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Abstract

Antibiotics-resistant is becoming one of the major health  problem all over the world.

The emergence of antimicrobial resistance is not a new phenomenon and has become as a

snowballed given rise to several serious health problems concern with economic, social

and political implications. The study was designed to determine antibiotic resistance

among common pathogenic bacteria in Yemen as well as genes responsible for

Extended Spectrum β- Lactamase (ESBL) in these bacteria.

A total of 950 clinical specimens were collected from three major Cities in Yemen.

Viz: 1. Sana'a, 2. Aden, 3. Taiz . These specimens were cultivated on bacteriological

media for primary isolation. The isolates were identified according to standard

methods. Antimicrobial  susceptibility tests were assessed according to the Kirby–

Bauer method. ESBL-producers were determined by using double disc synergy test

and confirmed by cephalosporin/clavulanate combination disks. The ESBL genes were

identified by Polymerase Chain Reaction.

Among investigated specimens, Escherichia  coli was the most common pathogens 117

(30.8%), followed by Klebsiella pneumoniae 107 (28.2%), Staphylococcus aureus 95

(25.0%), Pseudomonas aeruginosa 40 (10.5%), and Proteus spp. 21(5.5%). Study on

antibiotic sensitivity revealed that, 62.3%, 35.8% and 1.9% of the isolates were sensitive,

resistant and moderate sensitive to all antibiotics used in this study respectively. On the

other hand, it was found that the antibiotic resistance was statistically significant(p <

0.0001) among isolates of intensive care units and surgical ward.

The prevalence of ESBL producers was 35.4%. The difference between ESBL and non-

ESBL producing pathogens was statistically significant (p < 0. 007). Klebsiella

pneumoniae was the most common organisms producing ESBL 51(47.9%), followed by

Escherichia coli 45 (38.5%), Proteus species 2 (9.5%) and Pseudomonas aeruginosa

3(7.5%). The prevalence of ESBL production in Sana'a, Aden and Taiz was 43.9%, 24.6%

and 27.9% respectively. Antibiotic resistance was seen significantly among ESBL

producing isolates (P <0.0001). Moreover, antibiotic resistance of all ESBL- producing

isolates were statistically significant to all tested antibiotic ( p < 0.0001) except impenem.

The most frequent identified genes among (ESBL) isolates were CTX-M 73 (75.3%),

followed by TEM 49 (50.5%) and SHV 15 (15.5%).
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It was concluded that Escherichia coli were the most frequent pathogen in Yemen and

the major causative agents of female urinary tract infections. Staphylococcus aureus

was the most prevalence pathogen among outpatients with low resistance to

antibiotics. Klebsiella pneumoniae was the predominant pathogens among  inpatients

with high resistance to antibiotics. The major source of ESBL-producers was intensive

care units and surgical words. All isolates were susceptible to impenem (100%).

This study is considered as the first document on the prevalence of ESBLs and their

epidemiological distribution in Yemen. More studies are needed to confirm and enrich

the data obtained during this research.



VI

المستخلص 

. الرئیسة فیا كل بلدان العالمإن مقاومة البكتریا للمضادات الحیویة أصبحت واحدة من المشكلات الصحیة  

وترتبط بالوضع الاقتصادي . وظھورھا لیست ظاھرة جدیدة إذ أنھا ستبقى معنا وھي ذات خطر متزاید

.والاجتماعي والسیاسي

صممت ھذه الدراسة بغرض تحدید نسبة مقاومة البكتیریا للمضادات الحیویة وتحدید جینات إنزیمات البیتالاكتام 

. سئولة عن ھذه المقاومةالممتدة الطیف الم

. 3عدن . 2صنعاء .1وھي عینة سریریة من ثلاث مدن رئیسیة في الیمن950خلال فترة الدراسة تم جمع 

استزرعت ھذه العینات وتم عزل البكتیریا والتعرف علیھا باستخدام الطرق المعیاریة ومن ثم إجراء . تعز

تم الكشف عن البكتریا المنتجة . بایر- ستخدام طریقة كیربياختبارات حساسیات العزلات للمضادات الحیویة با

لإنزیمات البیتالاكتام الممتدة الطیف بالطرق المعیاریة باستخدام اختبار أقراص التآزر المزدوج والطرق 

التأكیدیة باستخدام طریقة اختبار القرص المتمازج للسیفالوسبورین مع حامض الكلفیولینك ینما تم تحدید عن 

.إنزیمات ألبیتالاكتام الممتدة الطیف باستخدام تفاعل البلمرة المتسلسلجینات 

یلیھا الكلبسیلة (%30.8)117من العینات التي شخصت كانت الاشریكیة القولونیة ھي أكثر العزلات انتشاراً 

و (%10.5)40والزائفة الزنجاریة (%25.0)95والمكورات العنقودیة الذھبیة(%28.2)107الرئویة 

.(%5.5)22المتقلبة 

ومتوسطة ومقاومة من العزلات كانت حساسة %1.9و%35.8و %62.3أظھرت نتائج الدراسة أن نسبة

من جھة أخرى فقد كانت المقاومة . التحسس على التوالي لكل المضادات الحیویة التي اشتملت علیھا ھذه الدراسة 

p(ةللمضادات الحیویة ذات دلالة إحصائی .في العزلات من قسم العنایة المركزة والجراحة)0.0001 >

وكان الفرق بین البكتیریا %35.4كانت نسبة انتشار البكتیریا المنتجة لإنزیمات البیتالاكتام الممتد الطیف 

p)المنتجة وغیر المنتجة لإنزیمات البیتالاكتام الممتد الطیف لھ دلالة اصحصائیة  الكلبسیلة كانت .  (0.0001 >

و (%38.5)45یلیھا الاشریكیة القولونیة (%47.7)51الرئویة أكثر العزلات منتجة لإنزیم الیتالاكتام 

كما وجد نسبة انتشار البیتالاكتام في كل من مدینة صنعاء . (%7.5)3والزائفة الزنجاریة (%9.5)2المتقلبات 

.على التوالي%27.9و %24.6و%43.9وعدن وتعز 

مقاومة المضادات الحیویة كان لھ ارتباط ذو دلالة إحصائیة في العزلات المنتجة لإنزیم البیتالاكتام الممتد 

نتائج ھذه الدراسة أظھرت أن كل البكتیریا المنتجة لإنزیم البیتالاكتام الممتد الطیف . (P<0.0001)الطیف   

p)كانت لھا دلالة إحصائیة في مقاومة المضادات الحیویة  . باستثناء للامبینیم(0.0001 >

TEM49(50.5%)یلیھ  (%75.3)73أكثر الجینات إنتشاراً بین العزلات CTX-Mكان جینات 

. SHV15(15.5%)وأخیرا 

یستنتج من ھذه الدراسة أن الإشریكیة القولونیة أكثر العزلات إنتشاراً في الیمن وأھم العوامل الممرضة 

كما أن المكورات العنقودیة المذھبة أكثر إنتشاراً في أوساط الحالات المرضیة من . المجاري البولیةلالتھابات 

بینما الكلبسیلة الرئویة كانت أكثر إنتشاراً داخل . خارج المستشفیات وأقلھا مقاومة للمضادات الحیویة



VII

. المستشفیات والمسببة للالتھابات الرئویة وأكثر العزلات مقاومة للمضادات الحیویة مقارنة بالأنواع الأخرى 

).%100(كل العزلات البكتیریة أعطت حساسیة عالي للامبینیم  

وان . نتعتبر ھذه الدراسة أول توثیق لمعدل إنتشاراً أنزیم وجینات البیتالاكتام ولانتشار الوبائي لھ ففي الیم

. وإثراء المعلومات التي تم الحصول علیھا في ھذا البحثدراسات أخرى مطلوبة لتأكید 
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