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 المستخلص

 

و يؤثر هذا المرض .تعتبر عدوى المسالك البولية من أكثر الأمراض البكتيرية انتشارا في العالم 

ويعتبر الإناث أكثر عرضة للإصابة بهذه . أساسي على الجهاز البولي في جسم الإنسانبشكل 

تعتبر  و(. العدوى المتكررة)وكذلك هم أكثر عرضة لتكرار الإصابة بالعوى مجددا . العدوى

وقد ( الإي كولا) البكتيريا سالبة الجرام هي المسبب الرئيسي لهذه العدوى وخاصة القولونية منها 

من عدوى المسالك البولية % 08-08الدراسات أن الإي كولاي هي المسبب الرئيسي ل أثبتت 

من عدوى المسالك التى مصدرها المستشفيات بالإضافة إلى %  08المكتسبة وعن ما يقرب من 

 تقنية  البروتيوم هو عبارة عن..من العدوى المتكررة%  52أنها مسؤولة عن ما يقرب من 

مكونات البروتين كاملة كما يمكن استخامها للتمييز بين البكتيريا من  تستخدم  لتحليل وتحديد

 . خلال فحص مكونات البروتينات الناتج كما يمكن استخدامها لتحديد المكان المحتمل للعلاج

تهدف هذه الدراسة لمقارنةة البروتينةات الناتجةة بواسةلإة الإي كةولاي مةن سةتة مرضةى مصةابين 

البروتينية المحتملة بينهم تمهيدا لإمكانية استخدامها في  الاختلافاتية البولية ورؤ بعدوى المسالك

هةةذه الدراسةةة سةةوف تكةةون دراسةةة وصةةفية لمقارنةةة الإختلافةةات البروتينيةةة التةةي  .العةةلاج مسةةتقبلا

سةوف يةةتم استخلاصةةها مةةن سةةبعة عينةةات مةن البةةول لسةةبعة مرضةة ى مختلفةةين ومصةةابين بعةةدوى 

عمل مزارع لهذه العينات ومن ثم يتم استخلاص البروتينةات الناتجةة  بعد ذلك يتم. المسالك البولية

بعد ذلك توضع في جهاز فصل البروينةات الكهربةائي المعتمةد علةى مبةدأ اخةتلاف الشةحنات . منها

بعةةةد ذلةةكي العينةةةات التةةةي ايتةةةوت علةةى كميةةةات وافةةةرة مةةةن . لفصةةةلها ( الجةةل إليكتروفوريسةةة )

بعض الة ابعضةه مةع تهةابعةد ذلةك مقارنليةتم  ثنائي الأبعادعلى جهاز الفصل  تم وضعهاالبروينات 

بقع بروتينة  ليةتم التعةرف عليهةا  ثلاث أختياربعد ذلك تم . لملايظة وجود الفروقات بين العينات 

وقد لخصت نتائج هذه الدراسة إلةى وجةود فروقةات . من خلال استخدام جهاز قياس اللإيف الكتلي

م التعةةرف علةةى نةةوعين مةةن البروتينةةات والتةةي مةةن المممكةةن بروتينيةةة هةةاهرة بةةين العينةةات كمةةا تةة

 .                                                                                                                     استخدامها كعلامة ييوية في الكشف عن هذا المرض في المستقبل
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                                                   ABSTRACT 

 

Background: Gram-negative bacteria is a major cause of urinary tract 

infections (UTI) and particularly Escherichia coli (E. coli), which is the 

causative agent of 80-90% of community-acquired infections, 

approximately 40% of nosocomial UTIs and 25% of recurrent infections. 

Proteomic is used to analyze and identify changes in protein profiles as 

biomarkers in pathological setting and can similarly be used to identify 

protein fingerprints for bacterial infections; proteins such as haemolysin 

and adhesion protein P are highly expressed in different strains of E. coli. 

Here, we compared protein profiles of E. coli from different UTI patients 

to identify possible unique protein signatures as biomarker candidates for 

future studies.  

Methods: Protein from bacterial pellets cultured from urines samples 

from seven E. coli-associated UTI patients were extracted by sonication, 

separated using1D- and 2D-gel electrophoresis, analyzed using liquid 

chromotography mass spectrometry LC/MS, then matched against a 

known protein database. 

Results: Many differences were observed in protein profiles of E. coli 

isolates in both 1D SDS-PAGE and 2DGE. Two bacterial proteins 

identified as possible candidate biomarkers were membrane protein A 

(OmpA) found in gram negative bacteria and RNA polymerase-binding 

transcription factor DksA mostly found in E. coli.  

Conclusion: Proteomics can be used to identify unique proteins that can 

be part of a standard proteomic profile as possible biomarkers for E. coli-

associated UTI.  We identified two such proteins, OmpA and DksA, as 

unique candidate biomarkers for further investigation. 


