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Abstract 
Background and Objectives: Salmonella enterica serovar Typhimurium 

is one of the most common Salmonella serotypes in gastroenteritis 

cases. ERIC-PCR method is used for genotyping studies and 

examinations in order to apply appropriate preventive and controlling 

conditions. This research was carried out with the objective of 

investigating the genotyping of Salmonella typhimurium strains in the 

treatment centers of Kerman province. 
 

Methods: In this descriptive study, different strains of Salmonella 

Typhimurium, were isolated from different treatment centers. All 

strains were examined using standard methods of microbiology, 

biochemistry, and molecular biology. Genetic relationship between the 

strains was evaluated by ERIC-PCR method. 
 

Results: In this study, Among 891 stool and blood samples of patients 

with diarrhea, 48 strains of Salmonella typhimurium, were isolated. 

The isolates were classified in terms of genotyping into 15 different 

groups using ERIC-PCR method, which the highest number of the 

strains was in the 14
th

 group (25%, 12 strains). 
 

Conclusion: The results of the present study showed high 

discrimination power of ERIC-PCR method for molecular typing and 

genetic diversity of Salmonella typhimurium strains isolated from 

human samples. Therefore, this method can be used for 

epidemiological studies in order to investigate the source of 

contamination, genetic diversity and its relationship with geographical 

distribution and drug resistance of the isolated strains. 
 

Keywords: Salmonella typhimurium; Genetic variation; Molecular 

typing. 
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استان  مراکز درمانی انتریکا سرووار تایفی موریوم سالمونلابالینی  های ژنوتایپینگ جدایه

 ERIC-PCRکرمان، با استفاده از روش 
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 چکیده
های سالمونلا  ترین سروتیپ ، یکی از شایعتایفی موریوم سالمونلا انتریکا سرووار زمینه و هدف:

به جهت  ی ژنوتاتیپیبررسی برا ERIC-PCR از روشدر مطالعات در موارد گاستروانتریت است. 

این پژوهش با هدف بررسی  شود. یماعمال شرایط پیشگیرانه و کنترلی مناسب استفاده 

 شد.راکز درمانی استان کرمان انجام در م تایفی موریومسالمونلا های  یهسوژنوتایپینگ 

سالمونلا تیفی های  یهسومختلف  این پژوهش توصیفی، از مراکز درمانی در روش بررسی:
شناسی،  ی استاندارد میکروبها روشها با استفاده از  یهسوجداسازی شد. تمامی  موریوم

 ERIC-PCRاز روش  ها با استفاده یهسوبیوشیمیایی و مولکولی شناسایی شدند. رابطه ژنتیکی 

 مورد بررسی قرار گرفت.

سویه  48نمونه مدفوع و خون بیماران مبتلا به اسهال،  891این تحقیق، از مجموع  در ها: یافته

از نظر ژنوتایپینگ  ERIC-PCRها با استفاده از روش  جداسازی شد. جدایهسالمونلا تیفی موریوم 

سویه(  12%، 25تعداد سویه در گروه چهاردهم )بندی شدند که بیشترین  گروه مختلف دسته 15به 

 قرار داشت.

جهت تایپینگ  ERIC-PCRدهنده قدرت تمایزی بالای  نتایج مطالعه حاضر، نشان گیری: نتیجه

ی انسانی ها نمونهشده از  جداسازیسالمونلا تیفی موریوم های  یهسومولکولی و تنوع ژنتیکی در 

منظور بررسی منبع بروز  ر جهت مطالعات اپیدمیولوژیک بهتوان د یمبود. بنابراین، از این روش 

های  یهسوآلودگی، تنوع ژنتیکی و ارتباط آن با پراکندگی جغرافیایی و مقاومت دارویی 

 شده استفاده کرد. جداسازی

 ؛ تنوع ژنتیکی؛ تایپینگ مولکولی.سالمونلا تیفی موریوم :ها واژهکلید 
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 و همکاران ابوالفضل مقدم                                                    ...مراکز درمانی استان کرمان،  سالمونلا انتریکا سرووار تایفی موریومبالینی  های ژنوتایپینگ جدایه

 

 مقدمه 
ی است ا رودههای باکتریایی  یماریبترین  سالمونلوز، یکی از مهم

در سرتاسر جهان  ایجاد شده و سالمونلای ها گونهکه توسط 

سالمونلا . گونه (1،2کند ) یمها انسان و حیوان را درگیر  یلیونم
(، arizonae) یزوناآرسالمونلا زیرگونه شامل:  6دارای  انتریکا

 یسالام(، Diarizonae) یآریزوناد(، Enterica) یکاانتر
(Salamae ،)( هوتناHoutenae و )یندیکاا (Indica) (3باشد ) یم .

عامل بروز  تایفی موریوم سرووار سالمونلا انتریکاان، در این می

ی یا همان گاستروانتریت است. از ا حصبهسالمونلوز غیر

ماندن به شکل  های مهم این سرووار، توانایی آن در باقی یژگیو

ی ها نمونهمدت طولانی در محیط و   قابل تکثیر و زنده به غیر

ها منجر به  وتیکبی . استفاده نادرست از آنتی(4است )غذایی 

شود. این   یممیکروبی در انسان  گسترش مقاومت به داروهای ضد

با مقاومت  سالمونلا انتریکاهایی از  یهسومسئله باعث پیدایش 

و کنترل  مؤثرمنظور نظارت  به .(3،4)است چندگانه شده 

، داشتن اطلاعات دقیق در مورد گوناگونی ژنتیکی و سالمونلا

تلف این باکتری، ضروری است. مطالعات های مخ یهسوتایپینگ 

ی فنوتیپیک ازجمله سروتایپینگ، ها روشاولیه اپیدمیولوژیک با 

شد.  یمبیوتیکی انجام  بیوتایپینگ و بررسی الگوهای مقاومت آنتی

همین علت دارای  ی فنوتیپیک زمانبر و پرهزینه بوده و بهها روش

ایی که ه یهسودهی بین  ارزش محدودی است و قدرت افتراق

ی ها روش. (5-7ندارد )ارتباط بسیار نزدیکی باهم دارند را 

ها، در مدت زمان  یکروبمبندی  مولکولی برای شناسایی و طبقه

های مختلف،  و با انعکاس روابط فیلوژنی بین جدایه تر کوتاه

 ی خاص قرار دهد. ها گروهتواند آنها را در  یم

برای بررسی و ی مولکولی متعددی ها روشدر حال حاضر از 

  شود. تایپینگ براساس یمهای سالمونلا استفاده  یهسوتفریق 

REP-PCR (Repetitive Extragenic Elements ،روشی معتبر )

تکرارپذیر و سریع بوده و از قدرت تفکیک بالایی در میان 

های  یتوال. سه گروه از (8است )ها برخوردار  یباکترهای  جدایه

و   REP ،BOX یها نام ها به یباکترژنوم تکرارشونده پراکنده در 

ERIC  ها کاربرد  یرگونهزو  ها گونهدر بررسی تنوع، شناسایی

داشته و استفاده از آنها رو به فزونی است. الگوی ژنومی 

 و BOX-PCR ،REP-PCRی اـه روشه ــلـوسی هـده بـآم تـدس هـب

 

ERIC-PCR ده و ها و پاتوارها، اختصاصی عمل کر برای جدایه

منظور  تشخیصی مناسبی بهابزار ، REP-PCRتایپینگ حاصل از 

 .(9)باشد  بندی، شناسایی و بررسی سیر تکاملی پاتوارها می گروه

هستند که واجد  127bp-124های  یتوالدر واقع  ERICهای  یتوال

شده بوده و  یک ناحیه معکوس تکرارشونده مرکزی حفاظت

ی قرار دارند. ا رودههای  یباکترشکل خارج ژنی در ژنوم  به

ها  یتوال، مکمل این ERIC-PCRهای مورد استفاده در  پرایمر

ی مانند ا رودههای گرم منفی  یباکترباشد و برای ژنوتایپینگ  می

رود. این روش، یک روش ارزشمند  یمکار  بهسالمونلا ی ها گونه

های مربوط به جنس  یهسوو کارا جهت تایپینگ مولکولی 

 .(10-12است )زیابی شده ار سالمونلا

های میکروبی در  یهسوبندی  در مباحث اپیدمیولوژی، اهمیت تیپ

بررسی کانون مشترک بیماری، بررسی انتشار عفونت از یک بیمار 

دهنده  های اپیدمی یهسوهای اندمیک از  یهسوبه بیمار دیگر، افتراق 

بیوتیکی  عوامل میکروبی، تعیین الگوی مقاومت و حساسیت آنتی

بندی باید به قدرت  ی تیپها روشباشد. در انتخاب روش یا  یم

دهی، سادگی روش،  پذیری، قدرت افتراق بندی، تکرار تیپ

وسعت کاربرد، سرعت انجام و سادگی تفسیر روش توجه کرد 

تواند  یم ERIC-PCRی تایپینگ مولکولی، ازجمله ها روش(. 13)

بع بروز آلودگی، منظور بررسی من جهت مطالعات اپیدمیولوژیک به

تنوع ژنتیکی و ارتباط آن با پراکندگی جغرافیایی و مقاومت 

 (.14شده، مورد استفاده قرار گیرد ) های جداسازی یهسودارویی 

سالمونلا تایفی های  یهسواین پژوهش با هدف بررسی ژنوتایپینگ 
تواند در مطالعات اپیدمیولوژیک  یماز منابع انسانی که  موریوم

اشته باشد، انجام شد تا از نتایج حاصله برای مطالعات نقش مهمی د

های  یاستسهای تکمیلی ژنوتاتیپی در آینده و اتخاذ  یبررسو 

 پیشگیرانه و کنترلی مناسب استفاده گردد.

 

 روش بررسی
تا مردادماه سال  1393ماه سال  این مطالعه توصیفی )از بهمن در

مبتلا به اسهال حاد نمونه مدفوع و خون از بیماران  891(، 1394

های مختلف کرمان  یمارستانبکننده به مراکز درمانی و  مراجعه

 گرفته شد. 
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ی استاندارد ها روشبا  سالمونلابرای شناسایی جنس  ها نمونه 

سرولوژی و باکتریولوژی در محیط راپاپورت واسیلیادیس 

)ساخت مرک آلمان( در مجاورت یخ به آزمایشگاه 

شدند. کشت اولیه و افتراقی بر روی  شناسی منتقل میکروب

( آگار، SSشیگلا ) -های انتخابی مانند سالمونلا  در محیط ها نمونه

مدت  های کشت به بیسموت سولفیت آگار، صورت گرفت. محیط

ی ها تستدرجه سانتیگراد انکوبه شدند. با  37ساعت در دمای  24

زین ، لیTSI ،MR-VPهای افتراقی مانند  یطمحبیوشیمیایی و 

آیرون آگار، سیمون سیترات و اوره )ساخت مرک آلمان(، 

جداسازی و پس از انجام  سالمونلا های مشکوک به یکلن

ی سروتایپینگ با ها آزمونی افتراقی مذکور، ها آزمون

. واکنش آگلوتیناسیون (15) انجام شد Hو  Oهای  سرم آنتی

ی ها شروعنوان واکنش مثبت ثبت گردید، سپس با استفاده از  به

کشت  براث LB ها در محیط یباکتراستاندارد باکتریولوژیک، 

   CTABروش  از، DNA منظور استخراج به داده شدند.

(Ammonium Bromide Trimethyl Cetyl .استفاده شد )

 LB یعما لیتر از محیط میلی 5به ها انتخاب و  باکتریکلنی از  تک

و سرعت  ددرجه سانتیگرا 37در دمای  گردید، سپس منتقل

 ،7/0سلولی به  کشت ODدور در دقیقه تا رسیدن  150 چرخش

لیتر از  میلی 5/1از سانتریفوژ شامل نگهداری شد. رسوب حاصل 

میکرولیتر از  30و  TE یکرولیتر بافرم 567در سوسپانسیون سلولی 

  میکرولیتر از آنزیم 3یکنواخت گردید. در ادامه،  SDS 10% بافر

Proteinase K  مدت  به هم زدن و پس از بهن اضافه به آ

حاصل  نمونهبه  نگهداری شد. درجه سانتیگراد 37ساعت در  یک

میکرولیتر محلول  80و مولار  NaCl 5 یکرولیتر نمکم 100

CTAB/NaCl  درجه سانتیگراد 65در  یقهدق 15مدت  بهو اضافه 

 - کلروفرم – فنلها با افزودن  ینپروتئحذف  گرمادهی شد.

نوکلئیک  . اسیدانجام گرفت (25/24/1به نسبت )الکل  ایزوآمیل

 مولار 3استات سدیم  و موجود در نمونه با استفاده از ایزوپروپانل

شو با اتانول و شستبعد از  DNA یترسیب داده شد. رسوب حاو

، RNAجهت حذف حل گردید.  TE بافر یکرولیترم 20در ، 70%

برای  .لیتر( استفاده شد گرم برمیلی میلی 20)با غلظت  RNase Aاز 

شده، از دستگاه نانودراپ و  ی استخراجها نمونهگیری غلطت  اندازه

 نانومتر استفاده گردید. 280 و 260طول موج 

به این منظور، ابتدا دستگاه با الکل نانودراپ تمیز شد، سپس از 

عنوان بافر شاهد برای صفر کردن دستگاه  به TEبافر آب مقطر یا 

شده بر روی دستگاه  یک میکرولیتر از نمونه استخراجاستفاده شد. 

نانومتر بررسی  280و  260موج و غلطت آن در طول قرار گرفت 

 گردید.

آمده و مرور  عمل های به یبررس طبق) PCRجهت انجام واکنش 

شده قبلی توسط سایر محققین(، جفت پرایمرهای  مطالعات انجام

انتخاب شدند  موریومسالمونلا تایفی اختصاصی برای شناسایی 

پرایمرهای  اطمینان از عملکرد برایهمچنین  (.1)جدول شماره 

، برخی 5نسخه   Oligoافزار نرم به کمکد استفاده، مور

تشکیل  احتمال ،Tm، دمای GCهای پرایمرها مانند میزان  ویژگی

شدگی بررسی گردید. پرایمرها توسط شرکت سینا  لوپ و جفت

 کلون سنتز شدند.

سالمونلا تیفی موریوم ، از PCRمینان از صحت عملکرد جهت اط
ATCC 14028 اسینتو باکتر کنترل مثبت و از  عنوان به

منظور  کنترل منفی استفاده شد. به عنوان به  ATCC 19606بومانی

، MgCl2ی مختلف ها غلظت، مقادیر و PCRسازی روش  بهینه

dNTPs  وDNA ه ژنومی، همچنین دماهای مختلف برای مرحل

اتصال پرایمرها مورد بررسی قرار گرفت. در نهایت، واکنش 

PCR  میکرولیتر 2 بافرمیکرولیتر شامل:  25در حجم نهایی       

PCR (10X ،)2/0 مول  میلیdNTPs5/0ها هرکدام  ، پرایمر 

، MgCl2مول  میلی 2یمراز، پل Taqواحد آنزیم  1میکرومول و 

تر آب مقطر استریل میکرولی 5/10الگو و  DNAنانوگرم  150

 صورت گرفت.

سیکل شامل: مرحله واسرشت در درجه  35با  PCRواکنش 

یه؛ مرحله اتصال ثان 40مدت   درجه سانتیگراد، به 95حرارت 

ثانیه؛  45مدت   درجه سانتیگراد، به 56پرایمر در درجه حرارت 

مدت  درجه سانتیگراد، به 72مرحله تکثیر در درجه حرارت 

درجه  72انتها مرحله تکثیر نهایی در دمای و در دقیقه  یک

 دقیقه انجام شد. 10مدت  سانتیگراد به

بر روی  6Xمیکرولیتر بافر  1به همراه  PCRیکرولیتر محصول م 6

مدت   به و گذاری بار TAE 1Xبافر شده با  ساخته %5/1ژل آگارز 

ولت الکتروفورز گردید، سپس با رنگ  120دقیقه در ولتاژ  40

 ش ـاوراءبنفـور مـر نـت، زیـایـآمیزی و در نه برماید، رنگاتیدیوم 

 
47 

 1397 فروردین، اول، شماره دوازدهممجله دانشگاه علوم پزشکی قم/ دوره 

 

 



 

 

 و همکاران ابوالفضل مقدم                                                    ...مراکز درمانی استان کرمان،  سالمونلا انتریکا سرووار تایفی موریومبالینی  های ژنوتایپینگ جدایه

 

شده  های شناسایی یهسومورد بررسی قرار گرفت. در ادامه،  

تایپینگ  ERIC-PCRبا استفاده از آزمایش  سالمونلا تیفی موریوم

شدند. توالی پرایمرهای مورد استفاده برای این آزمایش طبق 

 بود.  1جدول شماره 

میکرولیتر انجام شد که شامل:  25در حجم  ERIC-PCRآزمایش 

پیکومول  10هرکدام از پرایمرها )با غلظت  میکرولیتر از یک

 Amplicon 2X ،4میکرولیتر مسترمیکس  10برمیکرولیتر(، 

شده  الگوی استخراج DNAمیکرولیتر  4میکرولیتر آب دیونیزه و 

 نانوگرم( بود. 150)

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

سیکل شامل: مرحله واسرشت در درجه  35با  PCRکنش وا

یه؛ مرحله اتصال ثان 40مدت   درجه سانتیگراد، به 95حرارت 

ثانیه؛  45مدت   درجه سانتیگراد، به 40پرایمر در درجه حرارت 

 2مدت   درجه سانتیگراد، به 72مرحله تکثیر در درجه حرارت 

درجه سانتیگراد  72 دقیقه و در انتها مرحله تکثیر نهایی در دمای

بر روی  PCRیکرولیتر محصول م 6دقیقه انجام شد.  10مدت  به

بارگذاری شد و  TAE 1Xبافر شده با  ساخته %5/1ژل آگارز 

ولت الکتروفورز گردید، سپس با  120دقیقه با ولتاژ  40مدت  به

آمیزی و در نهایت، زیر نور  رنگ اتیدیوم برماید، رنگ

 قرار گرفت. ماوراءبنفش مورد بررسی

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 شده های استفاده : مشخصات پرایمر1جدول شماره 

 هدف توالی هدف توالی پرایمر (bpقطعه )طول  دمای اتصال )سانتیگراد( منبع

(25،26) 60 559 F:CGGTGTTGCCCAGGTTGGTAAT 
R:ACTCTTGCTGGCGGTGCGACTT 

Flic  سالمونلا تایفی موریومشناسایی 

 F:ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC متغییر 40 (27)
R:AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG 

ERIC region ERIC-PCR 

 

افزار  نرم از، ERIC-PCRبرای تجزیه و تحلیل نتایج آزمایش 

NTSYS  استفاده گردید. مقایسه الگوهایERIC-PCR  به کمک

انجام شد؛ بدین صورت که وجود باند با عدد  NTSYSافزار  نرم

گذاری  و عدم وجود باند با عدد صفر در یک ماتریکس کد یک

تجزیه و تحلیل  NTSYSافزار  شده با نرم شدند. ماتریکس ایجاد

دهنده تنوع ژنتیکی( با استفاده از ضریب  شد و دندوگرام )نشان

 رسم گردید. UPGMAجاکارد و الگوریتم تشابه 

 

            با استفاده از معادله ERIC-PCRقدرت تمایزی روش 

Simpon's Index Diversity .و براساس فرمول زیر به دست آمد 

 در این فرمول:

N : های مورد مطالعه جهت روش  یهسوتعداد کلERIC-PCR؛ 

S : شده؛ های ژنتیکی محاسبه یپتتعداد 

nj : های متعلق به تیپ  یهسوتعدادj باشد. می 
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 انتریکا سرووار تایفی موریومهای سالمونلا  یزولها: مشخصات 2جدول شماره 

 کلاستر نوع نمونه شماره سویه کلاستر نوع نمونه یهشماره سو کلاستر نوع نمونه شماره سویه

 E15 مدفوع E13 33 مدفوع E14 17 مدفوع 1

 E15 مدفوع E14 34 خون E14 18 خون 2

 E10 مدفوع E13 35 مدفوع E14 19 مدفوع 3

 E10 مدفوع E14 36 خون E14 20 خون 4

 E2 مدفوع E14 37 مدفوع E11 21 مدفوع 5

 E9 مدفوع E14 38 مدفوع E11 22 مدفوع 6

 E9 مدفوع E14 39 مدفوع E14 23 مدفوع 7

 E9 مدفوع E14 40 خون E4 24 مدفوع 8

 E14 خون E15 41 مدفوع E3 25 مدفوع 9

 E2 مدفوع E15 42 مدفوع E3 26 مدفوع 10

 E2 مدفوع E15 43 مدفوع E3 27 مدفوع 11

 E6 مدفوع E15 44 مدفوع E7 28 مدفوع 12

 E5 مدفوع E15 45 مدفوع E13 29 مدفوع 13

 E5 مدفوع E15 46 مدفوع E12 30 مدفوع 14

 E1 مدفوع E15 47 مدفوع E13 31 مدفوع 15

 E8 مدفوع E15 48 مدفوع E12 32 خون 16

 کلاستر نوع نمونه شماره سویه کلاستر نوع نمونه شماره سویه کلاستر نوع نمونه شماره سویه

 E15 مدفوع E13 33 مدفوع E14 17 مدفوع 1

 E15 مدفوع E14 34 خون E14 18 خون 2

 E10 مدفوع E13 35 مدفوع E14 19 مدفوع 3

 E10 مدفوع E14 36 خون E14 20 خون 4

 E2 مدفوع E14 37 مدفوع E11 21 مدفوع 5

 E9 مدفوع E14 38 مدفوع E11 22 مدفوع 6

 E9 مدفوع E14 39 مدفوع E14 23 مدفوع 7

 E9 فوعمد E14 40 خون E4 24 مدفوع 8

 E14 خون E15 41 مدفوع E3 25 مدفوع 9

 E2 مدفوع E15 42 مدفوع E3 26 مدفوع 10

 E2 مدفوع E15 43 مدفوع E3 27 مدفوع 11

 E6 مدفوع E15 44 مدفوع E7 28 مدفوع 12

 E5 مدفوع E15 45 مدفوع E13 29 مدفوع 13

 E5 مدفوع E15 46 مدفوع E12 30 مدفوع 14

 E1 مدفوع E15 47 عمدفو E13 31 مدفوع 15

 E8 مدفوع E15 48 مدفوع E12 32 خون 16

 

 ها یافته
نمونه مدفوع و خون بیماران مبتلا  891در این پژوهش از مجموع 

بود که سالمونلا تیفی موریوم سویه مربوط به  48به اسهال، 

 منظور تایپینگ مولکولی بررسی شدند. به

 25سال تعیین شد که  15-55مطالعه،  میانگین سنی افراد تحت

و  ها شکلطورکلی در آنالیز  مورد مرد و مابقی زن بودند. به

 هـ% ب63ه ـابـها در سطح تش یهسودندوگرام حاصل از آنها، تمامی 

، E1ی ها گروهکه در  طوری تمایز بودند؛ به مجزا قابل کلاستر 15

E4 ،E6 ،E7  وE8  یها گروههرکدام یک ایزوله، در E5، E10 ،

E11  وE12 ،2  ی ها گروهایزوله؛ درE2، E3  وE9 ،3 در  ایزوله؛

ایزوله و در گروه  12؛ E14در گروه ایزوله؛  E13 ،4 یها گروه

E15 ،10  (.2ایزوله قرار گرفت )جدول شماره 

و نتایج حاصل از  سالمونلا تایفی موریومهای  دندوگرام سروتایپ

ERIC-PCR .در شکل آمده است 
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  Cut off 63%. و UPGMA با ضریب تشابه جاکارد و روش ERIC-PCRشکل : ندوگرام حاصل از آزمایش 

های  یپتو تعداد  2رج در جدول شماره با توجه به اطلاعات مند 

 ERIC-PCR ،88/0آمده، قدرت تمایزی روش  دست بهژنتیکی 

 محاسبه شد.

آمده، مشاهده گردید  دست بهی مختلف کلاسترهابا بررسی 

کلاستر از نظر جنس، همچنین مراکز  15در  ها نمونه

توزیع یکسانی داشتند که  ها گروهیباً در تمامی تقرشده  جداسازی

در حال چرخش در جامعه  سالمونلا تایفی موریومدهد  شان مین

مربوط به  ها نمونه E8و  E1 ،E7های  که درکلاستر طوری است؛ به

، E10مربوط به زنان، در کلاسترهای  ها نمونه E6و  E4مردان، در 

E11  وE12،  یک نمونه مربوط به مردان و یک نمونه مربوط به

نمونه  2هر کدام  E9و  E2های و در کلاستر E5زنان، در گروه 

همه  E3مربوط به مردان و یک نمونه مربوط به زنان و در کلاستر 

نمونه مربوط به مردان  E13 ،2مربوط به زنان، در کلاستر  ها نمونه

نمونه مربوط به  E14 ،5نمونه مربوط به زنان، در کلاستر  2و 

مونه مربوط ن E15 ،6نمونه مربوط به زنان و در کلاستر  7 مردان و

همچنین از نظر مرکز  .ه استمربوط به زنان بودنمونه  4به مردان و 

لاً یکسانی بین کامدرمانی جداسازی، مشاهده گردید توزیع 

)براساس  صورت گرفته، اما از نظر نمونهی مختلف کلاسترها

از مدفوع  ها نمونه( با توجه به اینکه اکثر 2جدول شماره 

ی مدفوع در کلاسترها ها نمونهنش ؛ پراکندجداسازی شده بود

شده از خون در  ی جداسازیها نمونه %85بیش از  ولیبیشتر بود، 

 .ندقرار داشت 14کلاستر 

 

 بحث
در  ERIC-PCRدهنده قدرت روش  نتایج این پژوهش، نشان

که با استفاده  طوری باشد؛ به یمسالمونلا تایفی موریوم بندی  تایپ

 الگوی ژنتیکی متفاوت برپایه 15ها به  یهسواز این روش، 

 ERIC-PCR بندی شدند. تقسیم 

، تغییرات سالمونلاباوجود قرابت ژنتیکی بسیار نزدیک در جنس 

ایی وجود ی در بروز بیماری، ویرولانس و توزیع جغرافیا گسترده

ها  و موتاسیون ها ژن. کسب یا از دست دادن برخی از (16دارد )

ایفا  سالمونلاهای مختلف  یپتاتواند نقش مهمی در تکامل  می

کند. ردیابی و بررسی این تغییرات ژنتیکی در جامعه نقش بسیار  

مهم و حایز اهمیتی دارد، همچنین اطلاعات زیادی در مورد 

منظور کنترل عفونت و  منابع عفونت، به اپیدمیولوژی و شناسایی

(. مواد 14دهد ) یمنظارت اپیدمیولوژیک در اختیار ما قرار 

یابند که یکی از علل  یمژنتیکی موجودات در طول زمان تغییر 

اصلی آن جهش و نوترکیبی است. براساس شواهد موجود، 

سرعت این تغییرات در بین موجودات مختلف یکسان نیست؛ البته 

ی جدید با سرعت پخش شدن آنها در جامعه ها ژنایجاد  سرعت

یافته باعث مرگ  ی جهشها ژنمتفاوت است؛ زیرا بسیاری از 

موجود شده و امکان اشاعه آنها در جامعه نیز وجود ندارد. اما 

ی ها شکلنکته جالب و مهم آن است که سرعت متوسط ایجاد 

حاسبه است که م یباً ثابت و قابلتقرجدید یک ژن در سطح جامعه 

 رده ـم بـ( اسMolecular Clockی )ـولـعنوان ساعت مولک از آن به
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توان عنوان کرد هر ژن در هر  یم(. بر این اساس 17شود ) یم 

اً دقیق و منحصر به فرد دارد. نسبتساعت مولکولی  کموجود، ی

های  یبررسهای میکروبی جزء لاینفک  یهسوبندی  تیپ

 باشد. یمهای عفونی  یماریباپیدمیولوژیک 

های میکروبی  یهسوبندی  مباحث اپیدمیولوژی پیرامون اهمیت تیپ

در بررسی کانون مشترک بیماری، بررسی انتشار عفونت از یک 

یمار دیگر، بررسی عفونت اسپورادیک، تعیین هویت بیمار به ب

های اندمیک از  یهسوهای بیماریزای عوامل میکروبی، افتراق  یپت

های میکروبی  یهسودهنده عوامل میکروبی، تمایز  های اپیدمی یهسو

های اندمیک  یهسواز  های عمدی یریگ شده در همه به کار گرفته

عیین الگوی مقاومت و جامعه، مونیتورینگ اقدامات درمانی، ت

باشد  یمبیوتیکی و بررسی شکست درمان دارویی  حساسیت آنتی

ها در چندین گروه متفاوت )با استفاده  یهسوبندی  (. دسته14)

تواند یک زنگ خطر برای جامعه مورد بررسی  یم( ERICروش 

توانند  یم ERICی متفاوت در ها گروهباشد؛ از این نظر که 

بیوتیکی،  ها و یا الگوهای مقاومت آنتی یهسو معنای منشأ تفاوت به

بیوتیک باید به نتایج  متفاوت باشند، لذا در ارائه و تجویز آنتی

لاً نتایج درمانی بهتری به دست آید و اوتوجه کرد تا  ERICروش 

بیوتیکی  دوماً با عدم تجویز نامناسب دارو، از بروز مقاومت آنتی

 ERICکه براساس نتایج  تیبیشتر جلوگیری شود. همچنین در صور

توان این نتیجه را  یم اند داشتهها منشأ متفاوتی  یهسومشخص گردد 

های  یریگ برداشت کرد که رعایت نکردن شرایط بهداشتی، همه

سرانه  عمدی مانند حملات بیوتروریستی، مصرف خود

ی ژنتیکی رفتارهادر  مؤثرها و یا سایر عوامل  بیوتیک آنتی

ها با منشأ متفاوت شده است. بر این  یهسوایجاد ها، موجب  یباکتر

ی رفتارهاطور مدام از نظر تغییر  اساس باید یک جامعه را به

ها زیر نظر داشت تا بتوان بهترین تصمیمات لازم را  یباکترژنتیکی 

جهت جلوگیری از بروز خطرات و تهدیدات بهداشتی گرفت 

لوژیکی جهت (. بنابراین، این فرآیند از نظر اپیدمیو14،17)

، ردیابی و شناسایی ها عفونتها، تشخیص منبع  یریگ شناسایی همه

شده بیمارستانی و  های کسب زا، بررسی پاتوژن های بیماری یهسو

است ی کنترل عفونت، از اهمیت بالایی برخوردار ها روشارزیابی 

تواند  یم ERIC-PCRهای این پژوهش نشان داد  (. یافته17)

 ه ـراکـد؛ چـز دهـخوبی تمی را به لا تایفی موریومسالمونهای  یزولها

 

که این  طوری بندی بودند، به‎ تایپ ها با این روش قابل یزولهاتمامی 

بندی کرد.  الگوی ژنتیکی متفاوت تقسیم 15ها را به  یهسوروش، 

ها با الگوی  یهسوهمچنین در این مطالعه مشاهده گردید برخی از 

شوند که  درمانی مختلف یافت می، در مراکز ERIC-PCRیکسان 

 ها بود. یمارستانبدهنده انتقال گسترده باکتری در بین این  نشان

در مطالعات پیشین در سراسر دنیا ازجمله  ERIC-PCRاز روش 

استفاده شده  سالمونلاهای  یزولهاایران، برای تایپینگ مولکولی 

م و همکاران )در کره جنوبی( با انجا Limکه  طوری است؛ به

 کمک روش سویه سالمونلا به 57تایپینگ مولکولی 

 ERIC-PCR ،50  الگویERIC-PCR آوردند و نشان  به دست

است ها مفید  یهسودادند این روش برای مطالعات اپیدمیولوژیکی 

و  Sexanaدر مطالعات دیگری در کشور هند توسط  (.18)

 ERIC-PCRروش  با سالمونلاایزوله از سرووارهای  24همکاران، 

آمد، نتایج  به دستتیپ ژنتیکی  21مورد بررسی قرار گرفت و 

های  این پژوهشگران نشان داد این روش قادر است واریانت

دهد از هم تمایز  سالمونلا تایفی موریومژنتیکی مختلفی را در 

(19). Agin  نمونه مدفوع و خون را  86های  یهسوو همکاران نیز

مورد تایفی موریوم  سرووارسالمونلا انتریکا جهت شناسایی 

ها، الگوهای ژنتیکی و  یهسومطالعه قرار دادند و در پی شناسایی 

 ERIC-PCRها با استفاده از روش  یهسوارتباط کلونالیتی را در 

 ERIC-PCRمطالعه این محققان، روش  در بررسی کردند.

(. 20کند )بندی  الگوی ژنتیکی تقسیم 7ها را به  یهسوتوانست 

ر پژوهش فردصانعی و همکاران بر روی تایپینگ دهمچنین 

نمونه مدفوع از بیماران اسهالی  1950 سالمونلا تایفی موریوم،

سال در بیمارستان مرکز طبی کودکان  5مربوط به کودکان زیر 

% 4، سالمونلا انتریتیدیسها متعلق به  یهسو %54بررسی شد که 

 %8و  Cاراتایفی پ% متعلق به A، 23 سالمونلا پاراتیفیمتعلق به 

الگوی متفاوت  4ها دارای  یهسوبود که این  Dپاراتایفی متعلق به 

 (.21بودند ) ERIC-PCRاز 

         همچنین در مطالعات قبلی، ارزیابی قدرت تمایزی روش

ERIC-PCR آمده از  دست نیز محاسبه شد که براساس نتایج به

ه دست ب ERIC-PCR ،83/0حاضر، قدرت تایپینگ روش  تحقیق

سویه  113و همکاران در هند، تعداد  Gopalآمد. در مطالعه 

 و 89ی ـادفـورت تصـص هـداد، بـبررسی شد که از این تع سالمونلا
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مورد  RAPDو  ERIC-PCRسویه به ترتیب با روش  33 

به  ها روشژنوتایپینگ مولکولی قرار گرفتند و قدرت تمایزی این 

همچنین رنجبر و همکاران،  (.22)تعیین شد  89/0و  70/0ترتیب 

مورد  ERIC-PCRرا با روش  انتریتیدیسسالمونلا ایزوله  57

 را ERIC-PCRژنوتایپینگ قرار دادند و قدرت تمایزی روش 

این اعداد نزدیک به عدد  که (،23) دکردن تعیین 77/0

یکتر نزد 1شده در این مطالعه بود )هرچقدر این عدد به  محاسبه

ده میزان بالای قدرت تمایزی روش تایپینگ دهن باشد، نشان

 باشد.( یم

 سالمونلاسویه از  43و همکاران در اسپانیا، تعداد  Soriaدر مطالعه 

مورد ژنوتایپینگ مولکولی قرار گرفت که  Ribotypingبا روش 

گزارش شد. بنابراین  44/0- 55/0قدرت تمایزی این روش 

بودن روش،  باتوجه به هزینه، وقت و قابلیت در دسترس

 ERIC-PCRتکرارپذیری و مقایسه قدرت تمایزی؛ روش 

های  یهسوتواند روش مناسبی جهت ژنوتایپینگ مولکولی  می

 (.24باشد )  سالمونلا

 

 

 

 

 

 

 گیری نتیجه
دارای الگوهای  سالمونلا تایفی موریومهای  یهسودر مطالعه حاضر 

ERIC های  یهسودهنده تنوع ژنتیکی  متفاوتی بودند که نشان

در شهر کرمان بود. بنابراین، منشأ این  سالمونلا تایفی موریوم

تواند متفاوت باشد که در حال چرخش بین حیوانات و  ها می یهسو

ی ها کلونهای جدید و شناسایی  یهسوانسان است. پیدایش 

شیوع در مطالعات مولکولار اپیدمیولوژی به لحاظ  کم

در جهت محدود کردن ی کنترل بهداشتی ها روشهای  ینیب پیش

، ERIC-PCR، از دیگر رویکردهای مفید این مطالعه است. ها آن

و تعیین  سالمونلاهای  یهسوروش مناسبی جهت تایپینگ مولکولی 

توان از آن جهت مطالعات  یمی شیوع عفونت بوده که ها کانون

اپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهای کنترل عفونت استفاده کرد. لذا 

ی نظارتی و غربالگری ها برنامههای مستمر،  یررسبلازم است 

ی غالب یا ژنوتایپ غالب آن جامعه سالمونلاانجام گیرد و نوع 

و  ها نمونهمشخص گردد. با توجه به محدود بودن تعداد 

لازم است بررسی روی  ها آنبودن منبع جداسازی  یکسان

 های بیشتری با منابع غذایی و انسانی نیز صورت پذیرد. یهسو

های مختلف  دهد سروتایپ یمکلی این شواهد نشان  طور به

اً ناهمگون بوده و تنوع ژنتیکی نسبتهای شایع در ایران سالمونلا

 بالایی دارند.
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