. Among 77 S. 
aureus isolates, 8 were resistant to vancomycin; 3 carried the vanA gene, and 1 carried both vanA 
and vanB genes. Based on the results, vanA and vanB genes play an important role in multidrug 
resistance among S. aureus and Enterococcus isolates. Identifying this type of genes, determining 
the pattern of antibiotic resistance, and also studying their distribution rate is important to 
determine the epidemiology and control of infections caused by these bacteria. 
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  مقاله پژوهشي              

هاي گرم مثبت گروه  كتريمقاوم به ونكومايسين در با   vanBو    vanAهاي  بررسي ميزان شيوع ژن 

ESKAPE  جداسازي شده از بيماران بستري 

 ٣يافضل يممر   ،١يهقيب  يا مار  ، *١ييعطا  يننازن ، ١يزهره صداقت كرمانشاه  ، ٢، ١ينيراحله حس  يب  يب

 . راني، مشهد ،ا انيكاو  ي، موسسه آموزش عاليشناس ستيروه زگ ١
         .راني ا مشهد،  مشهد، يپزشك علوم  دانشگاه  رضا، امام مارستان يب  ،يولوژيكروب يم گروه ٢
  . گروه علوم آزمايشگاهي، دانشكده پيراپزشكي، علوم پزشكي مشهد، دانشگاه آزاد اسلامي، مشهد، ايران ٣

٦/٢/١٤٠٤نتشار آنلاين: ا         ١٤٠٤ /٢/ ٤ پذيرش:         ٤/١١/١٤٠٣ت: فدريا

  چكيده

  و ائروجينوزا    سودموناس،  سينتوباكترا  ،كلبسيلا پنومونيه،  استافيلوكوكوس اورئوس،  اشرشياكليهاي  گروه باكتريايي كه شامل جنس 
هاي بيمارستاني دارند. هدف اين  هاي فرصت طلب نقش مهمي در بروز عفونت اتوژن پبه عنوان   ،ESKAPEبا اختصار   ،انتروكوكوس

و   استافيلوكوكوس اورئوس مقاوم به ونكومايسين در دو پاتوژن گرم مثبتهاي بيوتيكي و شناسايي ژن تحقيق تعيين مقاومت آنتي
هاي مورد نظر از  ماه جدايهشش  باشد. در اين پژوهش طي   هاي شهر مشهد ميجدا شده از بيماران بستري بيمارستان   انتروكوكوس

ها نسبت به  داسازي شدند. حساسيت جدايه ج   )امام رضا، قائم، رضوي واكبر(  مشهد  در  بيمارستان  چهارهاي باليني بيماران   نمونه
ها بررسي شد. از واكنش  استافيلوكوكوس   براي   E-testها و   انتروكوكوس وژن براي  يهاي ديسك ديفبيوتيك ونكومايسين با روش آنتي

  ٩٨ميان  ،استفاده گرديد. نتايج اين مطالعه نشان داد  vanBو  vanAهاي مقاوم به ونكومايسين، اي پليمراز براي بررسي ژن  زنجيره
  ٦، انتروكوكوس فسيوم جدايه آن متعلق به    ١٥شناسايي شد كه  انتروكوكوس    جدايه  ٢١آوري شده از مراكز درماني،جدايه جمع 
آن   به    جدايه  فكاليسمتعلق  و  انتروكوكوس  به  جدايه ٧٧بود  اورئوس    متعلق  همچنين  استافيلوكوكوس  جدايه    ٢١از  بودند. 

.  و دو جدايه داراي هر دو ژن بود   vanAها داراي ژن كه يكي از جدايهد مايسين بودنكو ، سه جدايه داراي مقاومت به ون انتروكوكوس
و يك جدايه    vanA، هشت جدايه داراي مقاومت به ونكومايسين بودند كه سه جدايه داراي ژن    ستافيلوكوكوس اورئوساجدايه    ٧٧از  

هاي   نقش مهمي در مقاومت چند دارويي در بين جدايهvanB   و vanA هايژن   ،داراي هر دو ژن بود. بر اساس نتايج به دست آمده
 دارند.    انتروكوكوس  و  استافيلوكوكوس اورئوس

 . vanB و  vanA، ونكومايسين، ژن  ESKAPE،  انتروكوكوس،  استافيلوكوكوس اورئوس :كلمات كليدي
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Figure1 Relative frequency distribution of Staphylococcus aureus isolates in different clinical samples
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Figure 2 Relative distribution of Enterococcus faecium and Enterococcus faecalis isolates in different clinical samples
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Figure 3. Distribution of relative frequency of Staphylococcus aureus isolates in different hospital departments.
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Figure 4. Relative distribution of Enterococcus faecium and faecalis isolates in different hospital departments
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Figure 5. vanB gene product electrophoresis.  M: DNA marker size 
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Figure 6. vanA gene product electrophoresis. M: DNA 
marker size 100 bp, well 1: negative control, well 2: positive 
control, well 3: positive isolate.
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