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 شده از حیوانات باغ یآور جمع کلی یشیااشر یباکتر یها ژنتیکی جدایه ینگار انگشت

 ERIC-PCR وحش کرمان با روش 

 
 4، رضا قنبرپور3*، ندا اسکندرزاده2یجاجرم یار، ماز1لاله سعادت

 

 .ایران، باهنر کرمان، کرمان یددانشگاه شه ی،دامپزشک هدانشکد ای دامپزشکی، آموخته دکتری حرفه دانش -1

 ایران.، باهنر کرمان، کرمان یددانشگاه شه ی،دامپزشک هدانشکداستادیار، گروه پاتوبیولوژی،  -2

 ، ایران.کرمانباهنر کرمان،  یددانشگاه شه ی،دامپزشک ۀدانشکد یه،گروه علوم پااستادیار،  -3

 یران.باهنر کرمان، کرمان، ا یددانشگاه شهاستاد، گروه میکروبیولوژی مولکولی،  -0

 

 1042 اردیبهشت 49،  پذیرش نهایی: 1041 اسفند 49بازنگری: ،  1041 دی 23دریافت مقاله: 

 

 چکیده

 وتواند کمک شایانی به درک ما از تنوع ژنتیکی  می زیستگاهدر یک  شیاکلییاشر یباکتر یها سویه یکیژنت ینگار انگشت

وحش   باغ درحیوان سالم  گونه نوع 20نمونه مدفوع از  02مطالعه، تعداد  ینف کند. در المخت های یزبانچرخش آنها در م

 ینگار ، انگشتERIC-PCRروش  ها با ، سویهاشریشیاکلیپس از جداسازی  .شد یآور جمع یلکرمان توسط سوآپ استر

 ،. در گام بعدشد لیو تحل هیو تجز برهیکال Gel Quest افزار نرم با دست آمده از الکتروفورز به ی باندهایشده و الگو یکیژنت

. نشان داده شد UPGMAالگوریتم با استفاده از  Cluster Vizافزار  توسط نرم کیلوژنتیدرخت ف میبا ترس ERICشباهت انواع 

از  هیجدا کیکبوتر با  یها هیجدا ERIC یالگو ؛قرار گرفت ییکلون مورد شناسا 22 درصد، 94≤روش با قطع تشابه  نیدر ا

مرغ شاخدار، کاسکو و  یها هیداشت. جدا یدرصد 144از طاووس، شباهت  هیجدا کیشترمرغ با  یها هیجداهمچنین طاووس، 

 کیشتر و  یها هیجدا نینچدر کنار هم قرار گرفتند. هم ERIC یاز نظر الگو درصدی144بوف با شباهت  از شاه هیجدا کی

 یها زبانیجدا شده از م هیسو نیچند نکهیبا توجه به ا نشان دادند. ERIC یرا در الگو یدرصد 144بوف شباهت  از شاه هیجدا

 نیبودن ا کیگرفت به علت نزد جهینت توان یبودند، م ERIC یدر الگو درصد 144شباهت  یمتفاوت دارا یها گونهمختلف با 

مختلف در گردش  واناتیح نیدر ب ها هیسو نیوحش، باعث شده است که ا  مانند باغ ستگاهیز کیدر  یوانیمختلف ح یها  گونه

 .باشد

 وحش ، باغ ERIC-PCR اشریشیاکلی،  کلیدی: گانواژ

                                                           
 eskandarzade@uk.ac.ir مکاتبه:ست الکترونیک نویسنده مسئول پ *
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 مقدمه
با تنوع  یباکتر یها از گونه یکی یشیاکلیاشر باکتری

 های یهسو سازگاریمنجر به  که استبالا یاربس یکیژنت

، 1)متفاوت شده است  یطو شرا ها یستگاهبا ز اشریشیاکلی

انتهایی دستگاه  یها قسمت در شیاکلییاشر باکتری. (2

 غیر وصورت همزیست  گوارش انسان و حیوانات سالم به

 آن یها ولی برخی از سویه ،شود زا یافت می یبیمار

موجب  طلب فرصت پاتوژنیصورت  بهتوانند  می

 این باکتری .(5-3)غذایی و اسهال شوند  یها مسمومیت

دستگاه گوارش  یکروفلوراز م یعضو که ینعلاوه بر ا

مانند گاو و  ینشخوارکنندگان یژهو به یاهل یواناتح

 یزن یوحش یواناتگوسفند است، ساکن دستگاه گوارش ح

 یفدر ط یکل یشیااشر پاتوژن یها یهسو ین. همچنباشد می

 ینها و چند یاز پستانداران، پرندگان، ماه یا گسترده

 .(2-6)شده است  ییحشره شناسا

 یها وحش جمعیت کوچکی متشکل از میزبان  در باغ

کنند و همه روزه در  مختلف در کنار یکدیگر زندگی می

 یژهو مختلف به یسن یها ها در رده با انسان یمتماس مستق

را  زا یماریب های یپامکان انتقال پاتوت که هستندکودکان 

 یماریب یوعشولمن، ش. در گزارش بندر و کنند یفراهم م

، با تماس O157 ی یهدام در انسان با سو مشترک انسان و

 یجانورشناس یها ، مزارع و پارکها وحش  باغ یواناتبا ح

 ها وحش باغ  انسان، به انتقال از جدا. (9)مرتبط است 

 راقاومت م یها ژن یامقاوم  های باکتری انتقال است ممکن

 یراکنند ز یلتسه زیست یط مح در یواناتح یربه سا

اصلاح نژاد مبادله  یها اغلب در طول برنامه یواناتح

 یعتوحش و فرزندان آنها در طب  ات باغیوانح یاو  شوند یم

. بررسی تنوع ژنتیکی در میان (14) شوند یرها م

مخصوصاً در یک محیط  اشریشیاکلی باکتری یها سویه

هایی که حیونات و انسان در تماس با یکدیگر هستند  مکان

تواند  میها  وحش  های جنگلی و باغ ها، پارک امداریمانند د

با ارزشی را در  یو میکروبیولوژ یاطلاعات اپیدمیولوژ

مختلف ارائه  یها م در میزبانسمورد رفتار میکروارگانی

 .(12، 11)دهد 

به کمک  اشریشیاکلیبررسی تنوع ژنتیکی در 

پذیر است.  ژنوم امکان ینگار مولکولی انگشت یها روش

 یصتشخیا تایپینگ، ژنوم  ینگار هدف از انگشتبنابراین 

در و ارتباط کلونال  ای گونه داخل DNAاثر انگشت  تفاوت

 ینگار منظور انگشت به است. یاییباکتر یها یهسو ینب

،  PCR AFLP،RAPD مانند یمتعدد های روش یکیژنت

PFGE آنها ینوجود دارد که از ب یرهو غ ERIC-PCR  به

کاربرد را  یشترینپروتکل ساده و قدرت افتراق، ب یلدل

 حضور اساس بر  ERIC-PCR روش. (15-13)دارد 

 یجفت باز 312الی  12غیر کدکننده  یتکرار یها توالی

 ERICتوالی محافظت شده میان ژنی بین باکتریایی  که

تعداد  نظر از یشده است. تنوع قابل توجه بنانام دارند، 

 یها سویه انیدر م ERICهای  و طول در توالی یکپ

 یندهایتنوع فرا نیوجود دارد. ا اشریشیاکلیمختلف 

گونه خاص  کیدر  ییایباکتر یها سویه انیتکامل را در م

 یطراح ، بنابراین امکانکند یم یتداع اشریشیاکلیمانند 

ها و  بیومارکر تنوع ژنتیکی سویه عنوان هب PCR یبرا یمرپرا

 فراهم آورده است. را یباکتری ارتباط تکامل یبررسیا 

 ERIC یها یدر تعداد و محل توال تفاوت کهرود  یانتظار م

 ینب تفاوت ی منجر به مشاهده باکتریایی یها یهسو ینب

که در  شود PCRتعداد و اندازه محصولات  نظر ازها  یهسو

الکتروفورز  درباند  یمنجر به تفاوت در الگوهانهایت 

 تایپ اریک آنهاکه به ظاهر شده  یشود. الگوها یم

با کمک انواع  یلوژنتیکف یکینزد یابیارز یبرا گویند، می

استفاده از (. 10، 16، 12رود) بکار میمختلف  هایافزار نرم

به  یازینتایپ  ERIC ی مانندمولکول تایپینگاطلاعات 

 یسنت یها با روش یسهدر مقاو ندارد  یتوال یینتع

 یپتا یوشیمیایی،ب یشاتمانند آزما یکروبیولوژیکم

  یتو قابل بودهتر  یشرفتهپ یپ،و سروت یوفاژباکتر

 .(13) دهد یرا پوشش مبالا  یزو قدرت تما یریتکرارپذ

 در یلوژو میکروبیو یاپیدمیولوژ ینهدر زم مطالعات

باغ  یواناتح بین در ها میکروارگانیسم چرخش زمینه

هدف از این بنابراین  .(24-12) است نادر بسیاروحش 

 یباکتر یها بررسی شباهت ژنتیکی سویه پژوهش،
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 مختلف در حیوانات باغ یها در بین میزبانشیاکلی یاشر

وحش کرمان از طریق بررسی توزیع توالی محافظت شده  

 باشد. از می ERIC های توالی یامیان ژنی بین باکتریایی 

مورد  ی تاکنون پژوهش مشابهی در منطقه که ییآنجا

 حضور یهمطالعه فرض ینمطالعه انجام نشده است، ا

شده از حیوانات  جدا یها ژنتیکی میان سویه یها شباهت

 دهد. می قرار مطالعه را موردوحش   یک باغ

 ها مواد و روش

 یها یهمورد مطالعه، سو ی جامعهی: ریگ نمونه

 یها از نمونه 1392در سال  شده آوری جمع یشیاکلیاشر

 شرقی حاشیه در واقع وحش  باغ سالم حیواناتمدفوع 

 باغ این در یری،گ زمان نمونه در. باشد یم کرمان شهر

. در است  شده یم یمختلف نگهدار یوانگونه ح 31 وحش

حیوان  گونهنوع  20نمونه مدفوع از  02مطالعه تعداد  ینا

. شد یآور ( جمعنمونه 2 گونهوحش )از هر   سالم باغ

خر  ی،، خروس محلالاغ ،ها از حیوانات عقاب نمونه

 ی،ر، شتر، خوکچه هندوسیخ ،خرس ،گرگ ی،مینیاتور

 ی،کوه رزوس، بز یمونم ین،شاه ی،سبز، پون یطوط یر،ش

شاه بوف، مرغ  ی،قرق یاکریم،کبوتر، طاووس، شترمرغ، 

 یآور جمع یلشاخدار، آهو و کاسکو توسط سوآپ استر

، ید)اوکسو یمیسآ یانتقال یطدر مح ها نمونه. سپس شد

 یشگاهساعت به آزما 20زمان کمتر از  مدتانگلستان( در 

به ذکر است که  لازم. یدارسال گرد یدانشکده دامپزشک

 دانشکده پژوهش در اخلاق کمیته تائید به مطالعه

 .رسید کرمان باهنر شهید دانشگاه دامپزشکی

در باکتری:  یوشیمیاییب یدتائ و یجداساز

 ی، یککانک مک یطاز کشت هر نمونه در مح یشگاهآزما

 یکعنوان  رنگ )لاکتوز مثبت( به یتک صورت یکلن

توسط  و هانتخاب شد یشیاکلیاشرمشکوک به  ی یهجدا

 IMViC یها شامل تست یوشیمیاییب های یشآزما

(Voges-Proskauer، methyl red، indole، citrate مورد )

 .(21) قرار گرفت بررسی

 روش از DNA استخراج برای: DNAاستخراج 

 92 یدما از حرارت جادیا منظور به. شد استفاده جوشاندن

 استفاده قهیدق 15 تا 14 زمان مدت به گراد یسانت درجه

 وژیفیسانتراز  پس ها وبیکروتیم ییرو عیما تینها درشد. 

 رهیذخ یبعد مراحل یبرا DNAعنوان منبع  به شدن

 .(21، 2) شدند

درک  برای:  ERIC-PCR یقاز طر ینگار انگشت

 02 همه ،اشریشیاکلی های یهسو ینکلونال ب رابطهبهتر 

-ERIC یقاز طر ینگار انگشت یبرا اشریشیاکلی یهسو

PCR جفت  یکروش با استفاده از  ینانتخاب شدند. ا

 1 شماره جدول در که ERIC2و  ERIC1به نام  یمرپرا

 .(22) انجام شد است، شده آورده

 

  ERIC-PCRپرایمرهای مورد استفاده در روش  -1جدول 

Fragment 

size (bp) 
Sequences (5'→ 3') Primers Gene PCR 

Random 
ATG TAA GCT CCT GGG GAT TCA C ERIC1 Enterobacterial 

repetitive sequences 
ERIC 

AAG TAA GTG ACT GGG GTG AGC G ERIC2 

 

 برایانجام شد.  میکرولیتر 25 حجم در PCR واکنش

 5/12 مقدار نمونه، هر ازای به ،PCR مخلوط تهیه

 توس پارس شرکت ی آماده مسترمیکس از میکرولیتر

 میکرولیتر 6 و پرایمر هر از میکرولیتر 5/4 مقدار ،(ایران)

 و شد ریخته میکروتیوب درون و استخراج DNA نمونه از

 رسانده میکرولیتر 25 به آن حجم استریل مقطر آب با

 ترموسایکلر دستگاه درون ها میکروتیوب سپس شد،

 دمایی، ی برنامه از و شدند گذاشته( متحده ایالات بیوراد،)

)جدول  شد استفاده PCR انجام برای 1 جدول مطابق

 .(2شماره 
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  ERIC-PCRجهت انجام  ییدما ی برنامه: 2جدول 

 طویل شدن انتهایی طویل شدن پرایمرها اتصال واسرشت اولیه واسرشت

گراد،  سانتی  درجه 90

 دقیقه 2

گراد،  سانتی  درجه 90

 ثانیه 34

گراد،  سانتی  درجه 54

 ثانیه 64

گراد،  سانتی  درجه 22

 ثانیه 124

گراد،  سانتی  درجه 22

 دقیقه 15

 بار 1 بار تکرار 34 بار 1

 

 درخت ترسیم و ERIC یآوردن الگو دست  به

 و ها ژن نظر از که هایی سویه شناسایی برایفیلوژنی: 

-ERIC محصولات تمامی بودند، مثبت نظر مورد های توالی

PCR تصاویر. یددرصد، الکتروفورز گرد 2ژل آگارز  یبر رو 

 یلبر)و 1444 داک ژل تصویربرداری سیستم توسط باندها

 الگوی. شد برداری لورمات، فرانسه( ثبت شد و از آن عکس

و  کالیبره Gel Questافزار  با استفاده از نرم یرتصاو یباندها

به  بسته ،ERICاثر انگشت  یها داده وشد  یلو تحل یهتجز

شد  یلتبد ینریکد با یکعدم حضور هر باند به  یاحضور 

: حضور باند(. بعد از یکباند و  یک: عدم حضور صفر)

تشکیل ماتریس صفر و یک با استفاده از ضریب تشابه 

 یلوژنتیکدرخت ف یمترس با ERICانواع  شباهت ،جاکارد

 جفتی گروه از هبا استفاد Cluster Vizافزار  نرم توسط

( UPGMA) ریاضی میانگین بندی خوشه با وزن بدون

 شد. داده نشان

 

 

 باشند. می DNA، مارکر Mوحش شهر کرمان. باندهای  گونه مختلف حیوانی از باغ  ERIC-PCR 24دست آمده در  به باندهای الکتروفورز -1شکل 

 

 نتایج
 !Error درالکتروفورز  ازدست آمده  به یالگوها

Reference source not found. یا  یلوژنتیکیو درخت ف

 درصد 94بیش از قطع تشابه  با ERIC دندروگرام الگوهای

 Error! Referenceدر  یبترت درصد به 05 همچنین و

source not found.  درخت  درنشان داده شده است.  3و

 94 از بیشتشابه  قطعموجود در  های کلنی یلوژنی،ف

 و (13) ژنتیکی لحاظ از مرتبط های یکلن عنوان بهدرصد 

 معیارعنوان  درصد به 05موجود در قطع تشابه  های کلنی

 همچنین. (23)درنظر گرفته شد  ها کلون بندی خوشه

عنوان  به درصد 144در قطع تشابه موجود  های کلنی

 .درنظر گرفته شد یکسان یها یکلن
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. UPGMA تمیالگور ی هیبر پاوحش شهر کرمان   آوری شده از باغ گونه مختلف حیوانی جمع 24از  ERIC-PCR یالگوها یلوژنیدرخت ف -2شکل 

 دهد. ی)%( را نشان م ژنتیکی شباهتدندروگرام  پائیندر  یاسمق کلون شناسایی شد. 22 ،95%≤تشابه  بر اساس قطع
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 وحش شهر کرمان آوری شده از باغ  گونه مختلف حیوانی جمع 24از  UPGMA تمیالگور ی هیبر پا ERIC-PCR یالگوها یلوژنیدرخت ف -3شکل 

 ی یهسو 18 ی( داراA) خوشه ینبزرگترشد که  شناسایی( Iکلون منفرد ) 1( و  Hو  A، B، C، D،E ،F ،G) خوشه 8روش  ین. در ا%45قطع تشابه  با

در  یاس. مقبودبوف، کاسکو و مرغ شاخدار  سبز، شتر، شاه یطوط ی،هند  خوکچه یر،کبوتر، ش ب،چون عقا یمختلف یزبانانمتعلق به م یشیاکلیاشر

 دهد. ی)%( را نشان م تیکیژن شباهتدندروگرام  پائین

 

با قطع  اشریشیاکلی های یهارتباط کلونال جدا

که در شکل شماره  طور هماندرصد:  95بیش از  هتشاب

 درصد، 94بیش از  هنشان داده شده است، با قطع تشاب 2

 ERIC یالگو ؛گرفت قرار شناسایی مورد کلون دو و بیست

 144از طاووس، شباهت  یهجدا یککبوتر با  های جدایه

 های جدایه ERIC یالگو ینداشت، همچن یدرصد

 درصدی 144 شباهت طاووس، از جدایه یک با شترمرغ

 از جدایه یک و کاسکو شاخدار، مرغ های جدایه. داشت
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 در ERIC یاز نظر الگو درصدی 144با شباهت  بوف شاه

 یک و شتر های جدایه همچنینکنار هم قرار گرفتند. 

 یرا در الگو درصدی 144شباهت  بوف شاه از جدایه

ERIC دادند نشان خود از. 

با قطع  اشریشیاکلی های یهارتباط کلونال جدا

با  ERICدندروگرام حاصل از نتایج  دردرصد:  45 هتشاب

قرار  شناسایی اریک تایپ مورد 9 درصد، 05 هقطع تشاب

 این درنشان داده شده است.  3شماره  شکلدر  کهگرفت 

قرار نگرفتند  خوشه یکها در  یههمه جدا تشابه از میزان

 1( و  Hو  A، B، C، D،E ،F ،G) خوشه 2 ی کهطور به

 خوشه) خوشه بزرگترینشد که  شناسایی( Iکلون منفرد )

A )میزبانان به تعلقم اشریشیاکلی ی سویه 12 دارای 

 هندی، ی خوکچه شیر، کبوتر، عقاب، چون مختلفی

 .بود شاخدار مرغ و کاسکو بوف، شاه شتر، سبز، طوطی

 گیری و نتیجه بحث
 یلوژنتیکیف یها و شباهت یرفتار یها الگو یبررس

 که وحش باغ  یطمح در یشیاکلیاشر باکتری های یهسو

ها قرار دارند  در تماس با انسان یوانیمتعدد ح های یزبانم

 گونه 20مطالعه، از مدفوع  یندر ا دارد. ییبالا یتاهم

خر  ی،عقاب، الاغ، خروس محل شاملحیوان سالم 

 ی،گرگ، خرس، سیخور، شتر، خوکچه هند ی،مینیاتور

 ی،کوه رزوس، بز یمونم ین،شاه ی،سبز، پون یطوط یر،ش

بوف، مرغ  شاه ی،قرق یاکریم،کبوتر، طاووس، شترمرغ، 

 یوحش کرمان باکتر  شاخدار، آهو و کاسکو در باغ

، ERIC-PCRوش و با ر یجداساز یشیاکلیاشر

های  ای داده آنالیز خوشه. شدند یکیژنت ینگار انگشت

داد که با قطع  نشان UPGMAحاصل با استفاده از روش 

دست آمده از  به یباندها یالگو درصد، 144تشابه 

که  گرفتند قرار کلون 22در  حیوان گونه 20الکتروفورز 

از  ها یهجدا یگرفتن برخ قرار ی دهنده خود نشان ینا

مرغ  های یه. جداباشد یکلون م یکمختلف در  یواناتح

 144بوف با شباهت  از شاه یهجدا یکشاخدار، کاسکو و 

در کنار هم قرار گرفتند.  ERIC یاز نظر الگو درصدی

شترمرغ با  های یهجدا و رکبوت های یهجدا  ERIC یالگو

دادند.  نشان درصدی 144از طاووس، شباهت  یهجدا یک

شتر  های یهجدا بین درصدی 144 یکیقرابت ژنت ینهمچن

 با یگرطرف د از. شد مشاهدهبوف  از شاه یهجدا یکو 

 خوشه 2، درصد 05شباهت  در بندی خوشه سطح دومین

(A ،B، C، D،E ،F ،G  وH  و )کلون منفرد  1(I) 

 ی یهسو 12 ی( داراA) خوشه ینشد که بزرگتر ییشناسا

 یزبانان( متعلق به مها سویه کل درصد 25) یشیاکلیاشر

 یطوط ی،خوکچه هند یر،کبوتر، ش ب،چون عقا یمختلف

بوف، کاسکو و مرغ شاخدار بود.  سبز، شتر، شاه

 قطع در اصلی های شاخه از برگرفته دیگری های زیرشاخه

 در که داشت وجود درصدی 05 از بالاتر های تشابه

 ی. همپوشانباشد می تشخیص قابل 3 شکل دندروگرام

 اشرشیاکلیمشترک  کلوننشان داد که  ها یهسو یکسان

نظر   به بنابراینپرندگان و پستانداران وجود دارد.  ینب

در  یواناتح یو نگهدار یکسان یغذا یافتدر رسد یم

تنها در  نه باکتری اینباعث چرخش  یکدیگربه  یکینزد

پرندگان شده  وپستانداران  ینمختلف، بلکه ب پرندگان ینب

اشتراک نگهبان باغ وحش  تواند یاتفاق م ینا لیاست. دل

 یتبه رعا یتوجه خاص یدحالت با ینباشد که در ا یزن

 .شود یواناتبهداشت توسط افراد مراقب ح

داده شده  ترسیمی نشانکه در دندروگرام  طور همان

 گونه یکهای  تنوع بین جدایه، (2است )شکل شماره 

 144با قطع تشابه عنوان مثال  نیز وجود داشت، به حیوان

 صورت دو کلون مجزا و کاملاً به یاز پون یهدو جدا درصد،

 همیناند.  صورت دور از هم در دندروگرام واقع شده به

 صدق یزن طاووسو  بوف شاه های جدایه مورد در مسئله

 یک(، 3)شکل شماره  ترسیمی. در دندروگرام کند می

و منفرد  یا خوشه خارجصورت  ( بهI)کلون  پونیاز  یهجدا

 Cخوشه  در یاز پوندیگر  یهجدا ی کهقرار دارد در صورت

در  با. است گرفته قرار یو قرق آهو های جدایهبه همراه 

به روش  یپینگروش ژنوتا درمسئله که  یننظر گرفتن ا

ERIC-PCR، درصد از 25 یرتشابه ز یزانبا م ییها یهسو 

 جدا ،(20)د نشو ینامرتبط در نظر گرفته م یکینظر ژنت

 درصد، 05 تشابه قطع در پونی از جدایه دو بودن
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 گونه این در اشریشیاکلی یرباکت بالای تنوع دهنده نشان

 مورد در مسئله همین(. 3است )شکل شماره  یوانح

)شکل  کند یصدق م یزبوف و طاووس ن شاه های جدایه

هر دو  و یمربوط به خروس محل یهدو جدا هر(. 2شماره 

 با یمجزا های خوشه تشکیل یخورمربوط به س یهجدا

که  یگرد یتبا اهم مسئله .اند داده Eو  H ترتیب به های نام

است که  یناست ا مشخص( 3و  2در دندروگرام )شکل 

 پونی از جدایه یک و محلی خروس از جدایهدو  هر

که  اند گرفته قرار ها جدایه سایر با مجزا کاملاً صورت به

 اشریشیاکلی باکتریتوجه  قابل یکیتفاوت ژنت دهنده نشان

 این حیوانات یربا سا یواناتح ینا در( درصد 94 یباً)تقر

 بین ژنتیکی تفاوت بیشترین همچنین. باشد می مطالعه

 داشت. وجود عقاب و پونی

 یریاساس تکرارپذ بر تشابهقطع آف  کات انتخاب

 یهسو یکدست آمده با  مدت اثر انگشت به یطولان

 یپینگژنوتا یکتکن یکبا استفاده از  اشریشیاکلیمشخص 

 با همکاران و کاسارز مثال عنوان به. آید یدست م هخاص ب

روش  درنشان دادند که  ژنوتایپینگ روش 0 مقایسه

 یزانبا م ییها یهسو ،ERIC-PCRبه روش  یپینگژنوتا

نامرتبط در نظر گرفته  یکینظر ژنت درصد از 25 یرتشابه ز

حداقل قرابت  یگرمطالعات د ی. در برخ(20)شود  یم

 مرتبط های سویه برای آف کات عنوان به درصد 94یکی ژنت

 اصلی های خوشه آوردن دست به درصد برای 54 آف تکا و

که در مطالعه حاضر  (10، 13)نظر گرفته شده است  در

 94از  بالاتراز قطع تشابه  یکیشباهت ژنت یافتنمنظور  به

درصد استفاده  05قطع تشابه  یبند خوشه یبرا درصد و

 تشابه، قطع شدن کمتر با دندروگرام تصویر در. شد

 ها تایپ اریک تعداد و شده کمتر ژنتیکی قرابت بزرگنمایی

 شود. می کمتر

مطالعه حاضر نشان داد که اثر انگشت ژنتیکی  یجنتا

DNA ها با روش  ژنومی جدایهERIC-PCR تواند  می

عنوان روشی مفید جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی  به

در طول دو  .یردهای مختلف مورد استفاده قرار گ جدایه

 یکعنوان  به ERIC-PCRاز  محقق یندهه گذشته، چند

 ینب یکیروابط ژنت تعیین یبرا یعسر یمولکول یپروش تا

های  نمونه یی،جدا شده از مواد غذا یگونه باکتر ینچند

، 2، 2) اند برده بهره غیرهو  یانسان یها نمونه یطی،مح

توسط رنجبر و  2412که در سال  یقیتحق در. (25

سالم مانند مرغ،  یواناتهمکاران انجام شد نمونه مدفوع ح

( از 1392تا مهر  1391سال )مهر  یک یگاو و گوسفند ط

 یینتع یتهران و البرز برا یها اطراف استان های یدامدار

شد  یهجدا شده ته یشیاکلیاشر های یهدر سو ERIC یعتوز

 ینو تنوع در ب یفراوان یشترینب قانمحق ین. ا(10)

مدفوع مرغ  یها جدا شده از نمونه یشیاکلیاشر های یهسو

 های یلو گوسفند مشاهده کردند و ابراز داشتند که پروفا

DNA اثر انگشت خاص قابل  یالگوها یقبه وضوح از طر

 ERIC-PCRش کردند رو یانبودند. آنها ب یصتشخ

 های یهسو یمولکول یپینگتا یبرا مناسبی یکردرو

. (10)است  یوانیجدا شده از منابع مختلف ح یشیاکلیاشر

 یبرا ERIC های یاز توال 2422در سال  یو الهاد السلطان

جدا شده از  یکلیشیااشر یاندر م یکیژنت تنوع یینتع

کردند.  استفادهو گاو  میگو یانسان و گوشت منجمد واردات

عنوان  درصد به 94در این مطالعه حداقل قرابت ژنتیکی 

 یجنتاهای مرتبط در نظر گرفته شد.  آف برای سویه کات

جدا شده از  یشیاکلیاشر یهدو سو یکسان یآنها همپوشان

جدا شده از  یها یهو سو یتمبتلا به گاستروانتر یها انسان

 یتنشان داد که اهم را یمنجمد واردات یگوگوشت گاو و م

روده در زا  یماریب یشیاکلیاشر یباکتر یمنابع را برا ینا

اثبات  ینهمچن ینمحقق ینا .(13)کرد انسان برجسته 

 ERIC2و  ERIC1 یمرهایکردند که بکار بردن هزمان پرا

 یبررس یبرا یپینگتا و یزتما توانایی ینبهتر

 یتجمع یاندر م یکیژنت یلو تحل یهو تجز یدمیولوژیکاپ

 پرایمر یکو استفاده از  داردرا  یشیاکلیاشر یها یهسو

ERIC یها یهسو ینب یزتما یبراد توان یمنفرد نم 

 در. (13) بکار رودجدا شده از منابع مختلف  یشیاکلیاشر

 شد. استفاده همزمانERIC پرایمر دو از حاضر مطالعه

 بررسی عدم حاضر تحقیق های محدودیت از یکی

و عدم انجام  یوتیکیب یمقاومت آنت ها از نظر جدایه
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 بهتر تحلیل و تجزیه منظور همچنین بهبود.  یپینگسروتا

مانند  ینگار انگشت یگرد های روشاز  توان می ها داده

AFLP قدرت  یشمنظور افزا به مکمل روشعنوان  به

 یریتاطلاعات در مد ینا اهمیت. کرد استفاده یکتفک

 یدرمان یراهکارها ی ارائه یشگیرانه،اقدامات پ و یوعش

 یکل یشیااشر پاتوژن یها یهسو یوعدر ش یژهو مناسب به

 ینمطالعه چند ینا در ینکهتوجه به ا با. است یضرور

متفاوت  های جنسمختلف با  های یزبانجداشده از م یهسو

بودند،  ERIC یدر الگو یدرصد 144شباهت  یدارا

 یها جنس ینبودن ا یکگرفت به علت نزد یجهنت توان یم

 ین، باعث شده است که ایستگاهز یکدر  یوانیمختلف ح

 بنابراینمختلف در گردش باشد.  یواناتح یندر ب ها یهسو

 یا و یوتیکیب یمقاومت آنت یها ژن یها حاو یهسو یناگر ا

مدفوع و فضولات  یقاز طر باشند، پاتوژن های سویه

و توسط ذرات گرد و  گیرند یقرار م یطدر مح یواناتح

تماس با  ین. همچنیابند یغبار برخواسته در هوا انتشار م

 یواناتموجود در کنار ح یلوسا جابجایی یاسطوح و 

باعث انتشار  ن،رفت و آمد کارکنا یاو  نگهبانانتوسط 

شده و در  یواناتح یرسا ییو انتقال به مواد غذا یآلودگ

 های یهسو ینا یوانیمختلف ح یها گونه یجهنت

 بنابراین برایکنند.  می کلونیزه و یافترا در یشیاکلیاشر

 کرد توصیه توان می ،اشریشیاکلیانتشار  رساندن حداقل به

مانند  ها، وحش باغ  در اضافی بهداشتی اقدامات که

 تأمین و آشامیدن و بهداشتی در خوردن های محدودیت

برای  نوازش در نواحی ویژه به  ضد عفونی امکانات

 مکرر همچنین ضد عفونی بازدیدکنندگان باغ وحش و

 شود. حیوانات اعمال مدفوع حذف و سطوح

 یسپاسگزار

 یدانشکده دامپزشک یمال یتحاضر با حما پژوهش

  ینانجام شده است که بد کرمان باهنر شهیددانشگاه 

خود را ابراز  یمراتب سپاس و قدردان یسندگاننو یلهوس

 .نمایند یم
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Summary 

 

Genetic fingerprinting of Escherichia coli strains in one habitat can significantly help our understanding of 

genetic diversity and circulation in different hosts. In this study, 48 stool samples were collected from 24 

healthy zoo animal species in Kerman zoo by sterile swab. After the isolation of Escherichia coli, the strains 

were genetically fingerprinted by the ERIC-PCR method, and the bond patterns obtained from electrophoresis 

were calibrated and analyzed with Gel Quest software. In the next step, the similarity of ERIC templates was 

determined by drawing a phylogenetic tree by Cluster Viz software using the UPGMA algorithm. In this meth-

od, 22 clones were identified with a ≥95% similarity cutoff; The ERIC pattern of pigeon isolates had 100% 

similarity with a peacock isolate, and the ERIC pattern of ostrich isolates had 100% similarity with one peacock 

isolate. The isolates of horned chicken, casco, and one isolate of the tawny owl were grouped together with 

100% similarity in terms of ERIC pattern. Also, camel isolates and one isolate from a tawny owl showed 100% 

similarity in the ERIC pattern. Considering that several strains isolated from different hosts with different spe-

cies had 100% similarity in the ERIC pattern, it can be concluded that due to the proximity of different animal 

species in the same habitat such as a zoo, these strains circulated among different animals. 
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