
Journal of Military Medicine 

Autumn 2014 ,Volume 16, Issue 3 

Pages: 125-131 

*Corresponding author: Ranjbar R. Email: ranjbar@bmsu.ac.ir 

 

 

 

The Prevalence of Virulence Sodc1 and Sope1 Genes Among the Clinical 

Serotypes of Salmonella enterica in Tehran, Iran 

 
Ranjbar R.1* PhD, Mohseni A.2 MSc, Moosavi A.3 MSc, Sarshar M. 1 MSc 

Ahmadi A.1 MSc, Izadi M.4 MD, Jonaidi N.4 MD 
1 Molecular Biology Research Center, Baqiyatallah University of Medical Sciences, Tehran, Iran 

2 Department of Microbiology, Science and Research Branch, Islamic Azad University, Tehran, Iran 
3 Department of Microbiology, Qom Branch, Islamic Azad University, Qom, Iran 

4 Health Research Center, Baqiyatallah University of Medical Sciences, Tehran, Iran 

 

Abstract 
Aims: There is few data on the occurrence of virulence genes in the endemic strains of 

Salmonella in Iran. This is why the current study has aimed to investigate the presence and the 

prevalence of sopE1 and sodC1 genes in Salmonella enterica serotypes isolated in Tehran, Iran. 

Methods: In this descriptive study carried out from December 2008 to November 2010, 95 

clinical samples were collected from different hospitals in Tehran. Bacterial isolation and 

identification was achieved through biochemical and serological methods. The Polymerase 

Chain Reaction (PCR) technique was used for the detection of sodC1 and sopE1 genes among 

the Salmonella strains. 

Results: The frequency of the sodC1 and sopE1 genes were 100% and 95.7% respectively. 

Serotyping results showed that the most Salmonella isolates belonged to serotypes S. entretidis, 

S. infantis and S. thyphimurium. 

Conclusion: For the first time this study reports the presence and prevalence of sopE1 and 

sodC1 genes in Salmonella enterica strains in Iran. When compared with the other reports from 

other countries, the frequency of the sopE1 and sodC1 genes in the Salmonella enterica strains 

isolated from Iran is extremely high. 
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 دهچکی

 .کشور در دست است در های اندمیک سالمونلاکد کننده فاکتورهای ویرولانس در سویه یهااطلاعات کمی از وجود و میزان ژن اهداف:
های سالمونلا انتریکا جدا شده از برخی  در سروتایپ sopE1 و sodC1 ی بیماریزاییهاژنبررسی شیوع هدف از انجام این تحقیق، 

 .باشدیتهران م هاییمارستانب
جمع  1931الی  1931 یهاتهران طی سال هاییمارستاننمونه بالینی از بیماران مشکوک به عفونت با سالمونلا از برخی ب 19 ها:روش

 sodC1 ژنیسیتهپاتو یهاتعیین هویت گردیدند. نهایتاً حضور ژنبیوشیمیایی و سرولوژیک  یهابا استفاده از تست هایزولهآوری گردید. این ا
 تعیین شد. PCR توسط روش sopE1 و

پاتوژنیسیته متعلق به  یهادارای ژن هاییزوله. بیشترین ابوددرصد  2/19و  111به ترتیب  sopE1 و sodC1 یهافراوانی ژن :هایافته
 فنتیس و تیفی موریوم بودند.نهای انتریتیدیس، ایسه سروتایپ مختلف سالمونلا از جمله سروتایپ

گزارش سالمونلا انتریکا را در  sopE1 و sodC1 ییبیماریزامهم  یهاژناین مطالعه برای اولین بار در کشور وجود و شیوع : نتیجه گیری
طور بهو  با فرکانس وقوع بالاپاتوژنیسیته  یهاژناین ما نشان داد که  هایبا نتایج سایر مطالعات دیگر کشورها، یافتهدهد. در مقایسه یم

 شوند.یبالینی در تهران یافت م یهادر بین سالمونلا انتریکاهای جدا شده از نمونه یاگسترده

 
 پاتوژنیسیته یها، ژناییزانتریکا، بیماریسالمونلا  ها:کلیدواژه
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 مقدمه
خانواده انتروباکتریاسه، گرم  یهاباکتری سالمونلا یکی از جنس

× 2/1 -9/1در حدود  یاشکل، بدون اسپور و اندازه اییلهمنفی، م
 ای در محیطگسترده طوراین باکتری به. باشدیمیکرون م 9-7

ای، عامل طیف وسیعی از های رودهعنوان پاتوژنانتشار داشته و به
سمی در ای، گاستروانتریت، باکتریمی و سپتیهای تب رودهبیماری

باشند که اغلب از طریق تماس مستقیم و یا مصرف غذا انسان می
ن وو آب آلوده به مدفوع انسان یا حیوان و همچنین توسط ناقلین بد

گاستروانتریت معمولاً در اثر  .[9-1]شوند علامت منتقل می
اری شود. علائم بیمهای سالمونلای غیر تیفوئیدی ایجاد میگونه

ساعت پس از مصرف غذای آلوده شروع و در  91الی  3معمولاً 
های تفراغ، اسهال و کرامپاغلب موارد با تب خفیف، تهوع و اس

درصد موارد سالمونلوز، سالمونلاهای  9-19شکمی همراه است. در 
 CSF ای مانند ادرار، زخم، خلط،غیر تیفوئیدی از مواضع غیر روده

ویژه در بیماران دچار نقص سیستم اند که بهو مغز استخوان جدا شده
و  سرطان، ایدز ایمنی مانند نوزادان نارس، افراد مبتلا به لوسمی،

 .[9-9 ،1]باشد آنمی داسی شکل دارای اهمیت می
لا ایجاد شده توسط سالمون هاییماریب ینترسالمونلوز یکی از مهم

مورد بیماری انسانی و حیوانی و  هایلیونکه باعث م باشدیم
. دشویم همچنین خسارات اقتصادی قابل توجهی در سراسر جهان

گزارش نمود که  (WHOی )، سازمان بهداشت جهان1111در سال 
میلیارد مورد بیماری سالمونلای غیر تیفوئیدی با  9/1سالانه 
نتریت گوارشی حاد رخ داده و سه میلیون نفر در اثر ابتلا اعلامت 

. مطالعات صورت گرفته نشان [2 ،1] میرندیبه این بیماری م
سالمونلا، سروتایپ انتریتیدیس،  هاییپکه در میان سروتا دهدیم

موریوم و اینفنتیس از شیوع نسبتاً بیشتری نسبت به سایر تیفی
عوامل  ینترها از مهمیپها برخوردار بوده و این سروتاسروتایپ

بیماریزای منتقله از طریق آب و غذا و مسبب گاستروانتریت در 
یکی از عوامل مهم  عنوانبهها یباکتراین  .[1 ،3] باشندیانسان م

 .[9] باشندیمیز مطرح نخرابکاری آب و مواد غذایی 

پاتوژنیسیته به یک مشکل مهم در درمان  یهاگسترش ژن
بیماری زا تبدیل شده است.  هاییحاصل از باکتر یهاعفونت

 اند که هرویرولانس متعددی در سالمونلا شناسایی شده یهاژن
کروموزومی، باکتریوفاژی و  DNA صورت جداگانه دریک به

. با این وجود، بیشتر این [11] اکتری قرار دارندپلاسمیدی این ب
 یتهیسویرولانس در کلاسترهای ژنی به نام جزایر پاتوژن یهاژن

 که تاکنون بیش دهدیقرار دارند. مطالعات صورت گرفته نشان م
در سالمونلا شناسایی شده است که کد  یسیتهجزایر پاتوژن 71از 

. این [11]باشند یی سالمونلا مبیماریزا یهاکننده بسیاری از ژن
 هاییهژنومی سو DNA در نواحی بزرگی از یسیتهجزایر پاتوژن

کیلو باز( و این در حالی است  711الی  11بیماریزا قرار دارند )حدود 
. با اشندبییزای سالمونلا فاقد این نواحی مغیر بیمار هاییهکه سو

 هایهیپاتوژن به سو هاییهبیماریزا از سو یهااین وجود انتقال ژن
غیر پاتوژن طی فرایند انتقال افقی ژن، از طریق پلاسمیدها و 

موقع و تشخیص بهبنابراین ؛ [17] باکتریوفاژها، اثبات شده است
مسئول در بیماریزایی  یهاسریع عوامل پاتوژن باکتریایی و ژن

م عفونت ایجاد شده و زود به هنگا عوامل میکروبی در تشخیص
 .[17 ،11]کنترل عوارض ناشی از آن بسیار حائز اهمیت است 

رایج تشخیصی سالمونلاهای تیفوئیدی و غیر تیفوئیدی  یهاروش
ند سنتی مان یهاکماکان بر اساس روش هایشگاهدر بسیاری از آزما

ای که همگی دار گیردیبیوشیمیایی صورت م یهاکشت و تست
هاست آنو زمان بر بودن انجام از جمله هزینه  یهاییتمحدود

 PCR مولکولی تشخیصی همانند یهااستفاده از روش .[14 ،19]
سنتی را کاهش داده و از  یهاروش هاییتاری از این محدودبسی

. [19 ،3] باشدیطرفی از سرعت و اختصاصیت بالایی برخوردار م
 یهایکی از ژن sodC1 ژنی بیماریزای سالمونلا، هاژندر میان 

ید فعالیت سوپر اکسکه  باشدیدرگیر در بیماریزایی سالمونلا م
مانع از انفجار سلولی ماکروفاژها و عملکرد دیسموتازی داشته و 

 .[12 ،11] گرددیمحافظتی آن در سلول م
ر بوده و د باکتریوفاژی سالمونلا یهانیز از جمله ژن sopE1 ژن

 .قش داردناپیتلیال روده پستانداران  یهاسلولاین باکتری به ورود 
SopE1  به سیتوپلاسم سلول  9از طریق سیستم ترشحی تیپ

ی میزبان سلولمیزبان تزریق شده و باعث بازآرایی اکتین از اسکلت 
ی بر روی وجود و امطالعهدر کشور تاکنون . [11 ،13]گردد یم

ت؛ م نرسیده اسی بیماریزایی فوق در سالمونلا به انجاهاژنشیوع 
 ییبیماریزامهم ژن دو هدف بررسی شیوع  رو این مطالعه باینااز 

sodC1  وsopE1  دا جسالمونلا انتریکا های مختلف یپسروتادر
به انجام  PCRبا استفاده از روش شده از موارد بالینی در تهران 

 .رسید

 هاروش
نمونه بالینی  19وش استاندارد مجموع طبق ر: باکتریایی هاییهسو

از بیماران مشکوک و مایع مغزی نخاعی از جمله مدفوع، خون، ادرار 
تهران از جمله  هاییمارستانبه عفونت با سالمونلا از برخی ب

بیمارستان مرکز طبی کودکان، بیمارستان بقیه الله الاعظم و برخی 
 1931الی  1931 یهامختلف در تهران طی سال هاییشگاهآزما

بیماران ، معیار ورود به مطالعه جمع آوری و وارد مطالعه گردید.
علائمی همچون دل درد، اسهال،  با مشکوک به عفونت سالمونلا

استفراغ و تب بودند. در مورد هر نمونه اطلاعاتی مثل سن، جنس، 
تاریخ نمونه گیری، درجه حرارت و سابقه احتمالی ابتلا یا درمان، 

یماران ب یهاـذیه و محل سکونت اخذ و ثبت گردید. نمونهنوع تغـــ
بلافاصله بعد از نمونه گیری در شرایط استریل به محیط آزمایشگاه 

 د.ی تشخیصی تائید گردیدنهاآزمونو سپس با استفاده از  منتقل
ها پس از انتقال نمونه :هایکشت، جداسازی و تعیین هویت باکتر

 ولوژیـقیقات بیـآزمایشگاه مرکز تحدر شرایط استریل به 
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صاصی و افتراقی مانند ـاخت ایـهیطدا بر روی محـابت مولکولی،
(Xylose lysine deoxycholate agar) XLD agar 

کشت و به  SS agar (Salmonella and Shigella agar)و
 .[1 ،3] درجه سلسیوس قرار داده شد 92ساعت در دمای  74مدت 

انتقال  Fیت مشکوک به سالمونلا به محیط کشت سلن هاییکلون

 ،TSI ،MRVPیر نظ افتراقی هایها و محیطو سپس توسط تست
مورد تائید قرار جداسازی و  اوره، لیزین آیرون آگار، سیمون سیترات

بیوشیمیایی، آزمون سروتایپینگ  یهاگرفت. پس از انجام آزمون
والان و های پلیسرمطبق دستورالعمل شرکت سازنده آنتی

 .وایت انجام شد-والان سالمونلا و با استفاده از جدول کافمنمنو
 ،71] باشدیفوق ساخت شرکت مرک آلمان م هاییطتمامی مح

تفاده باکتریایی با اس هاییزولهبعد از جداسازی و تعیین هویت ا .[71
استاندارد بیوشیمیایی، باکتریولوژیکی و  یهااز روش

براث  BHIو  LBنظیر  هایییطدر مح هایباکتر ،یسـرولـوژیـک
فوق کشت داده شدند و به مدت  هاییطمیلی لیتر از مح 9 - 11در 
ساعت در انکوباتور شیکردار انکوبه گردید. سپس کدورت  17
ر با استفاده از اسپکتوفتومتر د هایواجد کشت مایع باکتر یهالوله

کشت واجد  هاییطنانومتر قرائت گردید. مح 111طول موج 
میلی لیتری منتقل و با سانتریفوژ  9/1های تری به میکروتیوبباک

دقیـقه رسـوب بـاکتری از مایع  9-11دور در دقیقه به مدت  1111
همزمان از دو ، باکتری DNAرویی جدا گردید. برای استخراج 

و جوشاندن استفاده گردید. در روش آلکالین  لیز قلیاییروش 
 SDS 7%لاندا  91، تیوبیکرولایسیس به رسوب باکتری در م

دقیقه  9-11مرتبه سر و ته گردید و  11 هایکروتیوباضافه شد. م
سدیم استات  هایندر دمای اتاق ماند. جهت دناتوره کردن پروتئ

 ها،یکروتیوبمیکرولیتر اضافه گردید و م 991مولار به میزان  9-9
به  اهیکروتیوبدقیقه در دمای اتاق نگه داشته شد. سپس م 11

سانتریفیوژ گردید. در دور در دقیقه  11111دقیقه و با دور  11مدت 
میکرولیتر  791، یکروتیوبروش جوشاندن به رسوب باکتری در م

دقـیقه در دمای اتاق نگه داشته  11اضافه گردید و  STETمحلول 
دقیقه در آب جوش قرار داده  9به مدت  هایکروتیوبشد، سپس م

دور در دقیقه  11111دقیقه و با دور  11شد و در آخر به مدت 
سوب ر هایسانتریفیوژ گردید. در این مرحله بقایای لاشه باکتر

 آید.یها در مایع رویی به حالت محلول در مآن DNAکرده و 
 یهاجهت شناسایی ژن: پاتوژنیسیته سالمونلا یهاتعیین ژن

 PCR از روش ،سالمونلا انتریکا sopE1و  sodC1پاتوژنیسیته 
استفاده گردید. در این مطالعه از دو جفت پرایمر اختصاصی برای 

مرها استفاده شد. خصوصیات این پرای یسیتهپاتوژن یهاشناسایی ژن
مذکور مطابق شرایط  یهاژن تکثیرشده است.  ذکر 1در جدول 

(. جهت 7معمولی و با مقادیر ذکر شده صورت پذیرفت )جدول 
، از الکتروفورز با استفاده از ژل آگارز PCRبررسی نتایج حاصل از 

و رنگ آمیزی توسط اتیدیوم برماید استفاده گردید. برنامه  9/1%
 دول مورد نظر در ج یهادمایی دستگاه ترموسیکلر برای تکثیر ژن

 sodC1 و sopE1 هایژنتکثیر جهت پرایمرهای مورد استفاده  .6جدول 
اندازه  منبع

 (bpمحصول )

 پرایمر ('to 3 '5) یمرهاتوالي پرا

این 

 مطالعه

411 5'- ccagtggagcaggtttatcg - 3' 

5'- ggtgcgctcatcagttgttc - 3' 

sodC1-F 

sodC1-R 

این 

 مطالعه

499 5'- cgggcagtgttgacaaataaag - 3' 

5'- tgttggaattgctgtggagtc - 3' 

sopE1-F 

sopE1-R 

 PCR مقادیر مورد نیاز جهت انجام واکنش .2جدول 

 ترکیبات )غلظت( مقادیر

2.5 µl Taq™ PCR buffer(10X) 
2 µl MgCl2(25mM) 
1 µl dNTPs(2mM) 
1 µl Taq polymerase(5U/µl) 

1.5 µl Primer F: (20 p.mol) 
1.5 µl Primer R: (20 p.mol) 

2 µl DNA 
13.5 µl Distilled water 

25 µl Total Volume 

 ریتکث یبرا کلریدستگاه ترموسا ییدما یبرنامه .3جدول 
 یمورد بررس یهازولهیدر ا رولانسیو یهاژن
 چرخه نام مرحله دما زمان تعداد چرخه

 اول واسرشت اولیه C◦14 دقیقه 9 بار 6

 بار 33

 واسرشت شدن C◦14 دقیقه 1
 اتصال پرایمرها C◦97 دقیقه 1 دوم

 گسترش C◦27 دقیقه 1

 سوم گسترش نهایی C◦27 دقیقه 2 بار 6

 نتایج
کشت، جداسازی و اطلاعات مربوط به  مربوط به نتایج

نمونه سالمونلا جداسازی شده از بیماران،  19از مجموع  :بیماران
بودند. از نظر  (9/44)%مورد مؤنث  47و  (2/99)%مورد مذکر  99

 خون یهاها مدفوعی و بقیه مربوط به نمونهنمونه %31نوع نمونه، 
 بودند. و ادرار

: نلاسالمو یهاسرولوژیکي با آنتي سرم هایينتایج بررس

درصد  41سالمونلا نشان داد که  یهانتایج سرولوژیکی با آنتی سرم
 هایزولها درصد 9/11سالمونلا،  Cمتعلق به سرو گروه  هایزولها

درصد متعلق به سرو گروه  9/42سالمونلا و  Bمتعلق به سرو گروه 
D نشان داد که  هایزولهنتایج سروتایپینگ ا .سالمونلا بودند

فنتیس و انتریتیدیس، این هاییپبیشترین فراوانی مربوط به سروتا
. باشدیم 19%و  3/73%، 1/47%با فراوانی  به ترتیب موریومیفیت

 بودند. هایپمربوط به سایر سروتا هایزولها 1/14% همچنین
ایزوله بالینی  19: به دست آمده PCRآنالیز و مقایسه نتایج 

پاتوژنیسیته، مورد ارزیابی و  یهامورد مطالعه از نظر وجود ژن
بالینی از نظر وجود  یهانمونه PCRبررسی قرار گرفتند. نتایج 

 نشان  7و  1 یهادر شکل sopE1و  sodC1پاتوژنیسیته  یهاژن
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 )بر اساس تعداد و درصد( کایمختلف سالمونلا انتر یهاپیسروتا انیدر م sopE1 و sodC1 یهاژن یفراوان .4جدول 

 sopE1 ژن sodC1 ژن ژن بیماریزا

 وممورییفیت اینفنتیس انتریتیدیس وممورییفیت اینفنتیس انتریتیدیس سروتایپ
 12 73 91 12 73 91 تعداد نمونه
 12 72 42 12 73 91 موارد مثبت

 111 4/11 14 111 111 111 درصد واجد ژن

 sodC1موجود فراوانی ژن  هاییزولهداده شده است. در بین ا
ایزوله  sopE1 %2/19 (11ایزوله( و ژن  19ایزوله از  19) %111
 هاییپها در بین سروتاژنایزوله( مشاهده گردید. حضور این  19از 

 نشان داده شده است. 4مختلف سالمونلا انتریکا در جدول 

 
 یبالین یهانمونه sodC1 ژنمربوط به  PCR نتایج حاصل از. 6شکل 

 واجد ژنبالینی نماینده  یهانمونهشامل تعدادی از  9 الی 1 هاییفرد
sodC1 و ردیف کنترل منفیمربوط به  4 ردیف .باشندیم M  مربوط به

 باشد.یمجفت بازی  111مولکولی  مارکر

 
 یبالین یهانمونه از sopE1 ژن PCR نتایج حاصل از .2شکل 

 sopE1 واجد ژنبالینی نماینده  یهانمونهتعدادی از  1 الی 7 هاییفرد
 111مولکولی  مربوط به مارکر M و ردیف کنترل منفی 1 ردیف .باشندیم

 باشد.یمجفت بازی 

 بحث
 باشندیم هایماریعفونی گروه بسیار مهم و شایعی از ب هاییماریب

 یهاها آشنا بوده و طی سالیان دراز، نسلکه انسان از دیرباز با آن
که  یمرگبار شده، در حال هاییماریطور وسیعی تسلیم این ببشر به

-77] اندمؤثر نیز برای مقابله و مبارزه با این بلایا نداشته یاحربه
 یهاپاتوژن ینتراخیر از مهم یهاباکتری سالمونلا در سال .[79

عوامل  ینترباکتریایی منتقله از طریق غذا با شیوع بالا و از مهم
 .[71-71]باشد ینسان مگاستروانتریت در ا

طبقه بندی سالمونلاها در مقایسه با سایر اعضای انتروباکتریاسیه 
باشد و از موضوعات مورد بحث است. در حال حاضر تر میپیچیده

سروتایپ شرح داده شده  7111در طبقه بندی کافمن وایت بیش از 
(  Oنتی ژنیکی دیواره سلولی )آنتی ژناست که بر اساس ساختمان آ

باشد. در جدیدترین طبقه بندی که بر ( میHو آنتی ژن فلاژلر )
 DNA-DNAو هیبریدیزاسیون  بیوشیمیایی هاییژگیواساس 

مونلا سالاصلی اعضای جنس سالمونلا به دو گونه صورت گرفته، 
مونلا انتریکا، . سالشوندیانتریکا و سالمونلا بونگوری تقسیم بندی م

 هاییپزیر گونه است که هریک شامل سروتا ششخود شامل 
ی از اعمدهآن شامل گروه  Iزیر گروه  .باشندیمختلفی م

 باشد که با نام سالمونلا انتریکایمسالمونلاهای جدا شده از انسان 
موارد در انسان  %11شوند و در یمزیر گونه انتریکا مشخص 

محصولات غذایی حاصل از حیوانات . [9 ،4 ،7 ،1]بیماریزا هستند 
 از منابع اولیه آلودگی و سالمونلوزاز جمله گوشت مرغ، خوک و گاو 

 مشترک یهاپاتوژن ینتر. این باکتری از مهمباشدیدر انسان م
 197111حدود  7112که در سال  باشدیبین انسان و دام در اروپا م

 یهاوسعه روشت .[2] مورد بیماری از آن گزارش گردیده است
پیشرفته مولکولی و امکان تعین توالی کامل ژنوم سالمونلا و 
همچنین در دسترس بودن این توالی، موجب دانش بیشتر تغییرات 

ردیده سالمونلا انتریکا گ هاییهو ارتباط ژنتیکی در میان سوژنومی 
مولکولی سریع، دقیق و در عین حال  یهااست. استفاده از روش

کم هزینه، کمک بسیاری به مطالعات گسترده در ارتباط با روابط 
 هاییهزایی سوشدت بیماری .[99-91 ،2]کند یژنتیکی سالمونلا م

مختلف سالمونلا در انسان و حیوانات متفاوت بوده و این مسئله 
اشد. بیم اییژهو باکتریایی و میزبانی فاکتورهای ندهنشان ده

سالمونلا با هدف بررسی گوناگونی های یهویرولوتایپینگ سو
ویرولانس سرووارهای سالمونلا منعکس کننده  یهاژن

دخیل در  یهاجمله بررسی ژناز  ،این باکتری هاییژگیو
 .[97 ،91 ،2]باشد یبیماریزایی آن م
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 هاییماریبه بررسی تنوع ب 7119و همکاران در سال  آماویزیت
پاتوژن سالمونلا و ارتباط  هاییپایجاد شده توسط سروتا

مستقر در جزایر پاتوژنیسیته سالمونلا  یهابیماریزایی با ژن
مطالعه مشخص گردید که چندین ژن بیماریزا در  آنپرداختند. در 

صورت ثابت وجود دارند که در بیماری کروموزوم سالمونلا انتریکا به
 .[94]کنند یزایی این باکتری نقش مهمی را ایفا م

Huehn  پاتوژنیسیته  یهاژن 7111و همکاران نیز در سال
سالمونلا انتریکا را در یک مطالعه گسترده از کشورهایی چون 

تان، فرانسه، مجارستان، اسپانیا، سوئد، دانمارک و آلمان، لهس
اند. مطالعات این گروه نیز نشان داد انگلستان مورد بررسی قرار داده

مختلف سالمونلا  هاییهکه ده ژن اصلی در بیماری زایی سو
از  یصورت ثابت جزئها بهانتریکا، وجود دارند که برخی از این ژن

ایر پاتوژنیسیته باکتری مستقر کروموزوم باکتری بوده و در جز
 .[2] ، برخی پروفاژی و تعدادی نیز پلاسمیدی هستندباشندیم

های یزولهااز  2/19% در sopE1ژن در مطالعه حاضر فراوانی 
و  Grazianiسالمونلا انتریکا مشاهده گردید که با نتایج بررسی 

. این گروه نیز [91]در ایتالیا مشابهت دارد  7111همکاران در سال 
ی بیماریزای سالمونلا انتریکا هاژنبه ویرولوتایپینگ برخی 

نشان داد ژن  هاآنسروتایپ ناپولی پرداختند و نتایج بررسی 
sopE1  ها وجود دارد و ارتباط مهمی با بیماریزایی یهسواز  %19در

مشاهده  sodC1ایزوله ژن  4سالمونلا دارد. با این حال تنها در 
لا های سالمونیپسروتادر مطالعه حاضر تمامی  که یحالگردید، در 

 بودند. sodC1اینتریکای مورد مطالعه حامل ژن 
Malorny  ه از روش در آلمان با استفاد 7112و همکاران در سال

پروب مختلف به  111الیگونوکلئوتیدی و طراحی  هاییزآرایهر
 یهاسالمونلا، ژن هاییپبررسی مارکرهای اختصاصی سروتا

دخیل در بیماریزایی سالمونلا پرداختند.  یهامقاومت و همچنین ژن
از این میان چهل پروب اختصاصی جهت شناسایی چهار جزیره 

الیز بالینی سالمونلا طراحی و مورد آن هاییزولهدر میان ا یسیتهپاتوژن
یماریزای ب یهاقرار گرفت. نتایج این گروه نشان داد که ژن

hydH ،sfbA، slyA  وphoQ سالمونلا  هاییزولهدر تمامی ا
 هاییپبیماریزای اختصاصی در سروتا یهاحضور دارند و از ژن

 .[91]باشند یمختلف سالمونلا م
Beutlich  به  7111و همکاران در یک پروژه جهانی در سال

سویه مختلف  93بیماریزا در میان مطالعه ویرلوتایپینگ ده ژن 
انسانی، حیوانی و  یهاسالمونلا انتریکا جمع آوری شده از نمونه

 هاییمواد غذایی در هشت کشور اروپایی مختلف پرداختند. بررس
بیماریزای سالمونلا نشان داد  یهامولکولی این گروه بر روی ژن

 یسیتهبیماریزای مستقر در جزایر پاتوژن یهاکه برخی از ژن
و ژن  ssaQ ،mgtC ،spi4-D ،sopBی هاسالمونلا همانند ژن

bcfC سالمونلا وجود دارند. از طرفی مطالعه  هاییزولهدر تمامی ا

بیماریزا اختصاصی جنس  یهااین گروه نشان داد که برخی از ژن
پلاسمیدی بیماریزا  یهاکه از ژن spvC. برای مثال ژن باشدیم
اده شد. تشخیص د موریومیفیسالمونلا ت هایزولهیتنها در ا باشدیم

باکتریوفاژی بیماریزا در سالمونلا  یهانیز که از ژن sodC1ژن 
 ، نیوپورت وموریومیفیسالمونلا ت هاییزولهتنها در ا باشدیم

مشاهده گردید. بررسی همزمان وجود چندین ژن  Bیفی پارات
نیز  یسالمونلا با استفاده از آنالیز میکرو آر هاییزولهبیماریزا در ا

نیز وجود دارند که همزمان حامل چندین  هایییزولهنشان داد که ا
ه، دارای الگوی ویرولوتایپی مشاب هاییزولهو ا باشندیژن بیماریزا م

از نظر ژنوتایپی و مولوکولار تایپینگ نیز به یکدیگر نزدیک 
 .[99]باشند یم

Osman  به بررسی یازده ژن  7119و همکاران اخیراً در سال
در برابر برخی  هاژنبیماریزای سالمونلا و ارتباط هریک از این 

های سالمونلا جدا شده از موارد یپسروتایج در راهای بیوتیکیآنت
امل های حیپسروتابالینی پرداختند. نتایج این گروه نشان داد 

مقاومت بسیار بالایی نسبت به  sodC1و  sopE1ی هاژن
ند های استرپتومایسین، لینکومایسن وکلرامفنیکل داربیوتیکیآنت
[99]. 

لق عهای جدا شده از بیماران متدر مطالعه حاضر، بیشترین سروتایپ
یقاتی س بود که این نتیجه با تحقیبه سالمونلا سروتایپ انتریتید

، هاروپا انجام گرفتآسیا و در  7117الی  7111 یهاکه طی سال
ما نشان داد که وجود  های. یافته[92 ،91 ،72 ،1-2] خوانی داردهم
 ،سالمونلا مورد بررسی بالا بوده هاییزولهپاتوژنیسیته در ا یهاژن
 یهادر بین گونه sopE1و  sodC1 ع ژنکه شیوی طوربه

 مشاهده شد. درصد 2/19و  111به ترتیب  ،سالمونلا

 

 گیرینتیجه
مهم  یهاژناین مطالعه برای اولین بار در کشور وجود و شیوع 

سالمونلا های در بین سویه sopE1 و sodC1 ییبیماری زا
یگر مطالعات ددهد. با مقایسه با نتایج سایر یمرا گزارش انتریکا 

ا بپاتوژنیسیته  یهاژناین ما نشان داد که  هایکشورها، یافته
اهای در بین سالمونلا انتریک یاطور گستردهبهفرکانس وقوع بالا و 

ن و حضور ای شوندیبالینی در تهران یافت م یهاجدا شده از نمونه
با قدرت بیماری به احتمال فراوان سالمونلا  هاییهها در سوژن

که نیازمند انجام مطالعات بیشتری  ارتباط دارد هایهزایی در آن سو
 باشد.یمدر این زمینه 

 یهااین مقاله برگرفته از یکی از طرح تشکر و قدرداني:
تحقیقاتی انجام شده در مرکز تحقیقات بیولوژی مولکولی دانشگاه 

 .باشدیم )عج( علوم پزشکی بقیه الله
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Osman%20KM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=23621859
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