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 چکیده
ای  شیوع گستردهعفونت گوارشی محسوب شده که  یکی از عوامل    با تنوع سروتایپی زیادی که دارد  سالمونلا

( قرار دارد. این مطالعه SPIs) روی جزایر پاتوژنیسیته  زا در سالمونلا بردارد. بسیاری از فاکتورهای بیماری در دنیا
های سالمونلا تایفی، سالمونلا  ( در میان سروتایپmgtC  و  misL)  SPI-3ژن مربوط به    2برروی چگونگی توزیع

پاراتایفی  Cپاراتایفی سالمونلا   ،B  ،ایرانی بیماران  از  شده  پذیرفت.    جدا  پنجانجام  و  از  که  سالمونلا    سویه   بیست 
  Bو پاراتایفی    Cسروتایپ های تایفی، پاراتایفی    متعلق بهو  شده بودند    بیمارانی با علائم سالمونلوزیس جداسازی 

مورد بررسی قرار   mgtC و     misLهای  جهت بررسی حضور ژن  PCRبا استفاده از تکنیک    ، در این مطالعه  بودند
در میان   misLمثبت بودند. حضور ژن   SPI-3از لحاظ حضور   %(80)  سویه20نمونه سالمونلا    25از میان    .گرفتند

و حضور    بوده%B(25  )%( و سالمونلا پاراتایفی  33)C%(، سالمونلا پاراتایفی  100های سالمونلا تایفی ) سروتایپ
%B  (0  )%( و سالمونلا پاراتایفی  33)C %(، سالمونلا پاراتایفی97)  های سالمونلا تایفی برای سروتایپ  mgtCژن  

 گردد. می گزارش
های را پیرامون ژن  ایپایههای سالمونلای جدا شده از بیماران ایرانی اطلاعات  سویهدر میان    SPI-3  حضور بالای  

این مطالعه اولین گزارش  کند.  فراهم میهای ملکولی سه سروتایپ مختلف سالمونلا در ایران  زایی و ویژگیبیماری
 باشد.در ایران می  SPI-3در رابطه با بررسی حضور 

 

 PCR، misL،  mgtC( ، PI) سالمونلا، جزایر پاتوژنیسیته کلمات کلیدی: 

 
 

 مه مقد

 گاستروانتریت، اي،روده تب  عامل سالمونلاها       

 طریق از اغلب که باشندمی انسان در سمیسپتی  و باکتریمی

 یا انسان مدفوع به آلوده  آب و   غذا  مصرف یا و  مستقیم تماس

منتقل می بدون ناقلین توسط  چنینهم و حیوان   شوند علامت 
(Giannella  ،1996).  با  طبقه مقایسه  در  سالمونلاها  بندی 

پیچیده انتروباکتریاسه  اعضای  میسایر  حال  تر  در  باشد. 
سروتایپ    2400بندی کافمن وایت بیش از  در طبقه  حاضر

ژنیکی دیواره شرح داده شده است که براساس ساختمان آنتی
)آنتی آنتیOژن  سلولی  و   )( فلاژلر  میHژن    باشد ( 

(Murray    ،2003و همکاران .)    این سروتایپ ب اکثر  -هها 
بیماری انسان  برای  و گونهزا میندرت  بیماریباشند  -های 

در سروگروپ  اغلب  انسانی   A, B, C1.C2,D   هایزای 

,E1-E4    دارند قرار  (Connie    ،؛  2007و همکارانWinn    و
بوده    زاییبیماری  (.2006همکاران،   پیچیده  باکتری  این  در 

راه و  میزبان  سلول  به  تهاجم  شامل  فرایندهای  و  اندازی 
می بیماری  به  منجر  که  است  سلولی  چنین هم  گردد. درون 

سلول میزبان و  هایی که باعث بقاء در  سالمونلا از مکانیسم
گیرد.  شود نیز بهره مییا فرار باکتری از سیستم ایمنی می

مکانیسم این  ژندر  مهمها،  که  هستند  دخیل  متنوعی  -های 
بیماری در  المنت ژنتیکی موثر  جزایر  زایی سالمونلا  ترین 

   21SPIحدود  تاکنون باشد.می   (SPIs)پاتوژنیسیته سالمونلا
ها در جهان  در سالمونلا شناسایی شده است که برخی از آن

برخی نیز    ( وSPI 15,9,11,13شته )مانند  شیوع بالاتری دا 
سویه   از   تعدادی  .(SPI 10,15,17,19,21)  هستند  اختصاصی 

سروگروه  پاتوژنیسیته  جزایر در  می نیز  قرار  مختلفی  -های 
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و    Sara  ؛2010و همکاران،    Sanchez)  ( SPI 7,11)  گیرند
   (. 2006همکاران، 

این          عملکرد  و  ساختار  اندازه،  نیز  ها  SPIاگرچه  و 
  دارای های مختلف تفاوت دارد اما  ها در سروتایپتوزیع آن

ویژگییک بهسری  هستند.  مشترک  کلی  نمونه  های  عنوان 
  ( داشته و محتوای kbp200-10حدود )   اندازه بزرگی   عموما  
C+G  قسمت دیگر  از  این  متفاوت  دارد.  باکتری  ژنوم  های 
تکامل  موتیف طی  در  افقی  انتقال  طریق  از  ژنتیکی  های 

بیماری امکان  و  شده  باکتری  ژنوم  وارد  به  سالمونلا  زایی 
است.   بخشیده  پاتوژنیسیته  باکتری  مهم  3جزیره  ترین  از 

SPI ای حدود  ها در سالمونلا بوده که اندازهkb17    داشته و
-ژن   دارایچنین  هم  باشد.% می 5/47در آن    C+G  محتوای

مانند   مهمی  و    Sanchez)  باشدمی  mgtC  و  misLهای 
 .(Hensel، 2006 و  Garth ؛2010همکاران، 

-می  mgtCهایی از سالمونلا که حاوی ژن  سروگروه       
با مقدار  باشند می پایین رشد کنند.    mg+2توانند در محیطی 

توسط سیستم   می  phoP-phoQاین ژن   این تنظیم  که  شود 
کم مقدار  در  باکتری  رشد  به  می  mg+2سیستم  و  کمک  کند 

  دتوان می
بیماری عنوانبه در  مهم  فاکتور  عمل  یک  نیز  زایی 

ین چسبنده است که  ئ نیز ژن کدکننده نوعی پروت    misLکند.
فیبرونکتین   قرار دارد. این پروتئین با اتصال به  SPI-3در  

روده    های اپیتلیالسطح سلول میزبان باعث اتصال به سلول
.  شده و در افزایش قدرت تهاجم باکتری سالمونلا نقش دارد 

بیماری در  مهمی  نقش  ژن  دو  این  ترتیب  این  زایی  به 
می ایفا  ؛  Eduardo  ،2009و    Ephraim)  کنندسالمونلا 

Dorsey    ،جائی که از یک طرف  از آن.  (2005و همکاران
سویه در  پاتوژنیسیته  جزایر  حضور  مناطق  فراوانی  های 

باشد و از طرف دیگر ارتباط  جغرافیایی مختلف متفاوت می
ها دارد، لازم است توزیع  زایی سویهمستقیم با شدت بیماری

مختلف   مناطق  در  بیماریزایی  جزایر  این   حضور 
ویژه نواحی که این باکتری اندمیک است بررسی گردد تا  هب 

نتایج آن هم در مدیریت بهداشتی کشور و هم برای مطالعات  
های بومی یک منطقه مورد استفاده قرار  پایه ژنتیکی سویه

ژن مطالعه حضور  این  در  لذا   mgtCو    misLهای  گیرد. 
های سالمونلا تایفی، سالمونلا در سروتایپ  SPI3مربوط به  
پاراتایفی    Cپاراتایفی   سالمونلا  قرار    Bو  بررسی  مورد 

در  .  گرفت  که  نیز  دیگری  مطالعات  در  دیدگاهی  چنین 
ایتالیا   مانند  همکاران،    Zagaglia)کشورهایی    ، (1999و 

 Diasبرزیل )،  (2003و همکاران،    Haeghebaertفرانسه )

De Oliveira    ،آمریکا )  ،( 2003و همکارانRodriguez    و
)  ،(1990همکاران،   (  2010،  و همکاران  Sanchezکلمبیا 
( هند  همکاران،    Bhowmickو  به    (2011و  شده،  انجام 

-گر  اهمیت موضوع  می خورد که به نوعی بیانچشم می 
 باشد. 

 

 هاشمواد و رو
میتعداد          تحقیقی  نوع  از  حاضر  باشد.  مطالعه 

-1390های  تحقیق طی سالسالمونلای مورد استفاده در این 
شهر تهران، تبریز    3های مختلف در  از  بیمارستان  1388

عفونت   کلینیکی  علائم  با  بیمارانی  از  مشهد  سالمونلایی و 
  )... و  خون  در  عفونت  انتشار  استفراغ،  و  اسهال  )تب، 

شده از  اندجداسازی  شده  گرفته  نمونه  که  این صورت  به   .
استخوان( ابتدا    بیمار) اسهال، ادرار، خون و یا بیوپسی مغز

مک محیط  روی  آزمایشگاه  آگاردر  شد.    کشت  کانکی  داده 
از   استفاده  با  استاندارد جنس    هایآزمایشسپس  بیوشیمیایی 

هایت برای تعیین ن در    سالمونلا تشخیص و جداسازی گردید.
  B  پاراتایفی  )تایفی،های موردنظر در این مطالعه  سروتایپ

-سرم  و  واکسن  مؤسسه   (، باکتری جداشده بهC  پاراتایفی  و
  آگلوتیناسیون  با روش استاندارد  ارسال گردید و  رازی   سازی
-های اختصاصی سروتایپآنتی سرم  از   استفاده  با  لام   روی 

نهایت   در  گردید.  مشخص  موردنظر  های  سویههای 
کشت نوترینت  محیط  داری درجهت نگه شده  ی جداسالمونلا
 درجه   -70سیرین و در شرایط دمایی  % گلی 20  حاوی براث  

 شد.   قرار داده گرادسانتی 
تخلیص          کشت  ها  باکتریابتدا    DNAبرای  محیط  در 

  DNAکشت داده شده و سپس  لیتر(  میلی  5)    نوترینت براث
کیت  ژنومی   از  استفاده  سازی  خالص  Bioflux-Bioerبا 
کمی  گردید بررسی  برای   .DNA    از شده  استخراج 

تا  گردید استفاده نانومتر  260اسپکتوفتومتری در طول موج 
برحسب   DNAغلظت   شده  میلی  استخراج  بر  لیتر  نانوگرم 

  جذب   نسبت از    DNAچنین برای تایید کیفیت  دست آید. همهب 
نانومتر و    280نانومتر به    260موج    طول در   DNAنوري  
   .استفاده شد  / %8روی ژل  DNAالکتروفورز نیز از 
 ATCC: 13076  Salmonella   استاندارد  سویه  از       

enteritidis    واکنشجهت مثبت     استفاده  PCRی  هاکنترل 
 گردید.
حضور          بررسی  سویه  SPI-3برای  مورد  در  های 

این   از  مختلف  ژن  دو  '  SPIمطالعه،  محدوده  در    5یکی 
(misL)   ' محدوده   در  دیگری  واقع  (   mgtC)3و  در  که 

چپ   و  راست  سپس    هستند،  SPIاین  مرز  گردید.  انتخاب 
این  PCR  واکنش حضور  ارزیابی  حجم    جهت  در  ژن  دو 

میکرولیتر انجام شد. توالی پرایمرهای مورد استفاده و    20
 نشان داده شده است.    1اندازه قطعات تکثیری در جدول  

 

 
 توالی پرایمرهای مورد استفاده در مطالعه  : 1جدول 

 SPIدر  جایگاه ژن  تکثیری نام قطعه
 ( 5´       3´) پرایمر توالی نوکلئوتید

(Forward/Reverse) 
  اندازه محصول

(bp) 

Mgtc ´3 
TGACTATCAATGCTCCAGTGAAT/ 
ATTTACTGGCCGCTATGCTGTTG 

655 

misL ´5 
GACGTTGATAGTCTGCCATCCAG/ 

CAATGCCGCCAGTCTCCGTGC 
986 
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واکنش          منیزیممیلی  5/1حاوی    PCRهر  یون    مول 
(MgCl2  ،)2/0  مول  میلیdNTP،40    ژنوم از  نانوگرم 

آنزیم    1باکتری،     15و     Taq DNA Polymeraseواحد 
می پرایمر  هر  از  شرایط  PCR   . باشدپیکوگرم  در 

دمای   در  سانتی  94دناتوراسیون  بهدرجه  و    1مدت  گراد 
در   پرایمرها  اتصال  سانتی  55دقیقه،  بهدرجه  و  مدت  گراد 

  1مدت  گراد و بهدرجه سانتی 72در  DNAثانیه، تکثیر  45
هم شد.  انجام  دناتوراسیوندقیقه  درجه    94در  اولیه   چنین 

در    5  مدتبه  گرادسانتی واکنش  نهایی  تکثیر  و    72دقیقه 
در   PCRباشد. واکنش  دقیقه می  5گراد به مدت  درجه سانتی

 سیکل انجام شد.  35
% حاوی  1برروی ژل آگارز  PCRسپس محصولات         

ولتاژ   با  و  رد  ژل  به  80رنگ  دقیقه    90مدت  ولت 
نور   تحت  حاصله  نتایج  و  شدند  مورد    UVالکتروفورز 

گرفت.   قرار  گروه  آنالیز  هر  در  ژن  هر  فراوانی  محاسبه 
 انجام شد.   13نسخه  SPSSافزار توسط نرمسروتایپی 

 

 نتایج
با    25در این مطالعه          نمونه سالمونلا که از بیمارانی 

علائم سالمونلوزیس جدا شده بود مورد مطالعه قرار گرفت.  
سویه(،    18تایفی ) سروتایپ مختلف  3مربوط به  هاسویه این 

پاراتایفی    B  (4پاراتایفی  و  پس    سویهC  (3   )سویه(  بودند. 
، با استفاده از  مورد مطالعه هاینمونه ازDNA  از استخراج

هر اختصاصی   PCR(    mgtCو    misL)   ژن   پرایمرهای 
محصولات   الکتروفورز،  از  پس  گرفت.   PCRصورت 

 . (1را نشان داد )شکل  bp  986باند   misLمربوط به ژن 

 

 
. سالمونلا 1چاهک: شود.  سالمونلا تایفیمشاهده می  3، 2، 1های شماره  برای نمونه bp 986باند  .   misLالکتروفورز با پرایمر اختصاصی  :  1شکل 

:   M.  (-C)کنترل منفی .(-ATCC: 13076  Salmonella enteritidis: کنترل مثبت )سویه استاندارد:.  +C 3چاهک : B. سالمونلا پاراتایفی   2چاهک: Cپاراتایفی
 bp1000مارکر 

         
طبق شکل    mgtCمربوط به ژن    bp655چنین باند  هم       

واکنش  درنمونه  2 هر  در  گردید.  مشاهده  مثبت   PCRهای 
 حضور 

در    آن  حضور  عدم  و  مثبت  کنترل  در  نظر  مورد  باند 
 کند.کنترل منفی واکنش، صحت انجام واکنش را تائید می

 

 
:  Cسالمونلا پاراتایفی .1چاهک سالمونلا تایفی: .شودمشاهده می 1،2،3،4،5های شماره برای نمونه bp655باند . mgtCنتایج الکتروفورز ژن:  2شکل 

  ATCC: 13076) (Salmonella enteritidis  : کنترل مثبت. +C 5: چاهکB. سالمونلاپاراتایفی 4. سالمونلاتایفی: چاهک3. سالمونلا تایفی: چاهک2چاهک
:C- .  .کنترل منفیMمارکر  :  bp1000 

 

ژن          حضور  سروتایپ  misLفراوانی  میان  های  در 
شکل  در  مطالعه  می  3  مورد  به دیده  در  طوریشود  که 

مطالعه این ژن وجود    سویه مورد  18تایفی در همه    سالمونلا
 Bنمونه در سالمونلا پاراتایفی    1که تنها  داشت در صورتی

نمونه    3نمونه از    1  هم  Cو در سالمونلا پاراتیفی    مثبت بود
ها برای  % نمونه80طورکلی  مورد مطالعه مثبت بودند.  به 

 باشد. این ژن مثبت می
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 سالمونلا   های سروتیپ میان  در  mgtC و ژن  misLژن حضور  درصد  به مربوط : نتایج3 شکل 

ژن          سروتایپ   mgtCتوزیع  میان  مورد  ی  هادر 
می  3در شکل    نیزمطالعه   بیشمشاهده  ترین حضور  شود. 

mgtC  تایفی )  در   که در حالی  شود %( دیده می 94سالمونلا 
  برای این ژن مثبت نبودند.  Bهای پاراتیفی کدام از سویههیچ
)   مثبت  نمونه  1  هم  C  پاراتیفی  سالمونلادر      . %(33بود 

-% می 72  های بررسی شده در نمونه  ژن   ی اینکل  فراوانی 
 باشد. 
  در مرز سمت چپ و ژن  mgtCکه ژن  با توجه به این       
misL    در مرز سمت راست SPI-3  فراوانی و  دارند  قرار 

به این دو ژن  بنابراین   . باشد می%  80و  %  72  ترتیب کلی 
-ایزوله( می  20درصد )   SPI-3  80حضور    فراوانی قطعی

آن در سروتایپ توزیع  های مختلف  باشد در عین حال که  
 متفاوت است.  

 

 بحث
دهه        و  در  ساختار  با  رابطه  در  اطلاعات  اخیر  های 

بیماری فاکتورهای بیماریعملکرد  عوامل  سایر    و زازایی، 
بیماری در  سروتایپموثر  در  سالمونلا  زایی  مختلف  های 

در  اطلاعات  هرچند  است.  شده  وسیع  و  گسترده    بسیار 
بیماری عناصر  حضور  با  باکتری رابطه  این  در  زا 

ب   خصوصا   سالمونلا  حضور  که  جغرافیایی  مناطق  -ه در 
می  گزارش  اندمیک  به    شودصورت  نیاز  ایران(  )مانند 

ها  SPIحضور  به  با توجه  از طرفی،    دارد. تری  تحقیق بیش
ها در ایجاد  زای سالمونلا و نقش مهم آندر باکتری بیماری

روشبیماری این  زایی،  شناسایی  با  رابطه  در  نوین  های 
 یافته استتوسعه و گسترش    ،زا در باکتریعوامل بیماری

(Hakdong    ،همکاران به  لذا  .( 2011و  حاضر  -مطالعه 
زایی  های بیماریاطلاعاتی پیرامون حضور ژنمنظور تهیه 

به    در    SPI3مربوط 
ایران  تیفوئیدی  های سویه نتایج   بومی  که  پذیرفت  صورت 

گستردهحاصله   میان سروتایپ   SPI-3  حضور  در    های را 

می تایید  ب سالمونلا  نتایج  براساس  ژنهکند.  آمده  های  دست 
mgtC ,misL  (SPI-3)    تقریبی حضور  این  80با  در   %

ها مانند % برخی از این ژن100مطالعه تایید شدند. حضور

misL   است شده  مشاهده  تایفی  مطالعه  .برای    مشابه   ای در 
  گرفت   رت صو Groisman   (1997  )و  Ochman  توسط  که

  از   شده  گرفته  سالمونلای  نمونه   65میان    در   که  مشاهده شد
 تامین  مسئول  که  mgtC  ژن  سالمونلوزیس،  علائم  با  بیماران
  درون   ماکروفاژهای  در  ماندن  زنده  برای  باکتری  انرژی
   2Mg+  شرایط  در  سلولی

  جمله   از  بررسی  مورد  هایسویه%  100  در   باشدمی
  سالمونلا   و  Bو  A  پاراتایفی  سالمونلا  تایفی،  سالمونلا
  شده   انجام   مطالعه   در  (. 12)  است  شده  گزارش  مثبت  اینفینیتیس

-ژن  نیز حضور Casadesu   (2012)و   Iginocchio توسط
  مورد   کلینیکی  هایسویه%  90  در  mgtC  و  misL  های

  سالمونلا  و  C  گروه  سالمونلا  ،B  پاراتایفی  سالمونلا)مطالعه  
. در مجموع نتایج این مطالعات و  (10)  شد   گزارش(  تایفی

-ناحیه بیماریگر حضور بالای این  نیز مطالعه حاضر بیان
سویه در  میزا  کلینیکی  لزوما  های  اگرچه  حضور    باشد 

شود. این  های کلینیکی دیده نمیها در نمونهاین ژن  100%
بیان طرف  یک  از  بیمارینتایج  در  ناحیه  این  اهمیت  -گر 

می سالمونلا  بیانزایی  دیگر  طرف  از  و  تفاوت  باشد  گر 
بیماریمکانیسم طیف  های  و  قدرت  زایی  از  متنوعی 
  د وجوچنین  باشد. همهای سالمونلا میزایی در سویهبیماری

ژن تعداد  در  اندک  شدهاختلاف  گزارش  مثبت  در    های 
مختلف     مطالعات 

ب می یا  هتواند  و  مختلف  جغرافیایی  مناطق  وجود  علت 
 . باشدها میموتاسیون در تعدادی از ژن

          Patit paban    سویه    31روی  (  2002)و همکاران
جدا  تایوان    سالمونلا  کشور  در  فاسد  غذایی  منابع  از  شده 

یا عدم حضور ژن را مورد بررسی  SPI-3   های حضور و 
بوده و   اخیردست آمده مشابه نتایج مطالعه ه، نتایج ب قرار داد

ژن   در  را  misL و  ها  سویه%  95در  را    mgtCحضور 
میسویه    80% گزارش  سویهها  مطالعه  کند.   این  های 

سروتایپ به  پاراتایفی  های  متعلق  ،  B  ،C,Aتایفی، 
 .  ( 13) بودند Aگروه  سالمونلا و اینتریدیتیس

بیماری        این جزیره  بالای  نمونهحضور  در  هم  -زایی 
های غذایی و هم کلینیکی تائیدی بر انتقال بیماری از طریق  
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عنوان  توان از این مناطق بهکه میکما این  است.  منابع غذایی
مارکرهای ژنتیکی ردیابی عفونت نیز استفاده کرد. هرچند  
-برای توسعه این دیدگاه کاربردی لازم است مطالعات بیش 

بالینی، غذایی و محیطی انجام شود. در    هایتری در نمونه
فراوانی   مطالعه روی  در سویهSPIمجموع  مربوط  ها  های 

که   است  جدیدی  دیدگاه  خاص،  جغرافیایی  ناحیه  یک  به 
المنت پیرامون  پایه  دانش  افزایش  به  و  منجر  ژنتیکی  های 

بیماریمکانیسم مناطق  های  اندمیک  سالمونلاهای  زایی 
می مختلف  بار  جغرافیایی  اولین  برای  مطالعه  این  و  گردد 

سویه از  اندکی  تعداد  در  را  اطلاعاتی  تیفوئیدی چنین  های 
می فراهم  ایران  لازمبومی  و  تکمیل   کند  جهت  که  است 

نمونه تعداد  روی  مشابهی  مطالعات  حاصله  های  اطلاعات 
 تر و با منابع مختلف صورت پذیرد.بیش
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