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 مهم سرووارهای از . یکیاست حیوانات و انسان در مشترک بیماری سالمونلوز 

 عامل که است انتریتیدیس سالمونلاطیور،  و انسان، دام در زاییبیماری لحاظ از

 مولکولی تایپینگ هایروش. باشندمی نیز غذا طریق از منتقلههای بیماری رایج

کنند. می ایجاد سالمونلاهای الگوهای متفاوت برای تمایز گونه RAPD-PCRنظیر 

 سالمونلا هایجدایه بین قرابت تعیین و تمایز و تفریق مطالعه این از هدف

 350در مجموع  1397در سالبود.  RAPD-PCRروش  وسیله به انتریتیدیس

و سالاد  ماکارونینمونه ماده غدایی شامل گوشت قرمز و مرغ، سبزی خوردن، سالاد 

های شهرستان شهرکرد جمع آوری گردید و در الویه از مراکز تولید و اغذیه فروشی

دانشگاه  میکروبیولوژیشرایط استریل به آزمایشگاه ترین زمان ممکن و در کوتاه

تشخیص به روش  دییتأگردید. پس از جداسازی و آزاد اسلامی واحد شهرکرد منتقل 

PCR روشبه سالمونلا انتریتیدیسهای جهت ژنوتایپینگ ایزوله RAPD-PCR  از

ایزوله  30شد. تعداد استفاده  CCGCAGCCAAبا توالی    P1254 پرایمر

های مورد درصد ایزوله 76در سطح تشابه جداسازی گردید. سالمونلا انتریتیدیس 

های زیرگروه بودند که خود نشانگر تنوع ژنتیکی بالا در بین ایزوله 21مطالعه دارای 

 مورد مطالعه است. 

 

 سالمونلا کلمات کلیدی:
یپینگ، مواد ژنوتا، انتریتیدیس

 RAPD-PCRغدایی، 

 

 Email * نویسنده مسئول:

m.momeni@iau.ir  

 

 



 1403 پاییز 3شماره  2وره د                                                                        (JNACMS)یو مولکول یدر علوم سلول یننو یافتهایره

65 
 

 مقدمه

-می 2یکی از اعضای خانواده انتروباکتریاسه 1سالمونلا

های گرم منفی، متحرک با داشتن تار لرزان باشد که باسیل

-هوازی اختیاری و فاقد اسپور مییا فلاژن پیرامونی، بی

و  3سالمونلا انتریکاباشند. سالمونلا دارای دو گونه مهم 

تریکا خود دارای شش ناست که گونه ا 4سالمونلا بونگوری

 زیرگونه انتریکا سروتیپ سالمونلا انتریکا(. 1باشد )گونه می

نیز  5است که به اختصار سالمونلا انتریتیدیس انتریتیدیس

ترین عامل در ابتلا به سالمونلوزیس شود و مهمنامیده می

 زایبیماری عامل یک عنوانبه سالمونلا باشد. باکتریمی

 در بیماری ایجاد غذایی، مسئول طریق مواد از انتقال قابل

 دنیا در متعددی هایتاکنون اپیدمی و بوده انسان و حیوان

 هادام و است. پرندگان شده گزارش باکتری این از ناشی

غذایی  مواد آلودگی و هستند باکتری این اصلی منابع

 گوارشی بیماری ایجاد باکتری، باعث این با هاآن از حاصل

 این از ناشی گوارشی عوارض ترینمهم شود. ازانسان می در

 عامل یک عنوانبه که ای استهرود تب باکتری

 میلیون 20 بالغ بر سالیانه و بوده مطرح حیات تهدیدکننده

 200 حدود هاآن بین از که سازدمی مبتلا دنیا در را نفر

 بهداشت سازمان گزارشات اساس بر میرند. می نفرهزار 

 ای درکشورهایروده هایتب درصد 90از  بیش جهانی

دهد، می رخ جنوب شرقی آسیای بویژه آسیایی و آفریقایی

 انتریکا سالمونلا هایسویه با عفونت آن عمده علت که

 C و  A،B  پاراتیفی سروار انتریکا سالمونلا و تیفی سروار

(. وجود عفونت ناشی از سالمونلا در طیور و 2باشد )می

بررسی انتشار آن در زنجیره غذایی انسانی، شناسایی سریع 

های حیوان و بررسی تنوع ژنوتیپی این پاتوژن را در فرآورده

های تهیه شده را امکان پذیر و فنوتیپی در میان جدایه

بررسی آلودگی به  هاکشوراکثر نموده است. بنابراین در 

ایشات و تشخیص به موقع ان از آزم سالمونلا انتریتیدیس

ها مهم در صنعت غذا و مراکز کنترل و پیشگیری بیماری

شود. با وجود قرابت ژنتیکی بسیار نزدیک در محسوب می

                                                      
1 Salmonella 
2 Enterobacteriacea 
3 Salmonella Enterica 

ای در بروز بیماری، جنس سالمونلا، تغییرات گسترده

(. از دست دادن 3ویرولانس و توزیع جغرافیایی وجود دارد )

ها نقش مهمی در تکامل دست آوردن برخی ژنو یا به

 کنند. های مختلف سالمونلا ایفا میروتایپس

 

 مواد و روش کار

 جداسازی باکتری

نمونه ماده غذایی شامل  350در مجموع  1396در سال

و سالاد  ماکارونیگوشت قرمز و مرغ، سبزی خوردن، سالاد 

د های شهرستان شهرکرالویه از مراکز تولید و اغذیه فروشی

شرایط ترین زمان ممکن و در جمع آوری گردید و در کوتاه

ی بیولوژی دانشگاه آزاد اسلامواستریل به آزمایشگاه میکر

به محیط  سازی منظور غنیبهگردید. واحد شهرکرد منتقل 

ساعت در 24 مدت، منتقل شدند و بهپپتون واترکشت 

. اری انجام گردیدخانه گذگرمگراد سانتیدرجه  37دمای

ی در مرحله بعد بر رو شده کشت دادهموادغذایی  هاینمونه

ساعت  24مدت بهو کشت داده  سلنیت سیستئینمحیط 

شیگلا  -سالمونلادر محیط شد و در نهایت گرم خانه گذاری 

-درجه گرم 37ساعت در دمای  24و  شدکشت داده آگار 

مشکوک با رشد کرده و  هایکلنی .گردیدخانه گذاری 

بیوشیمیایی و  استاندارد هایاستفاده از تست

، MRVPاندول، ، اوره، TSI  :ندمیکروبیولوژیکی مان

 . (4،5) سیترات مورد شناسایی قرار گرفت

 تایپینگ مولکولی

ساعته  24سلولی، از کشت  DNA استخراجبه منظور

باکتری در محیط پپتون واتر )محصول شرکت مرک، آلمان( 

به  DNA منبع استفاده شد. در نهایت، استخراجعنوان به

 DNAجهت ارزیابی کیفیت  ت،روش جوشاندن انجام گرف

های مورد مطالعه از روش الکتروفورز استخراج شده از نمونه

زوج  از تشخیص قطعی منظور بهروی ژل آگارز استفاده شد. 

سالمونلا  16srRNAپرایمرهای طراحی شده مربوط به ژن 

4 Salmonella bongori 
5 Salmonella enteritidis 

http://www.sid.ir/fa/VEWSSID/J_pdf/67413956705.pdf
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 .استنشان داده شده  (1) که در جدول استفاده شدانتریتیدیس 

 سیدیتیانتر سالمونلاهای زولهیا در 16srRNA ژن ردیابی به مربوط پرایمرهای توالی -1 جدول

 (5َ-3َتوالی پرایمر) ژن
اندازه 

 (bpمحصول)

16srRNA 
S1 GCCGTACACGACCTTATAGA 
S4 ACCGTACACGACCTTATAGA 250 

 

میکرولیتر متشکل  25در حجم نهایی  PCRواکنش 

 PCR buffer 10x ،Mixاستخراج شده،  DNAاز 

dNTP (10mM) ،Mgcl2 (50mM) پرایمرهای ،F 

 Smar Taq DNA Polymerase(، آنزیم 1µM)R و

( مخلوط 2مطابق با جدول )و آب مقطر صورت گرفت. مواد 

مربوط به  PCRمحصول  انجام شد. PCRشده و واکنش 

هر مرحله از انجام آزمایش روی ژل آگارز الکتروفورز شده و 

 انجام شد. Gel documentعکس برداری با استفاده از 

 سیدیتیانتر سالمونلا  16srRNA ژنی ابیرد جهت PCRیاجزا بیترک -2جدول 

 مواد غلظت نهایی حجم نهایی

 1X Buffer10 X میکرولیتر 5/2

 dNTPs( 10mM) میلی مول2/0 میکرولیتر 5/0

 Mgcl2( 50mM) میلی مول 5/1 میکرولیتر  75/0

 PrimerF  (25µM) میکرومول 1 میکرولیتر 1
 PrimerR (25µM) میکرومول1 میکرولیتر 1

 1U Taq DNAPolymerase (5u/µl) میکرولیتر 2/0

 DNA نانوگرم 50 میکرولیتر 1

 ddH2O - میکرولیتر 05/18

 حجم نهایی واکنش - میکرولیتر 25

 

 های ژنتیکی ایزولهبنددسته

سالمونلا های منظور دسته بندی ژنتیکی ایزولهبه

مطابق روش  RAPD-PCR روشبه انتریتیدیس

 (.6)شد استفاده و همکاران  Albuferaپیشنهادی توسط 

 50در واکنشی به حجم  PCRین روش آزمایش، در ا

 PCR buffer10x ،4میکرولیتر  5میکرولیتر شامل 

. میکرولیتر /2MgCl ،75/1 dNTP Mix ،6میکرولیتر 

 از میکرولیتر 3و  Taq DNA Polymeraseآنزیم 

انجام   CCGCAGCCAAبا توالی P1254 پرایمر

-RAPD برنامه حرارتی مورد استفاده در تکنیکگرفت. 

PCR های مورد بررسی به بندی ژنتیکی ایزولهجهت دسته

 شرح زیر تنظیم گردید:

 95دقیقه در دمای  5مدت سازی اولیه بهواسرشته

شامل  PCR یگراد انجام شد. سپس، چرخهدرجه سانتی

درجه  94سازی در ترتیب شامل: واسرشتهسیکل به 30

درجه  53ثانیه، اتصال آغازگرها در  30مدت گراد بهسانتی

درجه  72ثانیه، و بسط در  45مدت گراد بهسانتی

دقیقه بود. در پایان، یک مرحله  5مدت گراد بهسانتی

درجه  72دقیقه در دمای  6مدت گسترش نهایی به

 .گراد انجام شدسانتی

مربوط به مرحله فوق روی ژل آگارز   PCRمحصول 

 UVو از ژل حاصله در حضور نور  درصد الکتروفورز شد 2

 روی RAPD-PCR تصویربرداری و ثبت شد. آزمایش

 تا گرفت انجام نوبت 3 مورد مطالعه هایایزوله از هرکدام

 اطمینان هر ایزوله ایجادشده توسط باندهای تعداد از
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 آنالیز و درخت فیلوژنتیکی ترسیم جهت .گردید حاصل

نرم  مطالعه،از های موردنمونه الکتروفورز از حاصل تصاویر

 برای استفاده گردید.   NTSYS version2.02e افزار 

 الکتروفورز محصول از حاصل باندهای ابتدا منظور این

 یا وجود باند( یک  و صفر کمی هایداده صورتبه نشانگر،

 ها،امتیازدهی ژل از پس شدند. امتیازدهی ،)باند وجود عدم

 استفاده از با یک و صفر هایداده اساس بر ژنتیکی شباهت

منظور به شد. محاسبه ساده تطابق و دایس و جاکارد ضریب

 بر ایخوشه تجزیهRAPD-PCR روش کارایی تعیین

 کوفنتیک همبستگی ضریب از ضرایب تشابه، مبنای

 تجزیه ها،سویه بندیگروه گردید. سپس برای استفاده

 Unweighted Pair Group) روش به ایخوشه

Method using arithmetic Averages)    

UPGMA  ضریب بالاترین که ضریب تشابهی مبنای بر 

 .گردید بود، استفاده دارا را کوفنتیک همبستگی

 نتایج

های  DNAو بررسی کیفیت  DNAپس از استخراج 

منظور تشخیص قطعی استخراج شده روی ژل آگارز به

حضور توالی ژن سالمونلا انتریتیدیس در باکتری

16srRNAهای جدا شده مورد بررسی قرار ، باکتری

ایزوله با داشتن باند  30گرفتند. در بررسی مولکولی تعداد 

تشخیص داده شدند.  سالمونلا انتریتیدیسجفت بازی  250

(  2در جدول ) سالمونلا انتریتیدیسنتایج میزان آلودگی به 

براساس آزمون دقیق فیشر بین  ست. نشان داده شده ا

آلودگی به سالمونلا و نوع ماده غذایی ارتباط آماری معنی 

 .(p-value<0/05)داری وجود دارد

 ی مواد غذاییهانمونهدر  سالمونلا انتریتیدیسمیزان شیوع  - 3جدول

تعداد جدایه  تعداد نمونه نمونه

 سالمونلا انتریتیدیس

 درصد آلودگی

 % 10 10 100 گوشت قرمز

 % 11 11 100 گوشت مرغ

 % 5 5 100 سبزی خوردن

 % 8 2 25 سالاد ماکارانی

 % 8 2 25 سالاد اولویه

 % 42 30 350 مجموع

            

 RAPD-PCR نتایج مربوط به آزمون

 RAPD-PCR روش با نوبت سه مطالعه مورد هایایزوله

 در یافته تکثیر قطعات حضور از اطمینان از پس و آزمایش

PCR ژل حاصل از الکتروفورز های زیر شدند. شکل آنالیز

سالمونلا  یهازولهیروی ا RAPD-PCRمحصول نشانگر 

 .دهدیمرا نشان  جدا شده از مواد غذایی انتریتیدیس
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 مورد هایایزوله است، مشهود فوق تصویر در گونههمان

 جفت 1700تا  150 محدوده از باندی الگوی دارای مطالعه

 در هاایزوله در یافته تکثیر قطعات که بودند  DNA   بازی

 امتیازدهی( باند وجود عدم) 0 و( باند وجود) 1 اعداد قالب

 برنامه  در هاژل کامپیوتری مقادیر بازخوانی وسیلهبه  و

NTSYSشباهت ها،ژل امتیازدهی از پس. شدند آنالیز 

 ضرایب از استفاده با 1 و 0 هایداده اساس بر ژنتیکی

 ضریب که شد محاسبه ساده تطابق و دایس جاکارد،

 هر و UPGMAالگوریتم  برای شدهمحاسبه کوفنتیک

است   شده آورده ( 3) جدول در فوق ضریب سه از کدام

 UPGMA الگوریتم برای شده محاسبه کوفنتیک ضریب

 هایایزوله روی ساده تطابق و دایس جاکارد، تشابه ضرایب و

 .RAPD-PCRنشانگر  با سالمونلا انتریتیدیس

 Tree Diagram (Jackard Coefficient)

Coefficient

0.04 0.28 0.52 0.76 1.00

          

 1 
 2 
 10 

 30 
 9 

 12 
 4 
 5 

 18 
 27 
 28 

 29 
 11 
 13 

 14 
 7 

 8 
 6 
 15 

 25 
 17 
 19 

 21 
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 23 

 16 
 20 

 24 
 26 
 3 
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 ترسیم و هاایزوله تشابه ژنتیکی درصد محاسبه جهت

در نشانگر  .شد استفاده ضریب تطابق ساده از فیلوژنی درخت

RAPD-PCR 100قرابت   29و  27،28های در ایزوله 

ایزوله مورد   30ضریب شباهت( مشاهده شد. مجموع ) درصد

 پروفایل قرار گرفتند. 27درصد  76مطالعه در سطح تشابه 

 بحث و نتیجه گیری

پ، های فنوتیپی مانند بیوتیدر گذشته از ویژگی

سروتیپ، باکتریوفاژ یا باکتریوسین تیپ و پروفایل حساسیت 

شد، ها استفاده میبیوتیک جهت تایپینگ میکروببه آنتی

های مولکولی در دو دهه اخیر، ولی امروزه با پیشرفت روش

ها را بسیار کارآمد در تایپینگ مولکولی کرده است. آن

-کار میبه هاهای مولکولی که برای تایپینگ میکروبتکنیک

های متکی بر پالس فیلد ژل الکتروفورز، روش روند عبارتند از

بندی های تیپبرش آنزیمی، آنالیز پلاسمیدها و روش

-های مولکولی برای تیپکارگیری روش. بهPCR براساس

ها ها و گونهها در ارتباط دهی دقیق بین سویهبندی پاتوژن

های یک پاتوژن کلونباشد. اثبات ارتباطات بسیار اساسی می

دهد که منبع آلودگی )انسان یا محیط( به ما این امکان را می

های غیر عفونی را های عفونی از سویهرا پیدا کرده، سویه

متمایز نموده و در نهایت عود را از عفونت مجدد تفکیک 

، PCR های ژنتیک مولکولی مانندنمائیم. امروزه تکنیک

کرموزوم  DNA آنالیز سکانس انگشت نگاری اسید نوکلئیک،

. با باشندیمها باکتری یک ابزار مهم در شناسائی باکتری

های بیمارستانی، توان شیوع  عفونتتایپینگ مولکولی می

های شناسائی مخازن آلودگی ناشی از غذا یا انتشار سویه

پاتوژنیک گیاهی در محیط، جداسازی ژنوتیپ خاص در 

-هم  خاص را مشخص کرد وکونژوگاسیون با یک باکتری 

ها به ما آگاهی بیشتر اصول اپیدمیولوژی و چنین این روش

دهند. های باکتریایی را میتکامل و انتشار بسیاری از بیماری

های تایپینگ مولکولی که روی شناسائی تغییرات در روش

ها متمرکز شده های باکتریهای خاص در میان سویهژنوتیپ

ها و پایش کردن شیوع العه تنوع سویهاست یک انقلابی در مط

های ها نسبت به روشها ایجاد کرده است. این روشعفونت

کلاسیک تیپ بندی دارای چندین فایده از جمله موارد زیر 

: نیاز نداشتن به تهیه کشت تک از یک سلول باشندیم

باکتری، افزایش پایداری و حساسیت سنجش و انجام واکنش 

هایت یک تیپ مولکولی که از انگشت در زمان کمتر. در ن

شود دارای یا سکانس نوکلئوتید حاصل می DNA نگاری

 بر RAPD-PCRباشد. اطلاعات زیادی درباره سویه می

ژنومی با پرایمرهای  DNAاساس تکثیرتصادفی قطعات 

برای تکثیر  PCRاین تکنیک از روش  باشد.اختیاری می

جفت پرایمرهای جای به کند.استفاده می DNA قطعات

شوند، یک معمولی که برای یک منطقه هدف طراحی می

پرایمر منفرد انتخاب شده برای اتصال به چندین سایت در 

شود و سپس طول ژنوم با  دماهای اتصال پایین طراحی می

های های اتصال پرایمر به مکانمحصولات تکثیری بین محل

فاده از . با استشوندنزدیک به رشته مخالف تولید می

های تکثیری درون کل جفت بازی، مکان 10 باًیتقرپرایمرهای 

شوند و سپس محصولات گیری شده و تکثیر میژنوم هدف

تکثیری روی ژل جداشده و با اتیدیوم بروماید رنگ آمیزی 

تاکنون تحقیقی در مورد  شوند.شده و آشکارسازی می

شده از مواد جدا  انتریتیدیس سالمونلاهای ژنوتایپینگ ایزوله

غذایی صورت نگرفته است. در این تحقیق مشخص گردید که  

 گیرند.قرار میپروفایل   24ایزوله مورد مطالعه در  28ترتیب 

 هایسویه اپیدمیولوژیک و تشخیصی مطالعات معمولطور به

 ولی شوندمی انجام سرولوژیک هایتست توسط سالمونلا

 مورد در محدودی اطلاعات هاتست این از حاصل نتایج چون

 مولکولی هایتکنیک به بنابراین دهدمی باکتریایی ایهسویه

 .است نیاز اپیدمیولوژیکی مطالعات در

سنگری و همکاران در مقاله خود این گونه نوشتند که 

 ینمشترک ب یعفون هاییماریب یناز مهمتر یسسالمونلوز

در ارتباط با مصرف گوشت،  یشتراست که ب یواناتانسان و ح
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 یابی، ارزاین مطالعهاست. هدف از  یرش  مرغ و تخم یان،ماک

جداشده  یتیدیسسرووار انتر یکاسالمونلا انتر یکیارتباط ژنت

 .باشدمی ERIC- PCR به روش یو دام یهای انساناز نمونه

 سالمونلا یهجدا 60تعداد  ی،مقطع-یفیمطالعه توص یندر ا

-به یو دام یهای انساناز نمونه یتیدیسانتر یپسروتا یکاانتر

های استاندارد با استفاده از روش هایی سویهدست آمد. شناسا

بر اساس روش  یپینگو سروتا یوشیمیاییو ب یکروبیولوژیکیم

 یپل های مونو وسرم یبا استفاده از آنت یناسیونآگلوت یداسلا

 هاییاستفاده از توال با ERIC-PCRسپس . والان انجام شد

 هایهسو یارتباط مولکول یینمنظور تع به یگونوکلئوتیدیال

 یاز آن بود که تمام یآمده حاک دست به یج. نتایدانجام گرد

تحت مطالعه با استفاده از جفت  یکاسالمونلا انتر یهسو 60

بودند.  بندی یپتا قابل ERIC Iو  ERIC IIیمرهای پرا

عدد با وزن مولکولی  11-2مده بین دست آتعداد باندهای به

کلاستر  15 یطورکلاساس به ینبر اجفت باز بود.   20-3200

سویه( 8درصد،  3/13دست آمد که بیشترین تعداد )بهمختلف 

نشان  یجنتا قرار گرفتند. 5با داشتن الگوی مشابه در کلاستر 

نظر  از یتیدیسانترسرووار  یکاسالمونلا انتر هاییهداد که سو

 ERIC-PCR روش ینچنناهمگون هستند. هم یکیژنت

-کانون یینو تع سالمونلا هاییهسو یمولکول یپینگتا جهت

جهت مطالعات  آن از توانیکه م باشدیعفونت م یوعهای ش

عفونت استفاده  راهبردهای کنترل یینو تع یدمیولوژیکاپ

 .(7) نمود

های با بررسی روش 2014و همکاران در سال  6اگونرمی

مانند پالس فیلد ژل  سالمونلا انتریتیدیسمختلف ژنوتایپینگ 

ها برای الکتروفورز و فاژ تایپینگ نشان دادند که این روش

نا کارآمد بوده و توانایی تفکیک دقیق  سالمونلا انتریتیدیس

ر این های مختلف این باسیل را ندارند. از سوی دیگژنوتایپ

ی روشی موفق به ارائه SNP-PCRمحققان با استفاده از 

 انتریتیدس سالمونلاهای مختلف دقیق برای تعیین ژنوتایپ

                                                      
6 Ogunremi 

ی ی ایزولهنمونه 55شدند. در این تحقیقات مطالعه برروی 

توانند با ها مینشان داد که این نمونه سالمونلا انتریتیدس

وتایپی مختلف گروه ژن 12در  SNP-PCRاستفاده از روش 

طبقه بندی گردند. نتایج حاصل از این پژوهش قدرت تفکیک 

و  PFGEهای را نسبت به روش SNP-PCRبالای روش 

 (.8دهد )فاژ تایپینگ نشان می

 سالمونلا سویه 57در در تحقیق رنجبر و همکاران 

 قرار لعهمطا مورد ERIC-PCRروش  توسط انتریتیدیس

 تواندیم ERIC-PCRکه روش  داد نشان نتایج گرفتند.

 که چرا دهد، تمایز خوبیبه را را انتریکا سالمونلا هایایزوله

 کهیطوربه بودند بندی قابل تایپ روش این با هاایزوله تمام

 نمود. بندی تقسیم الگوی متفاوت 9را به  هاسویه روش این

 الگوهای با هاییسویه که  برخی شد مشاهده مطالعه این در

 که شدند یافت مختلف هایدر بیمارستانERIC یکسان 

 هابیمارستان بین در باکتری انتقال گسترده دهنده نشان

 پرسنل و وسایل طریق از تواندباکتری می است. انتقال

 ندابوده تماس در بیماران با که اشخاص دیگری و بیمارستانی

 (.1پذیرد ) صورت

بر روی  2013و همکاران در سال  7مطالعات مزال

با استفاده از  سالمونلا انتریتیدیسهای ژنوتایپینگ ایزوله

انجام شد و پروفایل  MVLAو  PFGEهای روش

پلاسمیدی برای باسیل مورد نظر به دست آمد در این تحقیق 

ی سالمونلا انتریتیدیس با استفاده ایزوله 60بررسی تایپینگ 

 XbaIی ی آنزیم محدود کنندههو به وسیل PFGEاز روش 

تا  95باند با شباهت  12تا  10انجام شد که نتایج به صورت 

ی ژنی مختلف خوشه 6ها به درصد مشاهده گردید و نمونه 81

علاوه در بررسی ژنوتایپینگ با روش بندی شدند. بهطبقه

MLVA  های ایزوله بهآلل مختلف برای نمونه 18تعداد-

 (.9دست آمد )

7 Mezal 
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Saxena سروارهای  از ایزوله 24 هند، در همکارانش و

 و دادند قرار زتمای مورد ERIC-PCRروش  با سالمونلا را

روش  این که داد نشان نتایج و آمد دستبه ژنتیکی تیپ 21

فی تای سالمونلا در را مختلفی ژنتیکی هایواریانت است قادر

 و  Malalenaدیگر  مطالعه در دهد. تمایز را از هم موریوم

ا  سالمونلا ر از سویه 69 پرتغال در 2006سال  در کارانشهم

روش  با ار  ERIC-PCR مولکولی تایپینگ مطالعه مورد

 (. 11باشد )می کاربردی روش این که دادند نشان و دادند قرار

بر روی  2014و همکاران در سال  8مطالعات گنگ

جمع اوری شده از  انتریکاسالمونلا ایزوله از  323ژنوتایپینگ 

ها در های حیوانی در چین نشان داد که این نمونهنمونه

 سالمونلا انتریکاسروار مختلف از  20مجموع متعلق به 

در  انتریتیدیس سامونلاترین حضور باشند و بیشمی

های جمع آوری شده از اردک مشاهده شد. در ادامه نمونه

 PCRبا استفاده از تکنیک  های ایزولهبررسی ژنوتایپی نمونه

گروه ژنوتیپی مختلف طبقه  41های در نشان داد که این نمونه

های ها مربوط به حضور ژنگردند که عمده تفاوت آنبندی می

بود. نتایج این تحقیق نشان داد که حضور و تنوع  9فیمبریال

تواند نقش مهمی در تنوع ژنوتایپینگ های فیمبریال میژن

 (.12داشته باشد ) انتریکا المونلاسهای ایزوله

بر روی  2016و همکاران در سال  10ی چانگمطالعه

استخراج شده از دستگاه گوارش  سالمونلا انتریکاژنوتایپینگ 

های انسانی و حیوانی در قطر با استفاده از روش توالی نمونه

انجام شد. نتایج بررسی  11MLSTیابی چند جایگاهی 

 27منفی نشان داد که بیش از  ژنوتایپ این باسیل گرم

های اخذ شده در نمونه سالمونلا انتریکاژنوتایپ مختلف از 

 ,ST1695ژنوتایپ  7علاوه در این مطالعه وجود دارد. به

ST1696, ST1697, ST1698 ST1699, ST1702  و

                                                      
8 Gong 

9 Fimbrial 

10 Chang 

ST1703  برای اولین بار گزارش شد. در نهایت مطالعات

 سالمونلاهای مختلف جمعیتی و بررسی الگوی توزیع ژنوتایپ

به ترتیب با حضور در  ST19و  ST11نشان داد که  انتریکا

های آلوده دارای درصد از جمعیت نمونه 5/11و  5/29بیش از 

 (. 13باشند )ترین فراوانی ژنوتیپی میبیش

بر روی  2017و همکاران در سال  12گمطالعات کان

استخراج  سالمونلا انتریتیدیسهای ایزوله ژنوتایپینگ نمونه

های انسانی و ماکیان در کره جنوبی با استفاده شده از نمونه

های نشان داد که زنوتیپ  MLVAو  PGFEهای از روش

پروفایل آللی هستند.  16الگو و  28مختلف این باسیل دارای 

سالمونلا های مختلف بررسی پلاسمید در ژنوتایپعلاوه به

نشان داد که دامنه تغییرات پروفایل پلاسمیدی  انتریتیدیس

باشد. بسیار گسترده می سالمونلا انتریتیدیسدر انواع مختلف 

های تر ژنوتایپدر نهایت نتایج ژنوتایپینگ نشان داد که بیش

هستند و در انسان و ماکیان مشترک  سالمونلا انتریتیدیس

توانند نقش مهمی در ابتلا انسان به بنابراین ماکیان می

  (.14های سالمونلوزیس داشته باشند )عفونت

مقدم و همکاران در مقاله خود این گونه آوردند که 

بوده که  یاسهمهم خانواده انتروباکتر هاییسالمونلاها از باکتر

و  ندباشیمتنوع م یاربس یکو سرولوژ یوشیمیاییاز نظر ب

. گسترش شوندیمنتقل م ییعمدتاً از راه مواد غذا

موضوعات قابل  ینتراز مهم یکی یفوئیدیت یرغ یسالمونلاها

و  خیصتش ین. بنابراباشدیم یامروز یقاتدر تحق یبررس

و  یابیدر رد یاطلاعات مناسب زاهایماریب ینا یعسر یپینگتا

 یپینگمطالعه تااین هدف از  دهد.یم یارکنترل عفونت در اخت

پژوهش  یندر ا .بودیم ینفنتیسسالمونلا ا ینیبال هاییهسو

 ینفنتیسسالمونلا ا هاییهمختلف سو یاز مراکز درمان

استاندارد  یهابا استفاده از روش هایهسو یشد. تمام یجداساز

11 Multi-locus sequence typing 

12 Kang 
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قرار  ییمورد شناسا یو مولکول یوشیمیاییب یکروبیولوژی،م

-ERIC با استفاده از روش هایهسو یکیگرفتند. رابطه ژنت

PCR ها به این صورت های آنیافته قرار گرفت. یمورد بررس

مبتلا به  یماراننمونه مدفوع و خون ب 842از مجموع  بود که

شد.  یجداساز ینفنتیسا سالمونلامربوط به  یهسو 48اسهال، 

 یپینگاز نظر ژنوتا ERIC-PCRبا استفاده از روش  هایهجدا

 یهتعداد سو یشترینشدند که ب یبندمختلف دسته گروه 14به 

 ینا یجنتا گرفتند. ی( جایهسو 10درصد، 20) 5در گروه 

مورد  ینفنتیسا سالمونلا هاییهمطالعه نشان داد که سو

 یوعبه علت ش تواندیمتنوع بودند که م یکیمطالعه از نظر ژنت

نشان  ینباشد. همچن یانسان یهادر نمونه هایهکلونال سو یپل

را  ییبالا یزیقدرت تما ERIC-PCRداده شد که روش 

 .(15) دارد یمولکول یپینگجهت تا

 مورفیسمیپل یسهمقاگرانمایه و همکاران به بررسی 

 یکاسالمونلا انتر ینیبال هاییهسو یکیو ارتباط ژنت یژنوم

 -ERICدر استان کرمان به روش  یوممور یفیسرووار ت

PCR  وBox-PCR  .سرووار  سالمونلا انتریکاپرداختند

های زیادی داشته و امکان تیفی موریوم علاوه بر انسان، میزبان

ایزوله   60مورفیسم شیوع آن در جامعه بالاست. تفکیک پلی

های سرووار تیفی موریوم با استفاده از روش سالمونلا انتریکا

ERIC1 ،ERIC2   وBOXAIR   انجام گردید. در

-ERICباز برای  20-3200باند با اندازه  2-11الکتروفورز 

PCR   باز برای  200-1500باند با اندازه  2-10وBOX-

PCR   ،کلاستر مختلف 13مشاهده شد، بنابراین (C1-

C13)  درERIC-PCR   کلاستر مختلف در  21وBOX-

PCR  ونلا های سالمشناسایی شد. نتایج نشان داد که گونه

های غیر هومولوگ بودند؛ انتریکا سرووار تیفی موریوم گونه

روش   BOX-PCRو   ERIC-PCRهای بنابراین، روش

های سالمونلا و بندی مولکولی سویهمناسبی برای تایپ

                                                      
13  Oliviera 

14  Madalena 

تشخیص گسترش منبع عفونت برای بررسی اپیدمیولوژیک و 

 (. 16برنامه پیشگیری از عفونت هستند )

 سویه 102 تعداد ، 2007 سال در شهمکاران و 13الیورا

 مورد   ERIC-PCRروش  را با انتریتیدیس سالمونلااز 

 استفاده با که داد نشان مطالعه این نتایج و دادند مطالعه قرار

 ژنتیکی الگوی 3 دارای هاسویه ERIC-PCRروش  از

 1430تا  190بین  ERIC-PCRباندهای  اندازه و هستند

 Oliveira et)تا بود  13تا  12بین  باندها تعداد و بود

2007al,سویه از  69و همکاران در پرتغال   14(. مادانلا

مورد بررسی و مطالعه  ERIC-PCRسالمونلا را با روش 

تاپینگ مولکولی قرار دادند و نشان دادند که این روش 

 113و همکاران در هند تعداد  15(. ناس11باشد )کاربردی می

تایپ بندی کردند. با  ERIC-PCRسویه سالمونلا را توسط 

استفاده از این روش دو الگوی ژنتیکی و دو کلون متفاوت در 

 (.18ها شناسایی شد )میان سویه

 یریگ جهینت

انتخاب یک تکنیک ژنوتایپینگ به سطح مهارت کاربران  

ر بررسی وابسته است. د و امکانات آزمایشگاه و نیز به هدف

 یبند جهت دسته RAPD-PCRبررسی حاضر از تکنیک 

 عنوان یکی از به سالمونلا انتریتیدیسهای ایزوله ژنتیکی

ن پاتوژ یهامیکروارگانیسم یهاترین سویهترین و شایعمهم

دین مطالعه در چن مورد یهاایزوله گرفتناستفاده شد و قرار 

قبول این تکنیک در  تمایزدهی قابلزیرگروه نشانگر قدرت 

 . (19) باشدمیباکتری ژنوتایپینگ 

 

 

 

15  Nath 
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Abstract  

Salmonellosis is a common disease in humans and animals. One of the most important 

pathogens in humans, livestock and poultry is Salmonella enteritidis, a common cause of 

foodborne diseases. Conventional culture, biochemical and serological methods have shown little 

value for molecular analysis and subtraction, but molecular typing techniques such as RAPD-PCR 

provide different patterns for differentiating Salmonella species. The purpose of this study was to 

differentiate and distinguish between isolates of Salmonella enteritidis by RAPD-PCR. In 2018, 

350 samples of red meat and chicken, vegetable, salad dressing and salad dressing were collected 

from Shahrekord's food and grocery centers. In the shortest possible time and in sterile conditions, 

the microbiology laboratory of Shahrekord Islamic Azad University It was transmitted. PCR 

isolation and confirmation were used to genotype isolates of Salmonella enteritidis using RDPD-

PCR primer P1254 CCGCAGCCAA primer. 28 isolates of Salmonella enteritidis were isolated. 

At the level of similarity, 52% of the isolates studied had 17 subtypes with a similarity level of 

76%. The number of subgroups was 24 subgroups, and the number of subgroups increased 95% to 

15 subgroups, indicating a high genetic diversity among the isolates studied. In this way, 30 

isolates are studied in 24 profiles 

Key words: Salmonella enteritidis, Genotyping, RAPD-PCR. 

 


