
 ها مجله دنیای میکروب
 2131( زمستان 12سال هفتم شماره چهارم )پیاپی 

 121-122صفحات 

جداسازی  سالمونلا انتریتیدیسدر  spvRو  spvB ،spvCبررسی فراوانی ژن های پلاسمیدی 
 شده از مرغداری های صنعتی استان چهار محال و بختیاری

 1، محمد کارگر1*، عباس دوستی2معصومه داریوشی

دانشیار، مرکز تحقیقات بیوتکنولوژی، دانشگاه آزاد اسلامی، 2کارشناس ارشد، دانشگاه آزاد اسلامی، واحد جهرم، دانشکده علوم پایه، گروه میکروب شناسی، 1
 دانشیار، دانشگاه آزاد اسلامی، واحد جهرم، دانشکده علوم پایه، گروه میکروب شناسی.3واحد شهرکرد، 

 چکیده

سروتیپ غالب  سالمونلا انتریتیدیسسالمونلوز یکی از بیماری های عفونی و مشترک در انسان و حیوانات می باشد.  سابقه و هدف:

 شامل  spv، پلاسمید حامل اپرون سالمونلاجدا شده از انسان و طیور بوده که منبع انتقال عفونت است. سرووارهای مشخصی از 

 سالمونلا انتریتیدیسدر  spvR  و spvB ،spvCهای پلاسمیدی   دارند. این مطالعه با هدف بررسی فراوانی ژن  spvRABCDژنپنج 

 جداسازی شده از مرغداری های صنعتی استان چهار محال و بختیاری انجام شد.

نمونه مدفوعی از طیور انجام شد. پس از تعیین هویت اولیه  303توصیفی بر روی -این پژوهش به صورت مقطعیمواد و روش ها: 

 از سایر سرووارها و به منظور بررسی فراوانی  انتریتیدیس  سالمونلابا آزمون های بیوشیمیایی، به منظور افتراق  سالمونلاباکتری 

 استفاده گردید. PCRاز پرایمرهای اختصاصی این ژن ها و روش   spvRو spvB  ،spvCپلاسمیدیژن های 

به  sefA%( با تکثیر ژن 37/83مورد ) 42بودند. از این میان تعداد  سالمونلا%( نمونه آلوده به 32/23)  160در مجموع تعداد یافته ها: 

سالمونلا در نمونه های آلوده به  spvRو   spvB،spvCشناخته شدند. فراوانی هر یک از ژن های  سالمونلا انتریتیدیسعنوان گونه 
 درصد گزارش شد.  64/12و  86/6، 23/8به ترتیب  انتریتیدیس

بوده و کاربرد آن در افتراق  انتریتیدیس  سالمونلا، یک روش فراگیر برای شناسایی سریع سویه PCRآزمون مولکولی نتیجه گیری: 

توان شیوع نسبتا بالای ژن های   در سایر نقاط کشور پیشنهاد می شود. همچنین می سالمونلااین باکتری نسبت به سرووارهای دیگر 

 پلاسمیدی که نقش اصلی انتشار عفونت سیستمیک را در بدن ایفا می کنند را با مصرف داروهای موثر کاهش داد. 

 spvR ، .spvBC، طیور، واکنش زنجیره ای پلی مراز، سالمونلا انتریتیدیسواژگان کلیدی: 

 43تیر ماه پذیرش برای چاپ:    43اردیبهشت ماه دریافت مقاله: 

*( آدرس برای مکاتبه: شهرکرد، دانشگاه آزاد اسلامی واحد شهرکرد، مرکز تحقیقات بیوتکنننولنوژی.   

 abbasdoosti@yahoo.comپست الکترونیک:   04133737730تلفن: 

 م دمه     

( یکی از جنس های خانواده                             e      )     سالمونلا       باکتری                

انتروباکتریاسه، یک باکتری گرم منفی، هوازی و بی هوازی                                                      

 اشرشیا کلی            اختیاری می باشد که  رابت نزدیکی با باکتری                                           

 ( s  e                    .دارد )       به طور عمده در دستگاه                         سالمونلا

گوارش میزبان های متنوعی مانند طیور، حیوانات اهلی، وحشی                                                        

 و انسان زندگی می کند و موجب بروز علای  بیماری در                                                 

 (.  1این میزبان ها می گردد )                       

سالمونلوز یکی از بیماری های مه  عفونی و به عنوان یک                                                     

بیماری مشترک در انسان و حیوانات گزارش شده است.                                                

( ه  اکنون سروتیپ غالب                        e  e      s . )     انتریتیدیس              سالمونلا       

های جدا شده از انسان و طیور می باشد. به                                         سالمونلا       در بین        

طوری که گوشت و تخ  مر  دو منبع مه  عفونت این باکتری                                                     

یی همچنین به              سالمونلا       (. عفونت های              2برای انسان هستند )                  

عنوان یکی از مه  ترین مشکلات حیوانات اهلی در سراسر                                                   

جهان مطر  می باشند و به صورت مستقی  با ایجاد تلفات و                                                      

https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=7&cad=rja&uact=8&ved=0CDkQFjAG&url=http%3A%2F%2Fwww.biocell.ir%2Farchives%2F2173&ei=od3HU-bFGJDJsQTjnoHIDQ&usg=AFQjCNGmXyPLhqmwSwqAMysGgBcS-x0n7w&bvm=bv.71198958,d.cWc
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کاهش رشد متعا ب بیماری بالینی و به صورت غیر مستقی  با                                                       

 انتقال عفونت به انسان موجب خسارات ا تصادی زیادی                                                 

می گردند. این باکتری معمولا  از طری  مدفوع انسان و یا دام،                                                           

 (.  3گردد )        دفع شده و باع  آلودگی آب و غذا و محی  می                                        

تقریبا  در                spv      (s     e    p  s    v    e  e )ژن های      

های سازگار با میزبان                        سالمونلا       تمامی جدایه های طبیعی                       

  spvحیوانی یافت می شوند. ژن های پلاسمیدی کد کننده                                              

سالمونلا         همچنین در سرووارهای با گستردگی میزبانی مانند                                              

 یافت می شوند. اما                     انتریتیدیس              سالمونلا       و     تیفی موریوم           

 تنها جدایه های متفاوتی از آن ها پلاسمید بیماری زا را                                                     

   spvRABCژن      3شامل        spv(. لوکوس          2شامل می شوند )              

 (.    3می باشد )         

،   spvRژن های اصلی عامل فنوتیپ بیماریزایی عبارتند از:                                                

 spvCو     spvBتنظی  کننده رونویسی مثبت و دو ژن ساختاری                                          

 (6      .)spvB                                  با پلیمریزاسیون اکتین به وسیله  P            ریبوزیله

 (.  8شدن مونومرهای اکتین را فراه  می کند )                                     

spvC                                                 فعالیت فسفوتر ونین لیازی دارد که به طور برگشت

(    ito   - cti at d P ot i   i as کیناز )         P  ناپذیری         

سلول میزبانی را با برداشتن فسفات و ت ییر آن به تر ونین                                                        

(. نقش این فعالیت در فنوتایپ                              7هدف غیر فعال می نماید )                       

 spvCو     spvBهنوز تا ید نشده است. هر دو                              spvCبیماریزایی            

(.    4وا ع شده اند )                2در سیست  ترشحی در جزیره بیماریزایی                                    

به درون سلول                   این دو ژن به وسیله سیست  ترشحی تیپ                                    

میزبان انتقال داده می شوند. مکانیس  افزایش بیماریزایی این                                                           

دو ژن هنوز نامشخ  است. اما هر دو در ایجاد فنوتیپ                                                  

 (.  10بیماریزایی با یکدیگر همکاری می کنند )                                     

spvR                           یک فعال کننده رونویسی نوع  t R  ys R          است و

رونویسی می گردد.                    spvABCDجدا از ژن های ساختاری                       

spvR                 به پروموترهایspvA     وspvR                        متصل شده و برای بیان

(. با توجه به مطالعات                       11مورد نیاز است )                 spvABCDژن های        

 انجام شده در ایران و جهان بررسی فراوانی این سرووار و                                                      

ژن های عامل حدت آن در حال افزایش بوده و حاکی از                                                 

 (.      12اهمیت روز افزون آن می باشد )                            

  انتریکا           سالمونلا       هدف از این پژوهش شناسایی و افتراق                                   

و ارزیابی شیوع                  PCRبا استفاده از روش                     انتریتیدیس          سرووار        

در مرغداری های                  spvR    و   spvB    ،spvCژن های پلاسمیدی                

 صنعتی استان چهارمحال و بختیاری بود.                                   

 مواد و رو  ها             

این مطالعه به صورت                      ال ( جمع آوری نمونه و شناسایی اولیه:                                    

نمونه مدفوع               303توصیفی در مدت سه ماه بر روی                             -مقطعی     

مر  های گوشتی جمع آوری شده از مرغداری های صنعتی                                                 

نقاط مختل  ج رافیایی استان چهار محال و بختیاری انجام                                                      

روز  رار            66تا      10شد. مر  های گوشتی دارای محدوده سنی                                    

داشتند و دارای شرای  مصرف یا عدم مصرف آنتی بیوتیک                                                   

بودند. تمامی نمونه ها با شرای  کاملا  استریل به آزمایشگاه                                                          

مرکز تحقیقات بیوتکنولوژی دانشگاه آزاد شهرکرد منتقل                                                    

 گردیدند.          

 نمونه ها در محی  غنی کننده آب پ تونه و                                        

 محی  های اختصاصی و افترا ی راپاپورت واسیلیادیس                                                

 (Ra  a o t– asisi iadis     و )       شیگلا          سالمونلا 

 ( a mo    a  hi    a                  هر کدام به مدت )ساعت در دمای                22

شدند. س س از آزمون های                        گرماگذاری           درجه سیلیسیوس                 38

و سیمون سیترات                  R  P ،      ،      بیوشیمیایی مانند                  

استفاده گردید. تمامی محی  کشت های آماده شده از شرکت                                                     

 مرک آلمان تهیه شدند.                    

کروموزومی و                  به منظور استخرا                     ب( ارزیابی مولکولی:                   

(.    12( استفاده گردید )                   oi i پلاسمیدی از روش جوشاندن )                        

از سایر سرووارها از                       انتریتیدیس              سالمونلا       به منظور افتراق                 

 و به منظور بررسی فراوانی                            sefAپرایمرهای اختصاصی ژن                      

از پرایمرهای                spvRو     spvB    ،spvCژن های پلاسمیدی              

 PCR(. واکنش          1اختصاصی این ژن ها استفاده گردید )جدول                                       

استخرا  شده،                   نانو گرم            20میکرولیتر شامل                  23در حج         

پیکو مول            d  Ps    ،23میکرو مولار            C    ،200   میلی مول            2

انجام          a       o ym  as واحد آنزی               1از هر پرایمر و                

شد. س س دو تا سه  طره روغن معدنی استریل برای جلوگیری                                                      
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 از آلودگی و تبخیر به مخلوط فوق ا افه گردید.                                           

  ast  cyc      adi  t در دستگاه           PCRدر ادامه واکنش                

     do       ma y                                   با شرای  واسرشت ابتدایی در دمای

سیکل شامل             30د یقه،          3درجه سیلیسیوس به مدت                        43

 درجه سیلیسیوس به مدت                        42واسرشت اصلی در دمای                     

 د یقه، دمای اتصال بسته به ژن های مختل  متفاوت                                                 1

درجه        82د یقه، طویل شدن در دمای                           1( و به مدت            1)جدول       

 د یقه و طویل شدن نهایی در دمای                                1سیلیسیوس به مدت                 

 (.      13د یقه انجام گرفت )                    3درجه سیلیسیوس به مدت                        82

درصد منتقل و                1بر روی ژل آگاروز                    PCRمحصولات        

الکتروفورز گردیدند. پس از رن  آمیزی با اتیدیوم بروماید به                                                           

  oc m  tatio     منظور مشاهده اندازه باندها از دستگاه                                      

 استفاده شد.           

تجزیه و تحلیل آماری داده ها با استفاده از                                              ( آزمون آماری:               

و آزمون های آماری مربع کای                                P نسخه نوزده  نرم افزار                       

 انجام گرفت.               .    و د ی  فیشر در سط  معنی داری                              

 

 یافته ها        

نمونه جمع آوری شده، با                          303در این مطالعه از مجموع                        

%( آلوده به             32/23نمونه )         160آزمون های بیوشیمیایی                      

%( با تکثیر             37/83مورد )        42بودند. از این میان تعداد                            سالمونلا       

 شناخته شدند.                سالمونلا انتریتیدیس                  به عنوان گونه                 sefAژن    

 در      spvRو     spvB   ،spvCفراوانی هر یک از ژن های                         

 %   23/8به ترتیب            سالمونلا انتریتیدیس                  نمونه های آلوده به                    

مورد( گزارش               63% )   64/12مورد( و           82% )   86/6مورد(،          23) 

 (.      1شد )شکل       

با استفاده از آزمون کای دو مشخ  گردید که بین مننطنقنه و                                                      

روزه( و منینزان                 66تا      10میزان آلودگی و همچنین بین سن )                              

ارتباط معنی داری                    انتریتیدیس                سالمونلا       و     سالمونلا       آلودگی به           

 درصد وجود دارد.                 0/001در سط         

 بح    

نمونه جمع آوری شده، شیوع                            303در مطالعه حا ر از مجموع                         

   PCRبا استفاده از روش                   انتریتیدیس          سرووار          انتریکا           سالمونلا       

در مرغداری های صنعتی استان چهارمحال و بختیاری برابر                                                     

،    spvBدرصد بود. همچنین فراوانی ژن های پلاسمیدی                                           37/83

spvC   و    spvR                                     86/6،   23/8نیز در این سویه ها به ترتیب معادل  

درصد ارزیابی شد. یافته های این مطالعه بیانگر خطر                                                    64/12و   

سالمونلا         در طیور بوده و شیوع                       سالمونلا       آلودگی به جنس               

 نام ژن 5'       3'توالی (bpاندازه باند) دمای اتصال پرایمرها

C 60 212 sefA-F:  5'-GCCGTACACGAGCTTATAGA -3' 
sefA-R:  5'-ACCTACAGGGGCACAATAAC -3' sefA 

C 62 647 spvB-F:  5'- GTTCCCATTGAGGTCCACATTG -3' 

spvB-R:  5'- GTTTTTCATCTGCCACTTTAGCG -3' 
spvB 

C 37 669 spvC-F:  5'- CCCAAACCCATACTTACTCTG -3' 

spvC-R:  5'-CGGAAATACCATCTACAAATAAG -3' 
spvC 

C 60 568 spvR-F:  5'- CTACGCCTTTGATGTGCAGTG -3' 

spvR-R:  5'- TATATTTTCTTACATGCACTGGAGC -3' 
spvR 

 توالی مربوط به پرایمرهای مورد استفاده در مطالعه. :1جدول

 spvB  ،spvCحاصل از تکثیر ژن های PCRالکتروفورز محصولات :  1شکل 

جفت  628)باند  pvB ( ژن 1جفت بازی. ستون  100( مارکر    .spvRو 

  spvR( ژن 3جفت بازی(، ستون  664)باند  spvC( ژن 2بازی(، ستون 

سالمونلا ( کنترل مثبت )سویه استاندارد 2جفت بازی(، ستون  367)باند 
 ( کنترل منفی.3(، ستون  Bپاراتیفی
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در نمونه های گرفته شده بیشتر از سایر                                      انتریتیدیس            

 سرووارهای دیگر بود.                   

عفونت های سالمونلایی طی  وسیعی از بیماری های باکتریال                                                      

را شامل می شود که توس  گروه بزرگی از باسیل های گرم                                                    

ایجاد می گردند. در حال حا ر بیش از                                      سالمونلا       منفی به نام             

وجود دارد. در ایران نیز                           سالمونلا       سرووار در جنس                 2300

گزارش های متعددی از اپیدمی های مربوط به سرووارهای                                                   

 (.    12انتشار یافته است )                    تیفی موریوم           و     انتریتیدیس          

 ها، ژن های کروموزومی و پلاسمیدی حمل                                    سالمونلا       

می نمایند که در حدت و تهاج  این باکتری نقش عمده و                                                   

اساسی دارند. از مه  ترین عوامل حدت، ژن های پلاسمید                                                   

می باشند. این اپرون دربردارنده پنج ژن                                         spvحدت یا        

spvD ،spvC    ،spvB ،spvA      وspvR                     بوده که در باکتری

بسیار حفا ت شده است. شواهد اپیدیمیولوژی بر                                              سالمونلا       

برای بیماریزایی خار  روده ای                                spvاین عقیده است که اپرون                        

یا ایجاد عفونت عمومی به وسیله سرووارهای غیرتیفو یدی در                                                        

حیوانات خونگرم و انسان مورد نیاز است. شناسایی و تایید                                                       

این ژن ها در باکتری های آن منطقه می تواند در بررسی                                                    

اپیدیمیولوژیکی وسیع، مقاومت های آنتی بیوتیکی، تولید                                                     

 واکسن، میزان حدت، پیشگیری و درمان نقش داشته                                             

 (.  12باشد )      

بدون شک روش های مولکولی از د ی  ترین و حساس ترین                                                  

تکنیک های تشخیصی عوامل بیماری زا هستند. از این میان                                                     

 ( یکی از رایج ترین                    PCRواکنش زنجیره ای پلی مراز )                          

(. از آنجایی که                 13روش های تشخیصی مولکولی است )                            

در مقایسه با روش کشت و سرولوژی روشی                                       PCRروش     

سریع، مطم ن و ا تصادی تر است، در مطالعه حا ر به منظور                                                       

 استفاده گردید.                PCRتکثیر ژن های مورد نظر از روش                              

به      sefA( و همکاران از ژن                   o   s بورگز )         2013در سال        

  سالمونلا انتریتیدیس                  عنوان کاندیدای مناسبی جهت تشخی                                  

استفاده نمودند که با روش تشخیصی مطالعه حا ر یکسان                                                   

و     2006( و همکاران در سال                    Casti  a(. کاستیلا )           16است )     

به      PCRبا روش          2011( و همکاران در سال                    a bi نایبی )       

و ژن های هدف                spvCو     sefC   ،pefAترتیب ح ور ژن های                   

جدا شده از محصولات                     سالمونلا انتریتیدیس                  تاژکی را در             

ماکیان و همچنین جوجه ها مورد بررسی  راردادند. یافته های                                                         

نسبت به روش های                   PCRآنها نشان دهنده حساسیت روش                            

 سنتی، محدود و و ت گیر جداسازی آزمایشگاهی                                          

 (.      18و 13بود )     

( و همکاران             a hsha d h   درخشنده )           2012در سال          

سروتایپ           60را در         spvRو     spvB   ،spvCح ور سه ژن            

جدا شده از منابع مختل  مورد بررسی  رار دادند.                                                 سالمونلا       

درصد        26/6و     83/3،   23/3فراوانی ژن های یاد شده به ترتیب                                 

گزارش شد که تا حدود زیادی با نتایج مطالعه حا ر مطابقت                                                       

 (.    17دارد )      

در کشتارگاهی در                   2010( و همکاران در سال                    mi i امینی )       

نمونه از طیور و انجام آزمون های                                   1001کرمان با جمع آوری                   

  سالمونلا       مورد را آلوده به                    67بیوشیمیایی و سرولوژیکی،                         

 ti     PCR   گزارش کردند. از این میان با استفاده از روش                                          

شناخته شدند.                سالمونلا انتریتیدیس                  %( مورد به عنوان                  31)     33

  انتریتیدیس              سالمونلا       در      spvCو     spvA   ،spvB    های       ح ور ژن       

درصد تخمین زده شد. یافته های آنها نشان داد که                                                 77/6برابر       

سالمونلا تیفی              در ایران نسبت به                    سالمونلا انتریتیدیس                  شیوع      
با افزایش همراه بوده و نمونه های مرغی برای شیوع                                                   موریوم      

سالمونلوزیز بلقوه می باشد که بهداشت مواد غذایی را بسیار                                                         

 (.  13حا ز اهمیت می داند )                    

  2003( و همکاران در سال                    i  i a  در مطالعه ای که اولویرا )                         

در      spvCو     vA    ،spvR  در برزیل بر روی ح ور ژن های                           

سالمونلاهای جدا شده از منابع مختل  انجام دادند، دریافتند که                                                            

در همه منابع مورد بررسی                           سالمونلا انتریتیدیس                  در      vA  ژن    

 شامل طیور، خوک، انسان و غذا یافت می گردد. اما فراوانی                                                       

بود. همچنین               40/2و     41/2به ترتیب            spvCو     spvRژن های        

اختلاف معنی داری در شیوع ژن های مختل  بیماری زا در                                                   

 (. فراوانی            14بین جدایه های منابع مختل  وجود نداشت )                                      

ژن های یاد شده با یافته های پژوهش حا ر ه  خوانی ندارد.                                                        

علت این اختلاف را می توان به منطقه ج رافیایی مورد مطالعه،                                                          
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مصرف یا عدم مصرف آنتی بیوتیک، سن نمونه ها و یا شرای                                                       

سلامت جوجه ها نسبت داد که می تواند عامل مهمی در ابتلا                                                     

 و بیان ژن های بیماریزا باشد.                            

( نیز در مطالعه ای در سال                             ch a ( و شوارز )           a id ساجید )       

و با        سالمونلا انتریتیدیس                  نمونه         27در آلمان با بررسی                     2004

روش انگشت نگاری ژنتیکی  طعاتی را به وسیله اندونوکل از                                                       

از پلاسمید به عنوان پروبی برای                                         ایجاد کردند.  طعه                   

استفاده گردید. ح ور پلاسمیدهای                                 spvB spvCتشخی        

در سویه های معمولی                      spvB spvCاختصاصی سرم و ژن های                      

اثبات گردید که با نتایج سایر مطالعات                                        سالمونلا انتریتیدیس                  

 (.  20ه  خوانی دارد )                 PCRانجام شده با روش                  

با توجه به افزایش سالمونلوز به خصو  در طیور و                                               

گستردگی مرغداری های صنعتی در ا صی نقاط کشور، با در                                                    

نظر گرفتن بهداشت و سلامت جامعه، باید روش های                                             

مورد        PCRتشخیصی اختصاصی با حساسیت بالا مانند روش                                        

 استفاده  رار گیرد. همچنین برنامه ریزی برای کنترل                                                  

عفونت های سالمونلایی و نیز به کارگیری روش های موثرتر                                                     

 برای کاهش عفونت در حیوانات اهلی پیشنهاد می گردد.                                                  

 نتیجه گیری          

با توجه به نتایج به دست آمده در این مطالعه، آزمون مولکولی                                                           

PCR                                        سالمونلا       ، یک روش فراگیر برای شناسایی سریع سویه  

می باشد. بنابراین کاربرد آن در افتراق این باکتری                                                    انتریتیدیس          

در سایر نقاط کشور                     سالمونلا       نسبت به سرووارهای دیگر                        

توان شیوع نسبتا بالای ژن های                                 پیشنهاد می گردد. همچنین می                          

پلاسمیدی که نقش اصلی انتشار عفونت سیستمیک را در بدن                                                    

 ایفا می کنند را با مصرف داروهای موثر کاهش داد.                                              

 ت کر و  دردانی              

نویسندگان این مقاله از همکاران محترم مرکز تحقیقات                                                   

بیوتکنولوژی دانشگاه آزاد اسلامی واحد شهرکرد و همچنین                                                     

معاونت پژوهش و فناوری دانشگاه آزاد اسلامی واحد شهرکرد                                                      

 به دلیل همکاری صمیمانه در اجرای این پژوهش کمال                                                

 امتنان را دارند.                  
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Abstract 

Background & Objectives: Salmonellosis is a one of zoonotic diseases and Salmonella enterica is 

the most frequent agent of this disease. Some serotypes of Salmonella sp. harbour a plasmid 

which contains spv operon on it. This operon consists of five genes, namely spvRABCD. The aim 

of this study was to determine frequency of plasmid genes spvB, spvC and spvR in Salmonella 

isolated from poultry industry in Chaharmahal va Bakhtiari province.  

Materials & Methods: This cross – sectional study was carried out on 305 stool samples  obtained 

from poultries located at Charmahal va Bakhtiari province. Following identification of Salmonella 

based on routine biochemical tests. Polymerase chain reaction (PCR) assay was used for  

distinguish the strains and to determine the prevalence of the gene spvB, spvC and spvR. 

Results: Salmonella were identified in 160 (45.52%) samples, among them 94 cases (75.58%) 

were identified as Salmonella enteritidis after sefA amplification test. The prevalence of the genes 

spvB, spvC and spvR were 7.45, 60.76 and 14.69 %, respectively.  

Conclusion: Due to the prevalence of Salmonella in poultries and to limitation of biochemical and 

serological tests, employment of molecular tests are very critical for identification of strains of 

Salmonella enterica and for distinguishing from other strains all around the country.  

Furthermore, the high prevalence of the plasmid genes involved in systemic infections can be  

reduced using Antibiotics.   
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