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 13 -72، صفحات 3041ستان پائیز و زم، 2، شماره 7دوره 

  (Macrorhabdus ornithogaster)اورنیتوگاستر ماکرورابدوس لکولیوم هویت تعیین

 زینتی پرندگان در

2، سعید چرخکار3، غلامرضا نیکبخت بروجنی2*نریمان شیخی، 1فاطمه حامیان
 

دانشگاه آزاد ، قاتیتحقو علوم واحد دانشکده دامپزشکی، گروه علوم درمانگاهی،  ی،نتیو پرندگان ز وریط یها یماریبهداشت و ب یتخصص یدکتر یدانشجو -1

 ، ایران.اسلامی، تهران

 ، ایران.تهرانی، دانشگاه آزاد اسلام، قاتیتحقو واحد علوم دانشکده دامپزشکی، ، ی،گروه علوم درمانگاه -2

 دانشکده دامپزشکی، دانشگاه تهران، تهران، ایران.شناسی،  میکروبیولوژی و ایمنی گروه -1

 

 1041 آذر 17: پذیرش نهایی،  1041 آذر 11،  بازنگری: 1042 آذر 40دریافت مقاله: 

 

 

 چکیده

آن را   ornithogaster Macrorhabdusپرندگان است که قارچ  ۀسندرم تحلیل برند، مگاباکتریوزیس یاماکرورابدوزیس 

پرندگان با مدفوع از  ،PCRبا روش  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترقارچ ، تشخیص مولکولی پژوهشد. هدف از این کن ایجاد می

مشکوک  ۀپرند 144نینمونه مثبت از ب 70 پژوهش نی. در اشده بود آوری جمعهای  علائم بالینی و آنالیز فیلوژنی بین جدایه

 یینها صیتشخ ی( براPCR) مرازیپل یا رهیشد. سپس از روش واکنش زنج ییمرطوب شناسا ریوش اسمر کننده به مراجعه

 آنالیز فیلوژنی بررسی شدند. برای PCRبا روش  (Panfungal) عمومی استفاده از آغازگرهای باهای مثبت  نمونه استفاده شد.

ژن مقایسه و درصد شباهت و جهانی شده در بانک  های ثبت آمده با توالی دست های به توالی ،نمونه تعیین توالی شدند 17

از بودند. مثبت  نمونه 70شده  مدفوع با تکنیک اسمیر مرطوب بررسی  نمونه 144 از تعداد .شدها بررسی  پوشانی بین توالی هم

کوتوله برزیلی  ۀدو نمون درتنها  ماکرورابدوس اورنیتوگاستریابی،  توالیاساس  . برشدندمثبت  PCR روش نمونه با 11 این تعداد

(lovebirdتشخیص داده شد. آنالیز فیلوژنی نمونه ) ها و  های مثبت در این مطالعه نشان داد که موارد مثبت جداشده از باجی

نتایج نشان داد که تکنیک همچنین، . بودند( NCBIشده در )  های ثبت ( با توالیرصدد 144- 51/71ها، دارای تشابه ) فنچ

PCR باشد.ثر ؤتواند م علت دقت، حساسیت و سرعت در روند تشخیص می به 

 پرندگان زینتی، فیلوژنیک، Macrorhabdus ornithogaster :کلیدیواژگان 

 

                                                           
 n_sheikhi@srbiau.ac.ir ست الکترونیک نویسنده مسئول مکاتبه:پ *

 شناسی دامپزشکینشریه تازه ها در میکروب
 nfvm.uoz.ac.ir: وبگاه

 5004-2676: یکیشاپا الکترون  4491-2645: یشاپا چاپ  - فصلنامه دو

 

  10.22034/nfvm.2025.426402.1215 

https://nfvm.uoz.ac.ir/
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 مقدمه
گسترش ای با  مگاباکتریوز بیماری گوارشی کشنده

های مختلف پرندگان از  جهانی است. این پاتوژن گونه

(، قناری، شترمرغ، فنچ، Budgerigarsمرغ عشق ) جمله

. این بیماری را (2 ،1)کند  بوقلمون را درگیر می

که یک  Macrorhabdus ornithogasterمیکروارگانیسم 

مخمر آسکومیست است در پروونتریکولوس 

(proventriculus در نزیکی )بطنی  -تقاطع پروونتیکولار

(proventicular–ventricular junction پرندگان کلونیزه )

. علائم بیماری شامل کاهش وزن (1-7)کند  ایجاد می

مزمن، دیسفاژی، استفراغ، اسهال و مرگ است. 

ها شامل  طور وسیع در بسیاری از گونه ماکرورابدوزیس به

ها شناخته  هسانان، کبوترسانان، طیور و سایرگون طوطی

 .(5 ،1)شده است 

علامت  این بیماری در بسیاری از موارد بدون 

پاتوگونومیک خاصی بوده و در بیشتر موارد تنها علامت 

. (1 ،7)ها لاغری و کاهش اشتها است  مشترک در گونه

معده  دان و پیش علائم کالبدشکافی معمولاً در بین چینه

. (1 ،0)ست صورت التهاب لنفوسیتی مشاهده شده ا به

ترین روش مورد استفاده برای تشخیص این  امروزه رایج

آمیزی با  قارچ، استفاده از لام خیس بدون رنگ

 یبوزمیر DNA لیتحل و  هیتجز بااست.  04نمایی بزرگ

(rDNAبه ،) 18  ژهیو S rDNA26 ۀدامن یۀناح و S 

rDNA، ستیآسکوم مخمر کی عنوان به سمیارگان نیا 

 یسیرونو یکیلوژنتیف لیتحل و  هی. تجزاست شده ییشناسا

ITS گزارشو آلمان  رانیشده در ا  در مطالعات انجام زین 

 .(11 ،14) است شده

PCR با تکنیک مگاباکتریوز حاضر، تشخیص   حال در

( برروی ضایعات بافتی و نمونه مدفوع PCRمولکولی )

ترین روش  با این حال، قطعی .(12)شود  انجام می

پرایمر  ۀاساس قطع بر  PCRاساس آزمایش تشخیص بر

 ماکرورابدوس اورنیتوگاسترکه  آنجایی نظر است. از مد

این  ،(11) فقط در پرندگان محدودی بررسی شده است

مطالعه با هدف، ردیابی مولکولی و آنالیز فیلوژنی 

جداشده در پرندگان  هایماکرورابدوس اورنیتوگاستر

 های شباهتدر ایران(، و بررسی  بار  زینتی )برای اولین

شده در بانک جهانی ژن انجام   ژنتیکی بین توالی ثبت

 .است شده

 ها روش و مواد

پرندۀ  144در این پژوهش از تعداد  گیری: نمونه

مشکوک )علائم بالینی شامل: لاغری، تهوع، اسهال و 

دامپزشکی های  شده به کلینیک کاهش تحرک( ارجاع داده

پرندگان لویزان، کلینیک دامپزشکی پاستور، تهران، باغ 

 کلینیک دامپزشکی آوین و کلینیک دامپزشکی سیمرغ

آلوده به  نمونه 70 بعد از انجام اسمیر مرطوب،

بودند که در مرحلۀ بعد  هایماکرورابدوس اورنیتوگاستر

 استفاده شد. PCRبرای تأیید نهایی از تست 

خیس اول مدفوع  ۀدر مرحل بررسی میکروسکوپی:

آمیزی و با استفاده از میکروسکوپ نوری با  بدون رنگ

است که هرچقدر  گفتنی. شدبررسی  04-14نمایی بزرگ

توان میکروارگانیسم را  تر باشد، بهتر می قطر اسمیر نازک

تشخیص داد. سپس مدفوع پرندگان با علائم بالینی این 

گرم در میکروتیوب ذخیره و  میلی 744مقدار   بیماری به

 .ز شدندفری

 تشخیص مولکولی:

یید مولکولی قارچ أمنظور ت به: DNAاستخراج 

 تیکابتدا با استفاده از  ماکرورابدوس اورنیتوگاستر

 DynaBio ست،یتکاپوز ران،ی)ا DNAاستخراج 

Blood/Tissue DNA Extraction mini kit) ها  از نمونه

روش استخراج ستونی بر اساس انجام شد.  DNAاستخراج 

 دستورکار شرکت سازنده انجام شد.

PCR: منظور انجام  به در این پژوهشPCR  از

( با آغازگرهای رفت: 2411پرایمرهای عبدی و همکاران )

TCCGTAGGTGAACCTGCGG  :و برگشت

TCCTCCGCTTATTGATATGC ( 14استفاده شد .)

میکرولیتر شامل  27سازی در حجم  مخلوط واکنش افزوده

از هرکدام از  کومولیپ 14 ،یژنوم DNAنانوگرم  24
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 میواحد آنز کیو  MgCl2مولار  یلیم 7/1، مرهایپرا

 های ، آلمان( انجام شد. چرخهFermentas) مرازیپل تک

درجه  10 یۀاول یواسرشتگ ۀمرحل کیشامل  یحرارت

 ،ای مرحله سه ۀچرخ 17 قه،یدق دومدت  به گراد سانتی

 ه،یثان 07مدت  بهدرجه  12 یازس واسرشته ۀشامل مرحل

 گسترش ۀمرحل ه،یثان 07مدت  به درجه 77اتصال  ۀمرحل

 گسترش ۀمرحل کیو در انتها  هیثان 14مدت  بهدرحه  52

 بود. قهیدق 14مدت  بهگراد  درجه سانتی 52یی انتها

 PCRهایی که در واکنش  نمونهسنگر:  یتوال نییتع

باند مناسب و واضح تشکیل داده بودند و فاقد باند غیر 

از  µl14انتخاب شدند. مقدار   اختصاصی یا اسمیر بودند،

های تأیید شده همراه با آغازگر رفت  نمونه PCRمحصول 

روش سنگر، به   و آغازگر برگشت، برای تعیین توالی ژن به

 شرکت پیشگام )تهران، ایران( ارسال شدند.

هایی که با موفقیت تعیین  نتایج نمونه: یلوژنیف زیآنال

 Clatal Wو روش  Bioediteافزار  توالی شده بودند، با نرم

و تحلیل شدند. پس از ویرایش و اصلاح،   بررسی و تجزیه

هایی که قبلاً از نقاط  آمده با سایر توالی دست  های به توالی

( ثبت شده بودند GeneBankمختلف جهان در بانک ژن )

بانک ژن مطابقت داده شدند و میزان مشابهت و درصد  در

آمده بررسی شد.  دست های به  پوشانی بین توالی هم

افزار  از نرمفیلوژنی  ۀچترسم درخ ومنظور آنالیز فیلوژنی  به

Mega 5 و الگوریتم Neighbor joining  با Bootstrap  

 بار تکرار انجام شد. 1444 معادل

 جنتای
 70اولیه، تعداد نمونۀ  144 نیاز ب :اسمیر مرطوب

 17قناری،  21نمونه مدفوع با اسمیر مرطوب شامل: 

 1توکان،  1باجی،  2سهره،  0لاوبرد،  7عروس هلندی، 

بلبل  1طوطی خاکستری آفریقایی،  1مرغ عشق انگلیسی، 

 ماکرورابدوس اورنیتوگاسترعدد فنچ آلوده به  1خرما و 

 (.1تشخیص داده شدند )جدول 

PCR : با روشPCR  نمونه اسمیر مرطوب  70از تعداد

و  یعبد یمرهایپرانمونه در افزوده سازی با  11تعداد 

تا  715های مختلف بین  باندهایی با وزن( 2411همکاران )

(. نتایج مثبت بر 1در الکتروفورز نشان دادند )نگاره  124

 ( آورده شده است.1اساس )جدول 

 

 PCRبا روش اسمیر مرطوب و  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترها به  میزان آلودگی نمونه -1جدول 

 
 

 روش تشخیص                            اسمیر مرطوب  PCRنتایج 

 گونۀ پرنده
  
 قناری 21 12

 عروس هلندی 17 14

 لاوبرد 7 0

 سهره 0 2

 ها باجی 2 2

 توکان 1 1

 مرغ عشق انگلیسی 1 1

 طوطی خاکستری 1 -

 بلبل خرما 1 -

 فنچ 1 1

 جمع کل 70 11
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 ماکرورابدوس اورنیتوگاسترهای آلوده به  نمونه PCRژل الکتروفورز محصول  -1نگاره 

های  ؛ کنترل منفی، چاهک1کنترل مثبت، چاهک  2های؛  . چاهکیجفت باز DNA Ladder 144 ؛1شد، چاهک  یآگارز ظاهرساز یرصدد 7/1با استفاده از ژل  PCRمحصول 

  جفت بازی( 124های مثبت با طول  )نمونه 7و  5، 1، 7های؛  جفت بازی( چاهک 715های مثبت با طول قطعه  )نمونه 0و  1

 

هایی که با موفقیت تعیین توالی شده بودند، با  نمونه

و تحلیل شدند. پس از   بایوادیت بررسی و تجزیه افزار رمن

آمده در بانک ژن  دست های به  ویرایش و اصلاح، توالی

های دیگری که قبلاً از نقاط  مطابقت داده شدند و با توالی

شدند مختلف جهان در بانک ژن ثبت شده بودند، مقایسه 

های به  پوشانی بین توالی و میزان مشابهت و درصد هم

آمده بررسی شد )جدول(. منهای مواردی که در  دست 

 Cladosporium herbarum, Mucorتعیین توالی 

circinelloides, Penicillium polonicum, Naganishia 

albida  وAlternaria tenuissima داده شدند صیتشخ 

 ، گونۀ قارچجفت باز 124های  تنها در دو نمونه با افزوده

که هر دو  تشخیص داده شدر اورنیتوگاستماکرورابدوس 

؛ 2( است. نگاره lovebirdکد مربوط به کوتولۀ برزیلی )

جدول دهد.  های به دست آمده را نشان می همترازی توالی

های ثبت  های این مطالعه با توالی درصد تشابه توالی 2

 دهد. شده در بانک جهانی ژن را نشان می 

 

 شده در بانک جهانی ژن های این مطالعه با توالی ثبت درصد تشابه توالی -2 جدول

 درصد شباهت جداسازی شمارۀ نمونه

71 

241 
Macrorhabdus orinthogaster 11/11 – 71/11 

141 

141 
Cladosporium herbarum 21/11 - 144 

10 

15 

71 

147 

147 

140 

Mucor circinelloides 75/15 – 10/17 

142 Penicillium polonicum 12/77 -20/14 

245 Naganishia albida 51/71 – 12/71 

72 Alternaria tenuissima 00/11 – 11/11 

247 

114 
  تحلیل نبود نتایج توالی قابل



 تعیین هویت مولکولی ماکرورابدوس اورنیتوگاستر در پرندگان زینتی

76 

شر
ن

 هی
 تازه

ر م
ا د

ه
ی

ب
کرو

 
اس

شن
 ی

شک
مپز

دا
 ی

 
لد 

ج
7

اره 
شم

/
2/

ان
ست

 زم
یز و

پائ
 

30
41

 

 

 
 در بانک جهانی ژن AF350243ژن مرجع  با مطالعه نیا ماکررابدوسهای مثبت  ترازی توالی هم -2نگاره 

 

 

 های مرجع بانک ژن انجام شد. برای دو نمونه مثبت با توالی 1000و تعداد تکرار  Neighbor-joiningبررسی و آنالیز فیلوژنی با روش  -3نگاره 

 

حاصل با استفاده از روش  کیلوژنیدرخت ف

Neighbor-Joining  تکرار  1444و بر اساسBootstrap 

 نیشد. ا میها ترس به گره نانیاطم زانیم یابیارز یبرا

دو نمونه مثبت مورد مطالعه را با  یدرخت روابط تکامل

. کند یم یمرجع موجود در بانک ژن بررس یها یتوال

 KX426586.1. نمونه ستا یدرخت شامل دو خوشه اصل

 کیشده است، در  یمرغ عشق جداساز زبانیکه از م

مربوط به  AF350243.1مرجع  یخوشه با توال
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مقدار  یگره دارا نیقرار دارد. ا ماکرورابدوس اورنیتوگاستر

Bootstrap  را  یاست که سطح اعتماد متوسط 11برابر با

 .دهد یشاخه نشان م نیبه ا

و  KX426588.1خوشه دوم، دو نمونه  در

KX426591.1 یها زبانیاز م بیترت که به Carduelis 

carduelis  وTaeniopygia guttata اند،  شده یداسازج

 گریکدیبا  یکم یکیدو نمونه فاصله ژنت نیاند. ا قرار گرفته

مرجع مورد مطالعه قرابت دارند. با  یها یداشته و با توال

دهنده  ( نشان21گره ) نیا Bootstrapحال، مقدار  نیا

است که ممکن  یبند شاخه نیبه ا نییسطح اعتماد پا

ها  داده تیمحدود ای نییپا یکیاز تنوع ژنت یاست ناش

 زین442/4 اسیها در مق کوتاه شاخه یها باشد. فاصله

است.  ها یتوال نیا انیبالا م یکیدهنده شباهت ژنت نشان

مورد مطالعه با  یها نمونه هک دهد ینشان م ها افتهی نیا

مرتبط بوده، اما ممکن  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترگونه 

 یتکامل راتییتغ ای زبانیدر سطح م ییها است تفاوت

 است. شتریب یها یبررس ازمندیداشته باشند که ن

 گیری و نتیجه بحث
زای  عامل بیماری ماکرورابدوس اورنیتوگاسترمخمر 

طلب گوارشی در پرندگان زینتی و دیگر پرندگان  فرصت

است که گسترش جهانی دارد. این مخمر معمولاً شکل 

را در  سورابدومزمنی از بیماری به نام مگاباکتریوز یا ماکر

کند. این بیماری در  پرندگان وحشی و خانگی ایجاد می

نومیک ژعلامت پاتو بسیاری از موارد بدون

(Pathogenomic خاصی بوده و در بیشتر موارد تنها )

 ،7)ست ا ها لاغری و کاهش اشتها علامت مشترک درگونه

. انتقال این بیماری از طریق مدفوع آلوده به این انگل (10

 (،2417) و همکاران Borrelli یا مطالعه در. دهد میرخ 

(، mini-Foltacفلتک ) مینی روشتوانستند با استفاده از 

 تیو درنهادهند  صیرا تشخ ماکرورابدوس اورنیتوگاستر

معتبر، حساس  یروش فلتک مینیکه  دندیرس جهینت نیبه ا

و   Ozmenه دیگری ک ۀمطالع در. (2)است  نهیهز و کم

ماکرورابدوس زمان  هم یها ، عفونتنددداهمکاران انجام 

نظر  ها از یرا در باجآیمریا دانسینگی و  اورنیتوگاستر

و  کردند یمختلف بررس یها در اندام یپاتولوژ یها بیآس

در  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترکه  دندیرس جهینت نیبه ا

 .(1) شود یم زهیکلون همعده، معده و رود شیپ

 کی در(، 2415و همکاران ) Razmyar ای همطالع در

عفونت در اثر  ،در شهر مشهد ی،قنار یپرورش ۀگل

 اریتعداد بسدند. دارا گزارش  توگاستریاورن ماکرورابدوس

در گسترش مدفوع و  ماکرورابدوس اورنیتوگاستراز  یادیز

 یبررس درمعده  شیمخاط پ دنیاز خراش میمستق رشگست

ند که نتایج نهایی بر مشاهده شد ینور کروسکوپیم

نشان داد که  PCRروش  یشناس بیآس اتمشاهد اساس

 ۀمعد شیعنوان التهاب پ به ماکرورابدوس اورنیتوگاستر

 یگرید ۀمطالع در نیهمچن (17)است مزمن 

Kheirandish باجی  744از مجموع  ،(2411) همکاران و

 مزمن یماریب بهمبتلا  یکالبدشکافنمونه با  14تعداد 

 همچنین در این مطالعه ،گزارش دادند برنده لیتحل

 قسمت از یپاتولوژ های شیآزما برای یبافت های لام

 و معده شیپ نیب)محل  سموسیا و دان سنگ معده، شیپ

این مطالعه نشان داده . اند گرفته و بررسی شده( دان سنگ

 سموسیا قسمت در ابتدا ها بیآس نیشتریباست که 

 قسمت در مراتب به و( دان سنگ و معده شیپ نیب)محل 

 میضخ ،یا چهیماه یآتروف شاملکه  دان سنگ و معده شیپ

و  یزیر دان، خون معده و سنگ شیپ نیب ۀوارید شدن

 .(11) شد مشاهده نیلیکوئ یۀلا شدن نازک

و همکاران  Babazadehدر یک مطالعۀ موردی 

و  ماکرورابدوس اورنیتوگاستر (، عفونت همزمان2417)

تأیید و در قناری در ایران  اورئوس استافیلوکوکوس

 Mekkyو  Amir ۀدر مطالع .(5)گزارش شده است 

در  PCR(، به اهمیت و حساسیت تکنیک 2424)

. (1) تاکید شده است ماکرورابدوس اورنیتوگاسترتشخیص 

و همکاران   Fillipich توسط ای همچنین در مطالعه

منظور  مدت چند سال به ها به دو گروه از باجی (،1117)

ثر بر ؤو عوامل م ماکرورابدوس اورنیتوگاستربررسی شیوع 

فاکتور که نتایج این مطالعه نشان داد  ،بررسی شدندآن 

هیچ  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترسن بر میزان شیوع 
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صورتی که میزان شیوع با فاکتور  ثیری نداشته، درأت

میزان شیوع طوری که  به ،داشته یمستقیم ۀجنسیت رابط

 .(15) ها بود در نرها بیشتر از ماده

ۀ در یک گل(، 2415و همکاران )  Sullivan ۀدر مطالع

 ماکرورابدوس اورنیتوگاسترتایی باجی که آلوده به  144

 PCRهای ناحیۀ کلوآک با روش  در بررسی سوآپبودند، 

تر و کارآمدتر  نشان داده شد که این روش بسیار دقیق

، بهترین و Phalen (2441) ۀطالع. در م(10)است 

 ماکرورابدوس اورنیتوگاسترتشخیص  برایترین روش  دقیق

لام بافتی و تشخیص پاتولوژی آن از قسمت  ۀتهی

دان( و قسمت  معده و سنگ ایسموس )محل بین پیش

 اعتقاد بر اینو  شده استدان معرفی  معده و سنگ پیش

دفوع لام از م ۀبه تهی  بوده که این آزمایش نسبت

 یتر و دقیق حساسیت بیشتر PCRبعد از آن تر و  حساس

و   Abdi-Hachesoo ۀ. همچنین در مطالع(0) دارد

یک در  ماکرورابدوس اورنیتوگاستر(، ژنوم 2411همکاران )

قناری که با میکروسکوپ نوری و  گزارش موردی

آمیزی گرم قارچ را تشخیص داده بودند، با استفاده از  رنگ

را ردیابی  ماکرورابدوس اورنیتوگاستر پنفنگال ژنومپرایمر 

 .(14)دند و تأیید کر

(، شیوع 2417و همکاران ) Paula در مطالعۀ دیگری

مرغ  در بین عروس هلندی، ماکرورابدوس اورنیتوگاستر

ترتیب  به (lovebird)کوتولۀ برزیلی  (Budgerigars) عشق

 74( و 22/1درصد ) 14/04(، 11/10درصد ) 17/51

شده است  Minas Gerais( در اوبرابا، ایالت 0/2درصد )

تواند به وضعیت عمومی  . دلایل تفاوت در نتایج می(17)

های مدیریتی، انتشار  پرنده، تفاوت در حجم نمونه، روش

های  یا روش ماکرورابدوس اورنیتوگاسترجغرافیایی 

. همچنین دفع باشدآزمایشگاهی در تشخیص این مخمر 

های  در برخی از نمونه ماکرورابدوس اورنیتوگاسترمتناوب 

 زیرا احتمال دارد منجر ،توان رد کرد پرندگان بیمار را نمی

مطالعه  به حداقل رساندن شیوع این مخمر در جامعۀ مورد

شود. بازرسی پس از مرگ از سیستم گوارش ممکن است 

را در  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترموارد دیگری از عفونت 

کنند نشان دهد  های مخمر را دفع نمی انی که سلولپرندگ

ای تلف نشد و این مسئله  ، در مطالعۀ ما هیچ پرنده(17)

و  Powersبررسی نبود. در مطالعۀ   در مطالعۀ ما قابل

مورد در بازرسی  155طوطی،  1441(، از 2417همکاران )

ماکرورابدوس شناسی آلوده به  نظر بافت پس از مرگ و از

 .(11)بودند   استراورنیتوگ

، (2415) و همکاران Sullivanی  مطالعهاساس  بر

PCR مالاحت ،کلوآکشده از   آوری جمع یها سوآپ 

 نسبت ماکرورابدوس اورنیتوگاستر صیتشخ یبرا یشتریب

و  Poleschinski. ه استداشت ها یدر طوط FGSبه  

 را ماکرورابدوس اورنیتوگاستر. عفونت (2411) همکاران

درصد با  24/01و  یکروسکوپیم ۀنیدرصد با معا 74/71

با که  (24)کردند گزارش  PCR روش مدفوع به شیآزما

حاضر موارد  ۀ. در مطالعمطابقت داردحاضر  ۀمطالعنتایج 

که در  در حالینمونه مثبتPCR (11  )با روش  تمثب

 تشخیص داده شد.نمونه مثبت(  70) روش اسمیر مرطوب

(، در کشور 2422همکاران ) و  Kojimaۀمطالع در

 ماکرورابدوس نیب یکم یکیژاپن تنوع ژنت

گزارش شده  یخانگ پرندگان از شده جدا یهاتوگاستریاورن

داشت و  یمطالعه همخوان نیما با ا ۀمطالع .(21)است 

 یهاتوگاستریاورن ماکرورابدوس نیب یکم اریتفاوت بس

 ها تحقیق یبرخ درحال،  نی. با اداشت وجود شده جدا

 R rDNA21 یۀناحشده از  شنهادیپ یلوژنیف زیآنال برای

 را یژن  نیب ۀفاصل هیناح نیاخاص  طور . بهشود استفاده

 .کند یم تیتقو

هرچند در این پژوهش تعداد کمی پرنده بررسی 

شدند، اما نتایج مهمی را نشان داد. در کل نتایج این 

ماکرورابدوس تحقیق نشان داد که آلودگی به 

در لاوبرد وجود دارد و نتایج تعیین توالی و  اورنیتوگاستر

آنالیز فیلوژنی این مسئله را تأیید کرده است. بررسی 

ها نشان  ها و فنچ فیلوژنی موارد مثبت جدا شده از باجی

در این  ماکرورابدوس اورنیتوگاسترهای  داد که نمونه

درصد با  144درصد تا  51/71مطالعه دارای شباهت 

شده در بانک جهانی ژن هستند. در سایر   های ثبت نمونه
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ماکرورابدوس آمده با توالی  دست  ها، توالی به نمونه

شباهتی نداشت. تفاوت در نتایج گسترش  اورنیتوگاستر

دلیل حضور آلودگی بالا با سایر  ممکن است به PCRلام و 

شده دیدی   طور کلی آغازگرهای استفاده ها باشد. به قارچ

دهد و  دست می های قارچی به  حضور انواع آلودگیکلی از 

با نتایج گسترش لام باید از  PCRبرای بررسی تطابق 

استفاده   ماکرورابدوس اورنیتوگاسترآغازگرهای اختصاصی 

شود. در نهایت نتایج این مطالعه نشان داد که در پرندگان 

ها با علائمی نظیر افسردگی،  شده به کلینیک  ارجاع داده

نشده، ملنا، اسهال و  وزن، لاغری، دفع غذای هضم  کاهش

ماکرورابدوس تواند ناشی از آلودگی به  استفراغ می

 باشد. اورنیتوگاستر

 سپاسگزاری

 دانشگاه ازو تشکر خود را  یمراتب قدارن سندگانینو

آزاد اسلامی و همکاری تخصصی سرکار خانم دکتر شبنم 

 یدکتر رسالۀ از یبخش مقاله نیا. کنند ادا می هاشمی

 است. یتخصص
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Summary 

 

Macrorhabdosis, also known as Megabacteriosis, is a wasting disease in birds caused by the fungus 

Macrorhabdus ornithogaster. This study aimed to detect the fungus using PCR from the feces of birds showing 

clinical signs of infection, and to perform a phylogenetic analysis of the collected isolates. In this study, 54 posi-

tive samples were detected among the 300 suspicious birds referred to the wet smear method. Subsequently, the 

polymerase chain reaction (PCR) technique was employed for the final diagnosis. Positive samples were then 

subjected to PCR analysis using panfungal primers. For phylogenetic evaluation, 15 samples were sequenced, 

and the resulting sequences were compared with entries in the World GeneBank to assess their similarity and 

overlap. A total of 300 stool samples were subjected to analysis using the wet smear technique, of which 54 

were found to be positive. Furthermore, 33 samples were identified as positive using the PCR method. Sequenc-

ing revealed the presence of M. ornithogaster in only two samples from lovebirds. Phylogenetic analysis 

showed an 86.76%-100% similarity between the isolates from budgerigars and finches and sequences recorded 

in the NCBI database. These findings highlight that PCR is an effective diagnostic tool for M. ornithogaster due 

to its speed, accuracy, and sensitivity. 
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