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 مبسوط چکیده

دی شود و همچنان تهدیهای مشترک بین انسان و دام محسوب میترین بیماریترین و قدیمیسل یکی از مهم زمینه و هدف مطالعه:

عامل ایجاد سل در انسان  Mycobacterium tuberculosisهای مختلف کمپلکس رود. گونهشمار میجدی برای سلامت عمومی به

های مدفوع حیوانات از نمونه Mycobacteriumهای و حیوانات هستند. این مطالعه با هدف جداسازی و تعیین هویت گونه

نمونه مدفوع  40در این پژوهش تعداد  ها:مواد و روشانجام شد.  1400تا  13۹۹های های استان البرز در سالوحششده از باغآوریجمع

زدایی با دو روش هگزادسیل پیریدینیوم کلراید و سود نرمال مورد بررسی قرار گرفتند. از هر نمونه گسترش تهیه و از آلودگیپس 

های دارای دار صورت گرفت. از نمونهدار و گلیسیرینآمیزی اسیدفست انجام شد. کشت در دو محیط لوانشتاین جانسون پیرواترنگ

منظور تشخیص به IS6110و سکانس الحاقی  16SrRNA برای شناسایی ناحیه PCRم و آزمون انجا DNAرشد کلنی، استخراج 

 OxyRژن  PCR-RFLPها، از آزمون از سایر گونه M. Bovisاجرا گردید. جهت افتراق  M. Tuberculosisاعضای کمپلکس 

جدایه دارای باسیل  11مورد دارای رشد کلنی و  2۹، مدفوع اخذ شده نمونه 40از مجموع : نتایج استفاده شد. AluIبا آنزیم برشی 

تأیید کرد. از میان این  جدایه حاوی باسیل اسید فست 11ی را در تمام Mycobacteriumوجود جنس  PCRاسیدفست بودند. آزمون 

کارگیری به شناسایی شدند. M. Bovisمورد به عنوان  2و  (NTM)های غیرسلی  Mycobacteriumمورد به عنوان  ۹ها، جدایه

 M. Tuberculosisزای کمپلکس های بیماری، امکان شناسایی سریع و دقیق گونهPCR-RFLPو  PCRهای مولکولی مانند روش

ای در کنترل سل زئونوتیک دارد و لزوم ارتقای وحش اهمیت ویژهدر حیوانات باغ M. Bovisشناسایی : نتیجه گیریسازد. را فراهم می

 .کندراکز نگهداری حیوانات و بازدیدکنندگان را گوشزد میآگاهی بهداشتی در م

، Mycobacterium bovis ،PCR-RFLPسل، کمپلکس مایکوباکتریوم توبرکلوزیس، : کلیدی کلمات
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 مقدمه

ر های هوازی هستند که اسپو، باکتریهامایکوباکتریوم

کنند و به دلیل دارا بودن دیواره سلولی پیچیده، تولید نمی

وسیله اسید یا الکل دادن رنگ خود بهدر برابر ازدست

ید اسبه های مقاوم مقاومت کرده و به همین دلیل باسیل

 هایمایکوباکتریوم. (Sharma, 2010) شوندنامیده می

آتیپیک در بیمارانی که سیستم ایمنی ضعیفی دارند، 

طلب عمل کرده و ایجاد زای فرصتعنوان یک بیماریبه

 جنس. (Reller et al., 2001) کنندبیماری می

گونه رسمی شناخته  280بیش از  شامل مایکوباکتریوم

مایکوباکتریوم کس شده است که اعضای کمپل

ترین آنها بوده و حاوی از شاخص توبرکلوزیس

ر توانند ایجاد بیماری سل تیپیک دهایی است که میگونه

از . (Clarke et al., 2016)انسان و دام نمایند 

ریوم مایکوباکتتوان به های مذکور میگونهترین معروف

 رهمایکوباکتریوم لپعامل سل در انسان،  توبرکلوزیس

رد. اشاره ک بوویسمایکوباکتریوم عامل بیماری جذام و 

یف دارای بالاترین ط سیبو ومیکوباکتریمااز این بین 

یجاد ا گاوسانانمیزبانی بوده و به صورت اولیه در خانواده 

امل اساساً ع مایکوباکتریوم بوویسنماید. بیماری می

کننده گاوها است، اما در بعضی موارد، دیگر عفونی

 کند.پستانداران از جمله انسان را نیز آلوده می

اظ منتقله از حیوان به انسان از لح مایکوباکتریوم بوویس

تریوم مایکوباکعلائم بالینی از بیماری ایجاد شده توسط 

 Esteban and) غیرقابل تشخیص است توبرکلوزیس

Muñoz-Egea, 2017) . قبل از ظهور پاستوریزاسیون

در  یکی از علل شایع سل مایکوباکتریوم بوویسشیر، 

انسان، به ویژه سل گوارشی در کودکان بود. این مطالعه 

 هایاز گونهمایکوباکتریوم ر جداسازی و بررسی ب

وحش استان البرز تمرکز دارد. باغمختلف جانوری در 

جدا شده از گاو در  مایکوباکتریوم بوویسسویه های 

ایی ها نیز شناسحیوانات دیگر از جمله بز، میمون و فوک

دهد این گونه به عنوان مخزن هم شده است که نشان می

. کندوحش عمل می حیات رای حیواناتبرای گاو و هم ب

مدتاً در انسان ع مایکوباکتریوم بوویسدر هلند، عفونت 

از حیواناتی غیر از گاو منتقل می شود. تحقیقات قبلی 

وانات و را در بین حی مایکوباکتریوم بوویسشیوع متعدد 

 ,.Van Soolingen et al) انسان اثبات کرده است

 پاتوژنی مهم بوده که مایکوباکتریوم بوویس. (1994

های مختلف حیات وحش را در سطح جهان ها و گونهدام

دهد. همچنین ، به ویژه کسانی که در تحت تاثیر قرار می

ام د، تهدید سرایت بین دتماس نزدیک با حیوانات هستن

 .(Michel et al., 2010) دنو انسان را به همراه دار

چهارم جمعیت جهان حامل عفونت نهفته با تقریباً یک

Mycobacterium tuberculosis   هستند. در سال

میلیون مورد جدید سل فعال در سطح  8/10، حدود 2023

دهنده بار این آمار نشان که جهانی گزارش شده است

 المللی استپایدار و قابل توجه بیماری سل در سطح بین

(Organization, 2024). 

در هند که بیشترین تعداد موارد سل را دارد، 

 Non-Tuberculous)غیرسلی های مایکوباکتری

Mycobacteria=NTM)  اغلب در منابع طبیعی مانند

ها می توانند NTMآب، خاک و غذا یافت می شوند. این 
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از طریق ذرات گرد و غبار موجود در هوا منتقل شوند و 

خطرات زیست محیطی ایجاد کنند. طبق گزارش سازمان 

بهداشت جهانی سل دومین عامل مرگ و میر ناشی از 

ماران میان بی بیماری های عفونی و دومین بیماری شایع در

 .(Khanna et al., 2023) ایدز است

زا در بیماریهای با جداسازی و شناسایی مایکوباکتری

وحش، موارد شناسایی شده را می توان برای باغحیوانات 

قامات بهداشتی کشور گزارش کرد مدیریت مناسب به م

تا در صورت لزوم مدیریت لازم در این زمینه اتخاذ 

گردد. این مطالعه شامل جداسازی و شناسایی مولکولی 

 تاناس وحشباغاز حیوانات  مایکوباکتریومهای گونه

 -PCRالبرز با استفاده از تکنیک های مولکولی از جمله 

RFLP  ایر از س بوویسمایکوباکتریوم برای افتراق

 است. مایکوباکتریومهای گونه

 هامواد و روش

آوری جمعهای استان البرزوحشباغنمونه مدفوع از  40

شد و به آزمایشگاه مرجع بیماری های مایکوباکتریایی 

دام موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازی رازی انتقال 

 کتریوممایکوبایافت. برای کنترل، از دو سویه استاندارد 

مایکوباکتریوم ( و ATCC 35810) توبرکلوزیس

  ( استفاده شد.ATCCC 35726) AN5 بوویس

و  HPCسپس هر نمونه با استفاده از دو روش مجزای 

ها در شرایط زدایی شد. از جدایهسود نرمال آلودگی

استریل گسترش تهیه شد و سپس اقدام به رنگ آمیزی با 

 نلسون گردید.-روش زیل

 

 لینلسون و حضور باس لیز یزیامرنگ 1 ریتصو

 دفستیاس

ها در محیط زدایی و کشت، نمونهپس از آلودگی

دار در دار و گلیسرینلوانشتاین جانسون پیروات

ها انکوبه شدند. پس از انکوباسیون، نمونه C37°دمای

جهت رنگ آمیزی تحت کشت مجدد و آماده سازی 

قرار گرفتند. از کلنی های رشد یافته که در  (لام)تهیه 

نلسون باسیل اسیدفست مشاهده -آمیزی زیلرنگ

کامل باکتریایی رشد لوپ  کی، (1شماره  ریشد)تصو

روتیوب و به یک میکبرداشته صورت آسپتیک یافته به

منتقل شد. برای جلوگیری  TEمیکرولیتر بافر  400حاوی 

ل های ایمنی از تشکیل آئروسل و آلودگی، پروتک

با استفاده از  DNAسختگیرانه رعایت شد. خالص سازی 

کلروفرم مطابق روش ونسولیگن انجام -ایزوآمیل الکل

 .(Figueroa-Bossi et al., 2022)شد

 های تعیین هویت آزمون

 مایکوباکتریومبرای تعیین هویت و کمپلکس 

با تکثیر شناسایی جنس  PCR، تکثیر توبرکلوزیس

16SrRNA  مایکوباکتریوم توبرکولوزیسو برای گونه 

IS6110  .پرایمرهای مورداستفاده به سفارش انجام شد

آلمان تهیه شد  Eurofinsمؤسسه رازی از شرکت 

 . (1)جدول شماره
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 PCR در استفاده مورد پرایمرهای. 1 جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 PCRهای ئیات واکنشزج. 1جدول 

PCR 

Reaction 

PCR 

Master 

Mix (µl) 

Primer 

Forward 

(5pm/ µl) 

Primer 

Reverse 

(5pm/ µl) 

Primer 

Intermediate 

(5pm/ µl) 

DNA 

Template 

(µl) 

PCR 

Water 

(µl) 

DMSO 

(µl) 

Total 

Volume 

(µl) 

16SrRNA 8 1 1 - 2 4 - 16 

IS6110 8 1 1 - 2 4 - 16 

OxyR 8 1 1 - 2 4 - 16 

 

برای هر سه  PCRبا استفاده از پروتکل 

مشابه و شامل  (IS6110و  16SrRNA , OxyRآغازگر)

سازی اولیه در سیکل با مراحل زیر بود: واسرشت 30

درجه سانتیگراد به مدت یک دقیقه،  ۹5دمای 

درجه سانتیگراد به مدت  ۹4سازی در دمای واسرشت

درجه سانتیگراد به مدت  60یک دقیقه، اتصال در دمای 

درجه سانتیگراد به  72یک دقیقه، گسترش در دمای 

 72یک دقیقه طویل سازی در دمای مدت یک دقیقه، و 

 درجه سانتیگراد به مدت یک دقیقه صورت گرفت

 .(2)جدول شماره 

 8/1با استفاده از ژل آگارز  PCRالکتروفورز محصولات 

جفت  100-1000 (ladderدرصد انجام شد. یک نردبان)

ن وزن مولکولی ییتع یبرا (Roche ،Germanباز )

ولت به مدت  86ولتاژ استفاده می شود. الکتروفورز در 

دقیقه انجام شد. سپس ژل با محلول اتیدیوم بروماید  45

درصد رنگ آمیزی شد. برای مشاهده و  03/0

 داک استفاده شد.تصویربرداری باندها از دستگاه ژل

 FLP تجزیه و تحلیل

، از PCRپس از شناسایی باند هدف در محصولات 

برش محصول  یبرا AluI (Roche ،German)آنزیم 

PCR  جفت باز ژن  548استفاده شد. قطعهOxyR  در

 حاوی چهار محل برش برای آنزیم مایکوباکتریوم بویس

AluI  است، در حالی که سایر مایکوباکتریومهای

 5کمپلکس دارای سه محل برش هستند. در مجموع 

در یک میکرو تیوب قرار  PCRمیکروگرم از محصول 

Primer Sequence (5’→3’) 

 16SrRNA (f) ACG GTG GGT ACT AGG TGT GGG TTT C 

 16SrRNA (r) TCT GCG ATT ACT AGC GAC TCC GAC TTC A 

IS6110 (f) ACG GTG GGT ACT AGG TGT GGG TTT C 

IS6110(r) ACG GTG GGT ACT AGG TGT GGG TTT C 

oxyR(f) 5΄-GGTGATATATCACACCATA-3΄ 

 oxyR(r) 5΄-CTATGCGATCAGGCGTACTTG-3΄ 
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تیمار شد و به مدت  AluIآنزیم  میکرولیتر 2داده شد و با 

 گراد انکوبه شد.درجه سانتی 37ساعت در دمای  16

 RFLPالکتروفورز محصولات 

 RFLPبرای الکتروفورز محصولات  % 8/1ژل آگارز 

 55ولت به مدت  86تهیه شد. الکتروفورز با ولتاژ ثابت 

دقیقه انجام شد. پس از الکتروفورز، ژل آگارز با محلول 

درصد رنگ آمیزی شد و باندها با  03/0اتیدیوم بروماید 

استفاده از سیستم مستندسازی ژل مشاهده شدند. در این 

ها استفاده شد. مایکوباکتریوم Oxy Rژنمطالعه از شبه

جفت باز با استفاده از آغازگرهای  548ژن حاوی این شبه

 تکثیر شد. (1) فهرست شده در جدول

 نتایج

نمونه اخذ شده باسیل  40در لام مستقیم هیچ یک از 

 2۹شت های کمحیطاسیدفستی مشاهده نگردید لیکن در 

نمونه کشت شده، کلنی قابل دیدن مشاهده  40نمونه از 

 آمیزی با استفاده از تکنیکلام مستقیم رنگگردید. 

مورد دارای باسیل  11که  (،اسیدفست)نلسون -زیل

جدایه اسیدفست  11اسیدفست و مشخص گردید تمامی 

متعلق به جنس  16SrRNAناحیه  PCRتوسط 

 .(2 و 1مایکوباکتریوم است. )تصویر 

 

مارکر، ستون یک  Mسایز 16SrRNAپرایمر .2تصویر 

کنترل منفی، ستون نه کنترل مثبت، ستون سه وچهار و پنج و 

 هفت نمونه های مثبت

 

 کیستون  مارکر، Mزیسا16SrRNA  مریپرا. 3 ریتصو

کنترل مثبت وستون دو، چهار، پنچ، دوازده، هفت، 

 یمثبت وستون شانزده کنترل منف یهانمونه

توالی  PCRنمونه با  2، مایکوباکتریومجدایه  11از 

IS6110 مایکوباکتریوم  مثبت شدند و کمپلکس
بود. ژن  NTMجدایه  ۹را تایید کردند و توبرکلوزیس 

را نشان  OxyRقطعه ای از شبه ژن  PCRتکثیر شده با 

 .(3دهند. )تصویرمی

 

مارکر،ستون یک  M:سایزIS6110مربوط به پرایمر . 4تصویر 

کنترل منفی،وستون سه،چهار،پنج،هفت نمونه های 

 AN5مثبت،ستون نه کنترل مثبت 

در دو جدایه حیوانی و سویه های استاندارد مورد مطالعه، 

جفت باز مشاهده شد که تایید  548باند مربوط به قطعه 

مایکوباکتریوم کند که این دو جدایه متعلق به می
  .(4)تصویر  ندهستتوبرکلوزیس کمپلکس 

های استاندارد مورد مطالعه، در دو جدایه حیوانی و سویه

 OxyRباز مربوط به ژن شبه جفت 548ای به طول قطعه

ها به کمپلکس مشاهده گردید که تعلق آن

Mycobacterium tuberculosis   را تأیید نمود. پس از

    .Mهای ، در جدایهAluIهضم با آنزیم محدودکننده 
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bovis   وM. bovis BCG  های تقریبی سه باند با طول

 (.5باز مشاهده شد )شکل جفت 7۹و  148، 236

 Mycobacterium یهاهیحال، در جدا نیبا ا

tuberculosis هیدر ناح نیبه علت عدم وجود باز گوان 

برش  یهااز محل یکی، OxyR از ژن شبه 285 دینوکلئوت

چهار قطعه  جهینشد و در نت ییشناسا AluI میتوسط آنز

 جادیباز اجفت 30و  55، 227، 234 یبیتقر یهابه طول

 .دیگرد

 نیشده در اکار گرفتهالکتروفورز به طیاما با توجه به شرا

باز مشاهده شد که جفت 230باند حدود  کیمطالعه، تنها 

 جینتا نیباز بود.اجفت 227و  236 یمربوط به دو قطعه

 تواندیم OxyRژن  PCR-RFLPروش که  دهدینشان م

 یاعضا ریاز سا M. bovisطور مؤثر در افتراق به

به کار رود و صحت روش  M. tuberculosisکمپلکس 

 .دینمایم دییمطالعه را تأ نیکاررفته در ابه

 

سایز مارکر،ستون دو وسه نمونه  Mستون  3تصویر 

ستون  ،)مثبت نشخوارکننده به)مایکوباکتریوم بوویس

 AN5 یک کنترل مثبت

 

 

 

 بحث

کننده یک ضدعفونیNaOH) هیدروکسید سدیم )

قوی است که به طور موثر مواد موکوییدی را تجزیه 

کند و جداسازی ها جلوگیری میکرده، از رشد آلاینده

چنین همو  کندها را تسهیل مینمونهها از مایکوباکتریوم

ها کمک کرده و کارایی و به امولسیون شدن نمونه

دهد و به دلیل ارزان بودن و پردازش آنها را افزایش می

در دسترس بودن گزینه ای مقرون به صرفه برای 

حساسیت و  HPCضدعفونی است از سوی دیگر، 

و دهد و امکان جداسازی ویژگی بالایی را ارائه می

کند و شناسایی دقیق اجزای مایکوباکتریایی را فراهم می

شود. تری میمنجر به تشخیص و تجزیه و تحلیل دقیق

ترکیب این دو روش کارایی و دقت تشخیص و آنالیز 

 دهدمایکوباکتریوم را به میزان قابل توجهی افزایش می

(Sattar et al., 2018). 
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همچنان یک  Ziehl-Neelsenآمیزی روش رنگ

ابزار تشخیصی راحت و پرکاربرد برای تشخیص 

ریع ساست. این روش امکان شناسایی  مایکوباکتریوم

سازد را در زیر میکروسکوپ فراهم می هامایکوباکتریوم

 نماید که برای تشخیص وتری را ارائه میو نتایج سریع

درمان به موقع بسیار مهم است که به ویژه در شرایطی که 

به دلیل محدودیت منابع که نیاز به تشخیص سریع است 

بسیار موثر است. این روش مقرون به صرفه و ساده است 

و نیازی به تجهیزات پیچیده یا آموزش گسترده ندارد و 

های بهداشتی در دسترس در شرایط مختلف مراقبت

است. سادگی و مقرون به صرفه بودن این روش، 

ن را جهت تشخیص آکارآمدی و کاربردی بودن 

، به ویژه در مناطقی که مایکوباکتریاییعفونت های 

ه دارند، به فتدسترسی محدود به ابزارهای تشخیصی پیشر

لیکن برای مشاهده گسترش دارای اثبات رسانده است 

 باسیل اسید فست مثبت نیاز به پنجاه تا یکصد هزار باسیل

مالا و احتبه همین جهت لیتر نمونه می باشد، میلیدر هر 

ر لام اولیه دبدلیل کمبود باسیل اسید فست در نمونه اولیه، 

 Zurac et) دیداسیدفستی مشاهده نگر باسیلهیچگونه 

al., 2022). 

اً کشت عموم یها، روشهاومیکوباکتریما ییدر شناسا

ند. هست یکروسکوپیلام و مشاهده م هیحساس تر از ته

زنده  لیباس 100 تا 10توانند حداقل  یکشت م یهاروش

ه لام ک یکنند، در حال ییخلط را شناسا تریلیلیدر هر م

 ازین تریلیلیدر م لیباس510تا  410به حداقل  میمستق

 ,.Campelo et al., 2021, Asare et al)دارد

. استفاده از کشت، تشخیص باسیل اسیدفست را (2024

درصد افزایش  50تا  30در مقایسه با لام مستقیم به تنهایی 

دهد و در حال حاضر سیستم شناسایی مسلولین در تب می

 Direct Observation) (DOTs)سیستم ی انسان

Therapeutic System)  از این روش پیروی

ها، نماید. همچنین کشت امکان شناسایی گونهمی

آزمایش حساسیت دارویی و تعیین ژنوتیپ را فراهم 

های کند که برای درمان مؤثر و کنترل عفونتمی

مایکوباکتریایی حیاتی هستند. با این حال، اسلایدهای 

تری غالباٌ در عرض چند ساعت را مستقیم نتایج سریع

دهند که برای غربالگری اولیه در تشخیص یارائه م

 .(Mahana et al., 2016) موثرتر است

نیز برای تشخیص عفونت های  PCR انجام آزمایش

 PCRاز جمله سل بسیار موثر است.  مایکوباکتریایی

ا ر مایکوباکتریومی DNAامکان تشخیص سریع و دقیق 

 هایفراهم کرده و زمان تشخیص را در مقایسه با روش

 دهد وکشت سنتی به میزان قابل توجهی کاهش می

 و توبرکلوزیس ممایکوباکتریوتواند بین می

تمایز قائل شده که برای  غیرسلیمایکوباکتریوم 

 رویکردهای درمانی مناسب بسیار مهم است

(Broccolo et al., 2003). PCR تواند همچنین می

 مقاوم به دارو را شناسایی و هایمایکوباکتریومهای سویه

 ,Palomino)به مدیریت سل مقاوم به دارو کمک کند 

نیزبه دلیل قابلیت  PCR-RFLPتکنیک . (2009

تکرارپذیری بالا و توانایی تشخیص تنوع ژنتیکی به ویژه 

ها و گونه های مایکوباکتریوم در برای شناسایی جنس

کنار سایر روشها مناسب است و تمایز سریع و دقیق را در 

 کمپلکس مایکوباکتریوم توبرکلوزیسبین اعضای 
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های کند که برای کنترل موثر سل و برنامهمیامکان پذیر 

 .(Oryan et al., 2022)کنی ضروری استریشه

 Multiplex، مالیک و همکارانش از 2005در سال 

PCR  و مایکوباکتریوم بوویسبرای شناسایی همزمان 

ا امکان استفاده کردند و ب مایکوباکتریوم توبرکلوزیس

 دتشخیص پاتوژن های متعدد در یک سنجش، فرآین

. (Bakshi et al., 2005)تشخیصی را ساده کردند 

-PCR، سانکار و همکاران از تکنیک 2011در سال 

RFLP  برای بهبود تشخیص و درمان سل استفاده کرد

مایکوباکتریوم های که امکان شناسایی دقیق سویه

و تسهیل رویکردهای درمانی هدفمند را  توبرکلوزیس

چاووهان و . (Sankar et al., 2011)فراهم نمود

را  PCR Nestedیک روش  2005همکاران در سال 

و  سیتوبرکلوز ومیکوباکتریمابرای تمایز بین 

و  ارزیابی کردند که حساسیت سیبوو ومیکوباکتریما

 توانایی بالقوه آن را برای تشخیص زودهنگام نشان داد

(Kamra et al., 2022). 

، جدایه (2008) ای دیگر مصوری و همکاراندر مطالعه

را از جدایه های  مایکوباکتریوم بوویسهای گاوی 

ا استفاده از در ایران ب مایکوباکتریوم توبرکلوزیسانسانی 

شناسایی نمودند. آنها جدایه های  PCR-RFLPروش 

ایزوله گاو و پنج سویه استاندارد را  50بالینی انسان، 

تجزیه و تحلیل کردند. در این مطالعه قطعه کاذب 

OxyR  توسطPCR  تکثیر و با آنزیمAluI  .هضم شد

 ومیکوباکتریماالگوهای برش حاصل سه قطعه برای 

و یک قطعه  BCG سیبوو ومیکوباکتریماو  سیبوو

د ها نشان داد. این مطالعه تاییمایکوباکتریومبرای سایر 

تواند به طور موثر می PCR-RFLPکرد که روش 

ها را شناسایی مایکوباکتریومانواع مختلف 

 .(Mosavari et al., 2008)کند

در مطالعه دیگری توسط علیزاده و همکاران، جداسازی 

مایکوباکتریوم و شناسایی مولکولی کمپلکس 

ها انجام شد. از جوندگان در دامداری توبرکلوزیس

 هایاز طریق کشت و آزمایش مایکوباکتریوموجود 

مولکولی مختلف تأیید شد و خطر بالقوه انتقال از 

جوندگان آلوده به گاو را مشخص نمود. این مطالعه بر 

یوانات، در بین ح مایکوباکتریوماهمیت نظارت بر انتشار 

جلوگیری از شیوع  از جمله حیوانات باغ وحش، برای

 .(et al., 2018 زادهی)علبیماری تاکید نمود

رانش از و همکا Srivastava، 2008در سال 

نمونه  768آزمایشات بیوشیمیایی برای تشخیص سل در 

 Srivastava)مورد مثبت را یافتند 54استفاده نموده و 

et al., 2008).  بیماری سل در گله سال گذشته  50طی

های گاو ایران به دلیل برنامه های کنترلی کاهش 

در  رویسب مایکوباکتریومچشمگیری داشته است. شیوع 

سطح جهانی متفاوت است و نرخ های متفاوتی در 

 بریتانیا، اروپا و آمریکای لاتین مشاهده شده است.

 نتیجه گیری 

ادغام روشهای مولکولی با دیگر روشهای تشخیصی 

تواند به طور قابل توجهی تشخیص و مدیریت تی میسن

سل را بهبود ببخشد. تشخیص سریع و دقیق برای کنترل 

شیوع سل بسیار مهم است، به ویژه در مناطقی که شیوع 

 بیماری بالا است.
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های موجود در بحث سل، برای حل چالش

گذاری در تحقیق و توسعه تشخیص مولکولی سرمایه

ضروری است. با اجرای تکنیک  مرتبط با این بیماری

های تشخیصی بروز و نظارت دقیق مداوم، می توان 

مدیریت و پایش و درمان بیماری سل را افزایش داد. با 

این رویکرد نه تنها بهبود تکنیکهای تشخیصی بیماران 

یابد، بلکه به طور قابل توجهی به کاهش افزایش می

، بر اینکند. علاوه بروز سل در سطح جهانی کمک می

تقویت همکاری بین محققان، کادر درمان و سیاست 

گذاران در مدیریت نوآوری و اطمینان از به کارگیری 

 های تشخیصی پیشرفته بسیار اهمیت دارد.روش
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Extended Abstract 

Introduction: Tuberculosis (TB) is one of the most important and ancient zoonotic diseases 

that continues to pose a serious threat to public health. Various species within the 

Mycobacterium tuberculosis complex are responsible for tuberculosis in humans and animals. 

Due to the pathogenic nature of these bacteria, precise identification, control, and preventive 

measures are crucial to prevent TB outbreaks in both animal and human populations. This 

study aimed to isolate and identify Mycobacterium species from fecal samples collected from 

zoo animals in Alborz Province during 2020–2021. Materials and Methods: A total of 40 fecal 

samples were decontaminated using two separate methods—hexadecyl pyridinium chloride 

(HPC) and normal sodium hydroxide—and subjected to acid-fast staining on prepared smears. 

Cultivation was performed on Löwenstein–Jensen media containing glycerol and pyruvate. 

DNA was extracted from colonies grown on culture media, and PCR assays were conducted to 

amplify the 16S rRNA gene and insertion sequence IS6110 for the identification of members of 

the M. tuberculosis complex. To differentiate M. bovis from other species, PCR-RFLP analysis 

targeting the OxyR pseudogene with the restriction enzyme AluI was employed. Results: Among 

the 40 samples, 29 exhibited visible colony growth, and 11 isolates were identified as acid-fast 

bacilli. PCR confirmed the presence of the genus Mycobacterium in all 11 acid-fast isolates. 

Of these, nine isolates were classified as non-tuberculous mycobacteria (NTM), and two were 

confirmed as Mycobacterium bovis. Molecular methods such as PCR and PCR-RFLP provide 

rapid and accurate tools for the identification and differentiation of pathogenic members of the 

M. tuberculosis complex. Conclusion: The detection of M. bovis in zoo animals highlights the 

importance of continuous molecular surveillance and the need to enhance public and veterinary 

health awareness in animal facilities and among zoo visitors. 
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