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های موجود از موش مایکوباکتریوم توبرکلوزیسجداسازی و تعیین هویت 

 دارای راکتور سلی استان تهران در یک دامداری
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سازی رازی، سازمان تحقیقات، آزمایشگاه رفرانس سل گاوی، موسسه تحقیقات واکسن و سرمدانشیار میکروبیولوژی،  -2

 آموزش و ترویج کشاورزی )تات(، کرج، ایران

، سازی رازی، سازمان تحقیقاترفرانس سل گاوی، موسسه تحقیقات واکسن و سرمآزمایشگاه کارشناس ارشد بیوشیمی،  -3

 آموزش و ترویج کشاورزی )تات(، کرج، ایران

قیقات، سازی رازی، سازمان تحآزمایشگاه رفرانس سل گاوی، موسسه تحقیقات واکسن و سرمکارشناس ارشد بیوتکنولوژی،  -4

 آموزش و ترویج کشاورزی )تات(، کرج، ایران

 1403/  05/  17تاریخ پذیرش:   1399/  12/  13ریخ دریافت: تا

 چکیده

باشد که باعث عوارض و مرگ و میر به ویژه در کشورهای در حال توسعه است. ، عامل بیماری سل میمایکوباکتریوم توبرکلوزیس کمپلکس

های معیت موشج، موش بهدر اثر انتقال باکتری  چرا که ،باشدبه حیواناتی مانند موش حائز اهمیت می مایکوباکتریومبررسی احتمال سرایت 

برای بهبود  DNA از این رو، ابزار انگشت نگاری. سازدامکان حذف کل جمعیت دامی واحد را فراهم می شود ومیآلوده در دامداری زیاد 

هدف از این مطالعه ود. شهای تایپینگ مولکولی برای تشخیص و پیگیری گسترش آن استفاده میاند و از تکنیکتشخیص سل توسعه یافته

پنج عدد موش از گاوداری آلوده به  .بودهای دارای راکتور سلی های موجود در دامداریاز موش مایکوباکتریومجداسازی و تعیین هویت 

جانسون کشت داده -اشتاینها در محیط لویننمونهانتخاب شدند. جهت بررسی وجود مایکوباکتریوم،  1397در سال  باکتریوم بوویسمایکو

-RDدر نهایت، با استفاده از  .ستفاده گردیدا  IS6110و  16S rRNAراساس قطعهب PCR  ها از تکنیکشدند. برای تعیین هویت جدایه

 مایکوباکتریومها و بررسی لام حاصل از آن مشخص شد که پنج موش آلوده با با کشت نمونه .شدهویت تعیین  وممایکوباکتریگونه  تایپینگ

مایکوباکتریوم ها به کمپلکس نشان داد که تعلق جدایهرا باز جفت 245و  543به ترتیب باند  IS6110و   16S rRNAبرای  PCR بودند.
از این مطالعه نتیجه گیری شد  .تایید کردها را در جدایه مایکوباکتریوم توبرکلوزیس وجود تایپینگ-RD تکنیک .را اثبات نمود توبرکلوزیس

 ده شوند.ها و سایر موجودات زنبه فارم مایکوباکتریوم توبرکلوزیسهای کمپلکس توانند باعث انتقال گونهموش می مانندحیواناتی که 

 تایپینگ-RFLP-PCR  ،RD، موش، مایکوباکتریوم،سل: کلیدی کلمات
  نادر مصوریمسئول  :  نویسنده *

 سازی رازی، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی )تات(، کرج، ایرانآزمایشگاه رفرانس سل گاوی، موسسه تحقیقات واکسن و سرم آدرس:

nmosavari@gmail.com: پست الکترونیک
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 مقدمه

سل یک بیماری مشترک بین انسان و دام است که سالانه 

باعث مرگ و میر بسیاری در سراسر جهان شده است و 

(. 3باشد )جهانی میامروزه نیز یکی از معضلات بهداشت 

ر د مایکوباکتریوم توبرکلوزیساز آنجا که کمپلکس 

یار شود. بنابراین، تشخیص آنها بسانسان باعث بیماری می

وم مایکوباکتریهای کمپلکس باشد. گونهحیاتی می
 ،مایکوباکتریوم توبرکلوزیسشامل توبرکلوزیس 

، BCG مایکوباکتریوم بویس ،مایکوباکتریوم بویس

، انوممایکوباکتریوم افریک، مایکوباکتریوم میکروتی

 ،مایکوباکتریوم کاپری، مایکوباکتریوم کانتی

 ،مایکوباکتریوم مونژی، پدیمایکوباکتریوم پنی

 اتهمایکوباکتریوم سوریک، اوریگیس مایکوباکتریوم

ند های آنها رنگدانه ندارکند رشد بوده و کلنی هستند که

 9/99نوکلئوتید همچنین از نظر ژنومی در سطح  .(7)

شبیه به هم هستند و بیشترین تفاوت آنها در پلی درصد

(. 12باشد )می ژنی بزرگ هایتوالی مورفیسم

بندی اعضاء کمپلکس بر اساس پاتوژنیستی، تقسیم

جغرافیای متفاوت، مقاومت و حساسیت به آنتی بیوتیک

 (.1باشد )ها می

هایپواندمیک بوده و کنترل آن  انایرسل گاوی در 

های صنعتی و نیمه صنعتی است و محدود به گاوداری

تنها بخش محدودی از گاوهای کل کشور تحت پوشش 

ی از باشند. از طرفی نسبت بالایبرنامه تست و کشتار می

مسلولان انسانی مبتلا به شکل خارج ریوی سل هستند. به 

های بیماری، لتدلیل عدم ایجاد پاسخ در برخی از حا

شیوع و گسترش آن در سطح گله به شکل پنهان اتفاق 

است و در اثر انتقال باکتری توسط حیوانات کوچکی 

مانند موش بوده است. به طوری که اگر جمعیت موش

های آلوده در دامداری زیاد گردد، در یک غفلت 

ناگهانی امکان حذف کل جمعیت دامی واحد را فراهم 

 (.1) سازدمی

درصد سل  1/3عامل حدود  یکوباکتریوم بوویسما

درصد سل غیر  4/9درصد سل ریوی و  1/2انسانی، 

و  (Vol) (. گونه موش ول5باشد )ریوی در جهان، می

و  باشندبرخی از حیوانات وحشی مخزن بیماری سل می

 کنی را با مشکل روبرو کرده استهمین تعدد گونه ریشه

سل گاوی در کشور کنترل سل بخصوص .  (14و  6، 1)

های صنعتی و نیمه صنعتی است و ما محدود به گاوداری

تنها بخش محدودی از گاوهای کل کشور تحت پوشش 

ند باشند. شناسایی عوامل مؤثرمانبرنامه تست و کشتار می

اندازه گله، سطح سواد دامدار، حصارکشی اطراف 

گاوداری، امکان ورود حیوانات وحشی به فارم، رفت و 

آزادانه حیوانات اهلی )سگ و گربه( در فارم، آمد 

وضعیت بهداشتی فارم و وجود موش، بر آلودگی 

حائز گری غربال های تحت پوشش برنامهگاوداری

افزایش همه جانبه برنامه در این راستا،  اهمیت است.

دیگر  هایگری بر اساس فرضیات این تحقیق، اهرمغربال

ه تست لزوم تداوم برنام کنترل بیماری علاوه بر تأکید بر

و کشتار )با در نظر گرفتن حداکثر ممکن جمعیت تحت 

 (.8) شودمیپوشش( در مناطق اقلیمی مختلف توصیه 

های پاتوژن دوره از آنجایی که مایکوباکتریوم

انکوباسیون طولانی دارند، تشخیص آزمایشگاهی آنها با 

مشکلاتی مواجه است به نحوی که تعیین هویت و 

ها، مستلزم گذشت مدت حساسیت دارویی بین باکتری

 های نوینباشد. لذا به کارگیری روشماه می 4تا  2زمان 

ی هاجهت تشخیص سریع و دقیق این بیماری و گونه

 .استمختلف آن بسیار حائز اهمیت 

د در ژنوم خود نواحی ک مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

 داده است کهکننده و غیر کد کننده زیادی را از دست 

ن توان برای شناسایی بیاز این تغییرات به وجود آمده می
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های مختلف باکتری شناسایی شود. بنابراین برای سویه

توان ها میارگانیسم و سویهمیکروآگاه شدن از خط سیر 

در این  (.2های ژنتیکی آنها استفاده نمود )از تفاوت

نگ استفاده تایپی-RDهایی مانند توان از روشرابطه، می

شده است که  مشخص گرفته، انجام هایبررسی نمود. با

 حذف منطقه نام به ها مناطقیمایکوباکتریوم ژنوم در

 مناطق فقدان این یا وجود که دارد ( وجودRDشده )

انجام  هدفمند صورت به و دارمعنا تکاملی نظر از ژنتیکی

 پیدایش تکاملی سیر توانمی آن براساس و پذیردمی

 از را توبرکلوزیس مایکوباکتریومکمپلکس  هایگونه

و به کار  PCRانجام  کرد. با بیان اجدادی نمونه یک

امکان  RD12و  RD1 ،RD4 ،RD9های گیری لوکوس

 مایکوباکتریوم کمپلکس اعضاء میان تشخیص افتراقی

 (.16گردد )می قطعی فراهم صورت به توبرکلوزیس

های جدید مولکولی زیادی وجود دارند امروزه تکنیک

های که به شناسایی دقیق و متمایز نمودن جدایه

کنند مایکوباکتریوم با ویژگی و حساسیت بالا کمک می

های انگشت نگاری توان به روشکه در این میان می

DNA مورفیسم طولی قطعات یا آنالیز به روش پلی

(. با استفاده از 2رد )( اشاره کRFLPمحدود شونده )

ها را توان عضویت آنمی IS6110تکتیر ژن توسط قطعه 

شخص م مایکوباکتریوم توبرکلوزیسدر کمپلکس 

نمود. لذا هدف از این مطالعه جداسازی و تعیین هویت 

 های موجود در یک دامداریاز موش مایکوباکتریوم

 باشد.دارای راکتور سلی در استان تهران می

 روش هامواد و 

 هانمونه

از دامداری )رت وحشی(  ها شامل پنج عدد موشنمونه

 1397آلوده به سل استان تهران بدست آمد که در سال 

تست توبرکولین گاوهای آن مثبت اعلام شده بود. 

گراد درجه سانتی 8تا  4های موش در دمای نمونه

 نگهداری شدند.

 کشت

ر ها، کشت دبه دلیل خطرناک بودن مایکوباکتریوم

 موسسه تحقیقات واکسن آزمایشگاه رفرانس سل گاوی

ایمنی زیستی و با استفاده از  3با سطح  و سرم سازی کرج

های صحیح هود بیولوژیک با رعایت تمامی روش

( صورت گرفت. GLPمیکروب شناسی و آزمایشگاهی )

و ه ضدعفونی یا اتوکلاتمام مواد آلودپس از انجام کشت 

زی ها جداساابتدا کبد، ریه و طحال از تمامی نمونهشدند. 

، سازیزدایی و خنثیشدن، آلودگیهمگن شد و بعد از

جانسون حاوی -اشتاینبر روی محیط کشت لوین

گلیسیرین و پیروات کشت داده شدند و سپس به مدت 

 گراد انکوبهدرجه سانتی 37هشت هفته در انکوباتور 

شدند. با گذشت زمان انکوباسیون و ظاهرشدن به تدریج 

ها های کشت، از تمامی کلونیها در سطح محیطکلونی

های اسیدفست با روش ذیل لام تهیه شد و وجود باسیل

نلسون توسط میکروسکوپ نوری مورد بررسی قرار 

 (.13و  11فت )گر

 DNAاستخراج 
های نمونهژنومی  DNAسولینگن و همکاران به روش ون

(. 15د )استخراج ش گونه شکستگیرشد یافته بدون هیچ

های در این روش ابتدا سوسپانسیون تهیه شده از کلونی

رشد یافته تحت اثر آنزیم لیزوزیم قرار گرفتند. سپس با 

 K استفاده از سدیم دودسیل سولفات و آنزیم پروتئیناز

 باکتری آزاد شد. به هر DNA پیکره باکتری تخریب و

-متیلو ستیل تری مولار 5میکروتیوب سدیم کلرید 

بروماید اضافه شد. در مرحله بعد ایزوآمیل  آمونیوم

کلروفرم به هر میکروتیوب اضافه گردید. سپس -الکل

 ها سانتریفیوژ شدند و فاز رویی که حاویمیکروتیوب

DNA  است به میکروتیوب جدید انتقال یافت. در ادامه
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درصد سرد  70وپانول و اتانول با استفاده از ایزوپر

در کف میکروتیوب رسوب داده شد.  DNA هایکلاف

استخراج شده برای استفاده در مراحل  DNA در نهایت

 DNAبعدی ذخیره شد. ارزیابی کیفی و کمی استخراج

( Bio-Rad, USA)، به ترتیب با استفاده از الکتروفورز 

 Thermo scientific nanodropو دستگاه نانودراپ )

1000, USAانجام گرفت ). 

 های تعیین هویتآزمون

ای هبرای اطمینان از لحاظ جنس و قرارگیری باکتری

از  ،مایکوباکتریوم توبرکلوزیسجداشده در کمپلکس 

 IS6110 و  16S rRNAبا تکثیر قطعه PCRروش 

چرخه، برای مراحل  30تکثیر در  .(15استفاده شد )

دقیقه(،  10گراد، سانتیدرجه  95واسرشت سازی اولیه )

گراد، یک دقیقه(، درجه سانتی 94واسرشت سازی )

گراد، یک دقیقه( طویل سازی درجه سانتی 60اتصال )

گراد، یک دقیقه( و طویل سازی نهایی درجه سانتی 72)

 گراد، یک دقیقه( صورت گرفت.درجه سانتی 72)

، هر میکروتیوب شامل هفت تایپینگ-RDدر آزمون

تر مستر میکس )آمپلیکون(، یک میکرولیتر میکرولی

پیکومول در هر میکرولیتر(،  5پرایمر پیشرونده )با غلظت 

پیکومول در  5یک میکرولیتر پرایمر معکوس )با غلظت 

 350با غلظت الگو ) DNA میکرولیتر دوهر میکرولیتر(، 

میکرولیتر آب مقطر  1نانوگرم در هر میکرولیتر( و 

میکرولیتر  12در هر واکنش برابر با استریل با حجم نهایی 

گراد درجه سانتی 95تکثیردر چرخه دمایی، با دمای  .بود

دقیقه برای واسرشت سازی اولیه شروع شد  15به مدت 

به مدت یک دقیقه، دمای  94و با دمای واسرشت سازی 

گراد به مدت یک دقیقه و درجه سانتی 62اتصال پرایمر 

گراد به مدت یک تیدرجه سان 72دمای طویل سازی 

مرتبه تکرار شد و با دمای  45دقیقه ادامه یافت. این چرخه 

 10گراد به مدت درجه سانتی 72نهایی طویل سازی 

در آزمون های تعیین هویت، کنترل  ت.دقیقه پایان یاف

نترل منفی و ک توبرکلوزیس مایکوباکتریوممثبت شامل 

 بود. اویوم مایکوباکتریوم

تمایز اعضای کمپلکس جهت  RD-typingآزمون 

واحی متغیر ن با استفاده از مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

RD   که شامل چهار ناحیهRD1،  RD4،  RD9  و    

RD12 تایی( و اساس  3دسته  4توالی پرایمرها ). باشندمی

 (.16) انجام گرفت Warrenکار به روش 

 هایافته

ها با موفقیت جداسازی کبد، ریه و طحال تمامی نمونه 

ها در محیط با کشت نمونه(. 1انجام گرفت )شکل 

 جانسون مقادیر کافی از توده باکتری بدست-اشتاینلوین

آمد. رشد کلنی باکتری با ظاهری خشن، مومی، فاقد 

 (.2رنگدانه، مورد تأیید قرار گرفت )شکل 

 
 هایو طحال تمامی نمونه جداسازی کبد، ریه -1شکل 

 وشم

 و  16S rRNAبا تکثیر قطعه PCRبا استفاده از روش 

IS6110 نمونه کشت مثبت، به  5، مشخص گردید که

ترتیب متعلق به جنس مایکوباکتریوم )با باندی در 

( و کمپلکس 3جفت باز؛ شکل  543محدوده 

 245 )با باندی در محدوده مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

 ( بودند.4جفت باز؛ شکل 
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های مربوط به ها و ایجاد پرگنهکشت نمونه -2شکل 

 جانسون-اشتاینها بر روی محیط لوینرشد نمونه

 
تا  PCR-16S rRNA (1الکتروفورز محصول  -3شکل 

 مایکوباکتریومهای موش؛ کنترل مثبت: : نمونه5

، لدر: ویوما مایکوباکتریوم؛  کنترل منفی: توبرکلوزیس

 جفت بازی( 100

 
: 5تا  PCR-IS6110 (1الکتروفورز محصول  -4شکل 

 مایکوباکتریومهای موش؛ کنترل مثبت: نمونه

، لدر: ویوما مایکوباکتریوم؛ کنترل منفی: توبرکلوزیس

 جفت بازی( 100

نمونه  5، مشخص گردید که  RD9با استفاده از آزمون

)با   توبرکلوزیس مایکوباکتریوممثبت، متعلق به جنس 

 ( بودند.5جفت باز؛ شکل  235باندی در محدوده 

 
های : نمونه5تا  RD9 (1الکتروفورز محصول  -5شکل 

 وزیس توبرکلو مایکوباکتریومموش؛ کنترل مثبت: 

 اکتریوممایکوب؛ کنترل منفی: مایکوباکتریوم بویس

 جفت بازی( 100، لدر: اویوم

 گیریو نتیجهبحث 

باشد و انسان علاوه بر سل یک بیماری مشترک می

دگی به تواند در اثر آلومی مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

دد. با نیز به سل زئونوز مبتلا گر مایکوباکتریوم بوویس

توجه به نقش حیوانات بخصوص گاو در انتقال این 

بیماری به انسان، وجود این نوع سل در جامعه و میزان 

های معرف سطح بهداشت جامعه فراوانی آن از شاخص

 یگردد و به همین دلیل باید نقش حیواناتمی محسوب

 .(2مهم دانست )مانند گاو یا موش را در انتقال بیماری 

 متاسفانه، کنی سلرغم تلاش برای درمان و ریشهعلی

یک بیماری مهم عفونی در سطح جامعه انسانی می هنوز

 باشد. 

سال  50های گاو ایران در طول میزان فراوانی سل در گله

گذشته در نتیجه اجرای برنامه کنترلی و به دلیل انجام 

د کاهشی ت رونتست و کشتار در گاوهای توبرکولین مثب

درصد در سال  2/0به  1351درصد در سال  5داشته و از 

(. میزان وضعیت بهداشتی در 8رسیده است ) 1390

توان از میزان آلودگی افراد آن های مختلف را میکشور
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(، در 8تشخیص داد ) مایکوباکتریوم بوویسکشور به 

درصد  4/1و  5/0انگلستان و اروپا به ترتیب این میزان 

درصد بوده است  1و  43/0و در آمریکای لاتین بین  (5)

(4.) 

با تکثیر PCR های های اخیر با استفاده از روشدر سال

مایکوباکتریوم انتقال  ،IS6110 و  16S rRNAقطعه
یک  و بین یک شخص با بیماری ریوی توبرکلوزیس

حیوان بررسی شده است. در واقع با استفاده از این روش 

ور مثال سگ عامل انتقال مشخص شد که به ط

ابلیت های بیمار قبوده است و سگ توبرکلوزیس به انسان

ه عنوان توانند بانتقال توبرکلوزیس به انسان را دارند و می

منبع انتقال توبرکلوزیس به انسان مطرح باشند که باید به 

این مسئله اذعان نمود، که کنترل سل در حیوانات 

نتقال آن در بین افراد ممانعت تواند تا حد بالایی از امی

 .(10کند و در کاهش این بیماری موثر باشد )

با تکثیر  PCRدر مطالعه حاضر نیز با استفاده از روش 

 5، مشخص گردید که IS6110 و  16S rRNAقطعه

نمونه کشت مثبت در موش، به ترتیب متعلق به جنس 

 رکلوزیسمایکوباکتریوم توبمایکوباکتریوم و کمپلکس 

، مشخص  RD9ند. در نهایت با استفاده از آزمونهست

 کمپلکسنمونه مثبت، متعلق به  5گردید که 

ه بودند. در نتیجه با توجه ب توبرکلوزیس مایکوباکتریوم

های آلوده را توان دامدارها و دامداریاین نتایج می

شناسایی کرد و از انتقال بیماری در بین افراد ممانعت 

 نمود.

، نقش موش در 2017در مطالعه لونی و همکاران در سال 

های آلوده در استان حضور عامل سل در گاوداری

با استفاده از تست ها خوزستان به اثبات رسید. آن

 16کانون آلوده به سل گاوی  40توبرکولین، از تعداد 

های آلوده به کمپلکس نمونه موش از دامداری

ا تخاب کردند و بان مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

جنس مایکوباکتریایی   16S rRNAتوسط PCR استفاده

سپس با استفاده از قطعه  نمودند.ها را تائید جدایه

ها به اعضاء کمپلکس ، تعلق جدایهIS6110 الحاقی

لونی و  .را مشخص کردند مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

مایکوباکتریوم کمپلکس همکاران، فقط عضو 

ن خیص دادند و گونه مورد نظر را تعییرا تش توبرکلوزیس

 خوانی نتایج بانکردند. اما در مطالعه حاضر علاوه بر هم

مایکوباکتریوم ها، گونه مورد نظر )پژوهش آن
 (.8تایپینگ تعیین شد )-RD( نیز با روش توبرکلوزیس

، توبرکولوزیس برای اولین 1937ای در سال در مطالعه

همچنین در این بار درجوندگان وحشی کشف شد و 

 11ه میزان ب مایکوباکتریوم میکروتیمطالعه میزان شیوع 

درصدی در  2، میزان شیوع Bank voleدرصد در 

Wood mice  ها به دست درصدی در حشره خوار 5/1و

 (.2آمد )

، توانستند مشخص کنند 2006پالمر و همکاران در سال 

قش دارد و ن مایکوباکتریوم بوویسکه اپوسوم در انتقال 

ورکن را در صاریغ، گ مایکوباکتریوم بوویستوانستند 

اروپایی، بوفالوی آفریقایی، گراز وحشی و آهوی دم 

 (.12سفید شناسایی کنند )

، توانستند 2013ارگات و همکاران در سال 

و  PCR- IS6110را از طریق  مایکوباکتریوم بوویس

افتی و شیر ( از نمونه بSpoligotypingاسپولیگوتایپینگ )

 (.5)گاو و بز جداسازی و تعیین هویت کردند 

عدد موش از دامداری آلوده به  15در ایران، بر روی 

مایکوباکتریوم آزمایش انجام شد که مشخص شد سه 

دو  و مایکوباکتریوم میکروتیها آلوده به عدد از جدایه

 مایکوباکتریوم کانزاسیها آلوده به عدد از جدایه

 (.9باشند )می



 47 پیاپی ،1402 زمستان و دوم،پاییز شماره نوزدهم، دوره/ نشریه میکروبیولوژی دامپزشکی 72

 

عدد  100در مطالعه دیگر که در ایران انجام گرفت، از 

 6موشی که از دامداری آلوده به مایکوباکتریوم جدا شد 

 (.2) بودند مایکوباکتریوم بوویسعدد از آنها آلوده به 

در مطالعه اکبرین و همکاران، مشخص شد که وجود 

ر د مایکوباکتریوم بوویسموش در انتقال و آلودگی با 

 (. 1د )کناو شیری نقش بسیار مهمی را ایفا میهای گگله

 نتیجه گیری نهایی

مایکوباکتریوم در این مطالعه برای اولین بار 

مایکوباکتریوم از گاوداری آلوده به  توبرکلوزیس
از طریق کبد، ریه و طحال جدا سازی شد. در  بوویس

این رابطه نقش موش در حضور عامل سل در گاو داری 

آلوده به اثبات رسید و مشخص گردید که این جدایه ها 

علق دارد، لذا ت مایکوباکتریوم توبرکلوزیسبه کمپلکس 

اهمیت نقش جوندگانی مانند موش در سل دامی و 

بات رسید. در نهایت، متعاقب آن در سل انسانی به اث

توان اظهار داشت که اثبات مخازن نگهداری می

در  سمایکوباکتریوم توبرکلوزیهای کمپلکس باکتری

جوندگان از نظر بهداشت عمومی و خطر گردش بیماری 

سل بین جوندگان، حیوانات و انسان بسیار حائز اهمیت 

  می باشد.
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Abstract 

Mycobacterium tuberculosis complex, the agent of tuberculosis, causes morbidity and mortality 

particularly in developing countries. It is important to investigate the possibility of 

mycobacterium transmission to animals such as mice, because as a result of the bacterial 

transmission to mice, the population of infected mice increases in animal husbandry and makes 

it possible to eliminate the entire livestock population. 

DNA-fingerprinting tools have been developed to improve tuberculosis case detection and 

control. Molecular typing techniques allow to detect and follow M. tuberculosis complex. The 

aim of this study was to isolate and identify of Mycobacterium from mice with tuberculosis 

reactors. Five mice are selected from a Mycobacterium bovis-infected farm in 2019. To 

investigate the presence of Mycobacterium, the samples are cultured in Löwenstein-Jensen 

medium. PCR technique based on 16S rRNA and IS6110 fragment is used to identity of the 

isolates.  Finally, Mycobacterium species are identified using RD-typing. After examining the 

resulting slide from the cultured samples, it is found that five mice are infected with 

Mycobacterium. Results of 16S rRNA and IS6110 PCR analysis shows the presence of 543 and 

245 bp bands respectively, which supports that the isolates belonged to the Mycobacterium 

tuberculosis complex. The RD-typing technique confirms the presence of Mycobacterium 

tuberculosis in isolates. Animals such as mice can transmit various species of Mycobacterium 

tuberculosis complex to other farm animals and living organisms. 
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