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  چکیده فارسی

گونه هاي کاندیدا مهمترین علت قارچ هاي فرصت طلب هستند. با توجه به الگوهای مختلف مقاومــت  مقدمه:

معتبر و سریع برای شناسایی و انــدازه گیــری آنهــا مــورد  روش های، وتیکی در گونه های مختلف کاندیداآنتی بی

یک روش جدید بــرای تشــخیص ســریع عفونتهــای  HRMAَ(Analysis High resolution melting(نیاز است. 

قارچی است. فیلوژنی مولکولی برای شناخت بهتر گونه کاندیدا و تشخیص گونه هــای کاندیــدا ضــروری اســت. 

بــا  منفــی HIVافــراد و  HIV / AIDSجــدا شــده از بیمــاران کاندیــدا مولکــولی هدف از این مطالعــه شناســایی 

 و بررسی تنوع ژنتیکی گونه های کاندیدا بود. HRM استفاده از روش 

جــدا ایزولــه کاندیــدا  ١٢١و  HIV/AIDSاز بیمــاران  جــدا شــده ایزوله کاندیــدا ١١١، در این مطالعه روش کار:

 High resolution و آنــالیز منحنــی  Real-Time PCRبــا اســتفاده از روش  منفــی HIVافــراد از شــده 

melting نمونه برای تعیین تنوع ژنتیکی استفاده شد. ٩شناسایی شدند. علاوه بر این ، از 

 دایــکاند ۶۴شــامل  یی شــدند کــهشناســا دایــکاند یهــا شــش گونــه از گونــه HIV/AIDS مــارانیدر ب:  یج:نتــا

 ۴٪)، ١٫٨( ه ایکــــروز ک. ٢٪)، ٢٧٫٩٢گلابراتــــا (ک. ٣١، )٪٠٫٩ک.کفیــــر( ١٪)، ۵٧٫٧( سیکــــنآلب

مختلــف  دایــکاند ه، هشــت گونــ منفــی HIV٪). در افراد ٨٫١( سیلوزیپاراپسک. ٩٪)، و ٣٫۶( سیکالیتروپک.

ــامل  ــکاند ۴۶ش ــنسیآلب دای ــکاند ١٨٪) و ٣٨٫٣٣( ک ــا ( دای ــروز ک. ١٧٪)، ١۵گلابرات  ١٣٪)، ١۴٫١۶( ه ایک

کاندیــدا  ٢و ک.کفیــر  ٢٪) و ٨٫٣( سیلوزیپاراپســک. ١٠، (٪1)ک.لوزیتانیــا ١٢٪)، ١٠٫٨٣( سیکــالیتروپک.

مجــزا  Subcladeو شــش  یاصــل Cladeنشــان داد کــه دو  یلــوژنیف جی. نتــاشناسایی شــد٪)١٫۶۶( گیلرموندی

  بودند. Clade 2مورد مطالعه در  ی٪ از جدایه ها١١/١١و  Clade 1٪ از جدایه ها در ٩/٨٨وجود دارد. 

و بایــد بــه  باشــد کاندیــدا مــی مهم برای تعیین گونه های سادهو  قابل اعتمادروشی  HRM روش  نتیجه گیری:

 عنوان یک روش تشخیصی در نظر گرفته شود.

 ،منفــی HIVافــراد  ،HIVَ/AIDS افــراد ،High resolution melting ،گونــه هــای کاندیــدا کلمــات کلیــدی:

  فیلوژنی



 

 

  

Abstract 

Background and objective: Candida	species are the most important cause of opportunistic 

mycoses. Due to different antimycotic resistance patterns in various Candida spp, reliable and 

fast techniques for their identification and quantification are needed. Real-time PCR followed 

by high resolution melting analysis (HRMA) is a novel approach for rapid diagnosis of fungal 

infections. Molecular phylogeny is essential to better recognition the evolution of the genus 

Candida and detection of the relative degree of Candida species. The purpose of this study was 

molecular identification of Candida isolates obtained from HIV/AIDS patients and HIV 

negative  persons by Real time PCR- High Resolution Melting Analysis and investigation of the 

genetic diversity of Candida species. 

Materials and Methods: In this study, 111 Candida	isolates from HIV/AIDS patients and 121 

Candida	isolates obtained HIV-negative persons were identified by Real-Time PCR and high 

resolution melting curve analysis. In addition, 9 samples were used for the determination of 

genetic diversity.  

Results: In HIV/AIDS patients identified Six species of Candida spp included 64 C. albicans 

(57.7%), 1 C. kefyr (0.90%), 31 C. glabrata (27.92%), 2 C. krusei (1.8%), 4 C. tropicalis 

(3.6%), and 9 C. parapsilosis (8.1%). In HIV-negative persons, identifided Candida were eight 

different species included 46 C. albicans (38.33%) followed by 18 C. glabrata (15%), 17 C. 

krusei (14.16%) , 13 C. tropicalis (10.83%), 12 C. lusitaniae (1%), 10 C. parapsilosis (8.3%) 

and 2 C. kefyr and 2 C. guillermondi (1.66%). The results of phylogenetic analysis showed that 



 

 

there were two main clades and six separate subclades. About 88.9% of the isolates were located 

in clade I and 11.10% of the studied isolates was in clade II. 

Conclusion: HRM is a reliable and simple approach for identifying important Candida species. 

It should be considered as a diagnostic method. 

Keyword: Candida spp, High resolution melting, HIV/ADIS, HIV-negative  persons, 

phylogeny 

 



 

 

 

 
 

Faculty of Medicine 

 

Master's Degree in Medical Mycology 

 

Title: 

 

 

Molecular identification of Candida  species isolated From affected by HIV and HIV-

negative persons using Real time PCR - High Resolution Melting Analysis 

 

 

By: 

Esmail Eghtedar Nejad 

 

Supervisors: 

1-Dr. Samira Salari | 2- Dr. Pooya Ghasemi Nejad Almani  

 

    Thesis No: (560)                                                                               Year (September, 2019) 
 


