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Abstract 
Aims: Salmonella spp are among the most important food-borne pathogens both in humans and 

animals. The purpose of this study was to investigate the molecular types of S. infantis strains 

isolated in Tehran, Iran. 

Methods: Over a two year study, S. infantis strains isolated from various clinical samples in 

several hospitals of Tehran, were included in the study. Then, standard microbiological and 

serological methods were applied in order to identify isolated strains. Phenol-chlorophorm tech-

nique also was used to extract bacterial DNA. The clonal relatedness between the isolated 

strains was studied by Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus Polymerase Chain Re-

action (ERIC- PCR). 

Results: 40 isolated strains were identified as S. infantis which were further studied by 

ERIC-PCR. This technique produced 4 to 11 DNA bands. Besides, it divided all S. infantis 

strains into 8 genotype groups (I1-I8). I1 genotype group was the most common cluster 

(47.5%).  

Conclusion: The results of study suggest that S. infantis strains recovered from clinical cases 

in Tehran, had a large genetic diversity. We also found the ERIC-PCR as a useful method for 

molecular typing of S. infantis isolated strains.  
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 دهکیچ
دف . هشوندیماز راه مواد غذایی منتقل  عمدتاًانسان و حیوانات بوده که  زاییماریبعوامل  ینترمهمسالمونلا یکی از  یهاگونه :اهداف

 .باشدیمبالینی سالمونلا اینفنتیس جداسازی شده در شهر تهران  هاییزولها یهاپیتان ییاین مطالعه تع

س که از چند بیمارستان شهر تهران جداسازی شده بودند، انجام ینفنتیسالمونلا ا هاییزولهامقطعی بر روی  -فییمطالعه توصاین  :هاروش

معمول میکروبیولوژی و توسط آنتی سرم های تجاری در دسترس مورد شناسایی قرار گرفتند.  یهاروشبا استفاده از  هایزولها. تمامی گرفت
واحی ق بررسی گوناگونی نیاز طر هایهسوکلروفرم انجام و در نهایت رابطه ژنتیکی -ق روش فنلیمورد نظر از طر هایلهیزوااستخراج ژنوم از 

 ی تعیین شد.یاین ژنی انتروباکتریب
شتر یبالینی مشکوک به وجود سالمونلا، جداسازی و جهت مطالعه ب یهانمونهایزوله سالمونلا انتریکا سرووار ایفنتیس از  04تعداد  :هایافته

جاد نمود. هشت الگوی یا 11تا  0مشخص به تعداد  کاملاًی یی، باندهایاین ژنی انتروباکتریر نواحی بیمولکولی، مورد استفاده قرار گرفت. تکث
 ( جای گرفتند.%1/04ایزوله ) 11( با تعداد I1در گروه اول ) هایزولهاتعداد  ترینیشبمختلف حاصل شد که 

شیوع  دهندهنشانمورد بررسی از نظر ژنتیکی متنوع بودند که این موضوع  هاییمارستانبسالمونلا اینفنتیس در  هاییهسو :گیرییجهنت

 هایهسوروش مناسبی جهت تایپینگ مولکولی  ERIC-PCR. همچنین نشان داده شد که باشدیمانسانی  یهانمونهدر  هایهسوپلی کلونال 
از آن جهت مطالعات اپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهای کنترل عفونت استفاده  توانیمو  باشدیمشیوع عفونت  یهاکانونسالمونلا و تعیین 

 نمود. 

 

 تایپینگ مولکولی، یسالمونلا اینفنتیس، تنوع ژنتیک :هایدواژهکل

 

mailto:ranjbar@bmsu.ac.ir


 و همکاران رنجبر رضا/  12

 1313 بهار، 1، شماره 16دوره            مجله طب نظامي                           

 مقدمه
ست که ا یارودهباکتریایی  هاییماریب ینترمهمسالمونلوز یکی از 

 هانیلیومو در سرتاسر جهان  یجادشدهاسالمونلا  یهاگونهتوسط 
 هاییباکترسالمونلا،  یهاگونه. کندیمانسان و حیوان را درگیر 
 گاستروانتریت و یجادکنندها زاییماریبگرم منفی و جزء عوامل 

ک نوع یکلی در  به طور. [8, 1] منتقله از راه مواد غذایی هستند
وئیدی سالمونلا به دو دسته سالمونلا تیف هاییپسروتا، بندییمتقس

. سالمونلاهای غیر شوندیمتقسیم  یدیفوئیت سالمونلا غیر و
 محدود باعث ایجاد گاستروانتریت های خود معمولاًتیفوئیدی 
به گزارش سازمان بهداشت . شوندیمسالم  هاییزبانمشونده در 

 144تا  144مورد بیمار و میلیون  33تا  11جهانی، سالیانه بالغ بر 
ان که این مسئله به عنو افتدمیهزار مرگ ناشی از سالمونلا اتفاق 

یک معضل بزرگ بهداشتی در کشورهای در حال توسعه از جمله 
سالمونلاهای غیر  یهاعفونتمیزان بروز  .[3, 1]باشد میکشور ما 

به  8441تیفوئیدی در بعضی از کشورها از جمله کانادا در سال 
در  8444نفر و در سال  144444نفر در هر  1/12میزان 

ه است. در نفر گزارش شد 144444در هر  21/10به  متحدهیالاتا
ماه که با سالمونلاهای غیر تیفوئیدی آلوده  3میان نوزادان کمتر از 

و منجر به  شودیم، گاهی اوقات تهاجم نیز مشاهده شوندیم
 .[1, 0] گرددیم یاروده یهاعفونتباکتریمی و 

وضوعات م ینترمهمگسترش سالمونلاهای غیر تیفوئیدی یکی از 
زیرا برای درمان آن در  باشدیمقابل بررسی در تحقیقات امروزی 

درمانی کمی وجود دارد و بنابراین  هایینهگزنوزادان و خردسالان 
تشخیص و تایپینگ سریع این پاتوژن ها و تعیین الگوی مقاومت 
آنتی بیوتیکی، اطلاعات مناسبی در مورد انتخاب داروی مناسب، 

ر د ،کاهش مصرف داروهای غیر ضروری و ردیابی و کنترل عفونت
های سروتایپ ترینیجرا. یکی از [1]دهد یماختیار قرار 

سالمونلاهای غیر تیفوئیدی زیرگونه انتریکا سرووار اینفنتیس است 
فنتیس . سالمونلا اینشودیم، سالمونلا اینفنتیس نامیده معمولاًکه 

آلوده  أمنشاز طریق تماس مستقیم و غیرمستقیم انسان با  عمدتاً
 .[4]شود یممنتقل 

 قیتحق ، دانشمندان براییولکمول یولوژیب یهاروش ابداع از قبل
 انتشار نحوه زین عفونت و منابع افتنی ،یرگسترش بیما مورد در

بودند و مطالعات اولیه  مواجه یادیز لاتکمش با عفونت،
سالمونلاهای غیر تیفوئیدی  یهاعفونتاپیدمیولوژیک در مورد 

فنوتیپیک از جمله سروتایپینگ، بیوتایپینگ،  یهاروشتوسط 
تعیین  و کولیسین تایپینگ، بررسی الگوهای مقاومت آنتی بیوتیکی

 هایروشبه علت این که . شدیمپروفایل پلاسمیدی انجام 
فنوتیپیک زمان بر، پر هزینه و خسته کننده است، از نظر 

و قدرت افتراق دهی بین  بوده اپیدمیولوژیک دارای ارزش محدود
 .[14-2] که ارتباط بسیار نزدیکی با هم دارند را ندارند هاییسویه
مولکولی همانند ریبوتایپینگ،  هاییکتکناخیر،  یهاسالدر 

RFLP (Restriction Fragment Length 

Polymorphism )[11] ،AP PCR (arbitrary primers-

PCR ،)rep-PCR (Repeated sequences-PCR) [18] ،
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA )

[13] ،ERIC PCR (Enterobacterial Repetitive 

Intragenic Consensus Sequence PCR) [10] ،PFGE 
(Pulse Field Gel Electrophoresis)  جهت تایپینگ و

 .[11] شودیم بکار گرفتهسالمونلا  هاییزولهاتمایز 
با استفاده از  ERIC-PCRروش  اساس برتایپینگ مولکولی 

وده و ببه عنوان آغازگر سریع تر  تکرارشوندهاولیگونوکلئوتیدهای 
دارای قدرت تمایزی مناسبی است و در هر آزمایشگاهی که دارای 

 است قابل انجام است. PCRقابلیت انجام روش 
هستند که  127bp-124 هایتوالیدر واقع  ERIC هایتوالی

ند هست شدهحفاظتمرکزی  تکرارشوندهواجد یک ناحیه معکوس 
موجود بوده و  ایروده هایباکتریکه به شکل خارج ژنی در ژنوم 
 هاتوالیمکمل این  ERIC-PCRپرایمرهای مورد استفاده در 
انند م ایرودهگرم منفی  هایباکتریهستند و برای ژنوتایپینگ 

ن ییهدف این مطالعه تع .[11] روندیمسالمونلا بکار  هایگونه
س سالمونلا انتریکا سروتایپ اینفنتی هایسویهلی مولکو هاییپتا

ن ژنی یق بررسی گوناگونی نواحی بیاز طردر تهران  جداشده
 است. ERIC-PCRاستفاده از روش ی با یایانتروباکتر

 

 هاروش
 های باکتریایيایزوله

 1321سال )از سال  8مقطعی طی مدت -در این مطالعه توصیفی
بالینی بیماران مشکوک به عفونت  هاینمونهتمام ، (1322تا 

( مرکز طبی کودکان، بقیه الله )عج هایبیمارستانسالمونلا که به 
 های سطح شهر مراجعه کرده بودند، اخذ شد.هو برخی از آزمایشگا

بالینی  هاینمونهسالمونلا انتریکا سروتایپ ایفنتیس از  هایسویه
 های بقیه اللهستانبه بیمار کنندهمراجعهمدفوع بیماران از جمله 

 توسط هاایزولهمرکز طبی کودکان جداسازی شد. همه این  )عج( و
متداول بیوشیمیایی و میکروسکوپی شناسایی شدند،  هایروش

ی کشت انتخاب هایمحیطبر روی  هانمونهبدین ترتیب که ابتدا 
ساعت انکوبه گذاری،  80شیگلا آگار انتقال یافته و بعد از -سالمونلا

 یهاتستمشکوک به سالمونلا جداسازی و توسط  هایکلنی
 هایآزمونبیوشیمیایی شناسایی شدند و در انتها پس از انجام 

بر پایه  Hو  Oافتراقی تست سروتایپینگ با استفاده از آنتی سرم 
. هم چنین تمامی [14] دندیت گردین هوییاسلاید آگلوتیناسیون تع

درصد  84نظر در نوترینت براث حاوی سالمونلای مورد  هایایزوله
 شاتیآزماتا زمان انجام  گرادسانتیدرجه  -24گلیسرول در 

 شدند. دارینگهمولکولی 
 DNAاستخراج 

مورد نظر از روش  هایایزولهاز  DNAبه منظور استخراج 
الص خ هایکلنیکلروفرم استفاده شد، بطوریکه در ابتدا -فنل

 LB brothساعت بر روی محیط کشت  80سالمونلا به مدت 
کشت داده شد. بعد از گذشت این زمان، به منظور تهیه رسوب 
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 rpmدقیقه و در  14به مدت  باکتریایی باکتریایی، سوسپانسیون
میکرولیتر  184نتریفیوژ گردید. سپس به رسوب حاصله، سا 11444

( افزوده شد و 20mg/ml) Kمیکرولیتر پروتئیناز  13بافر لیز، 
به مدت یک ساعت  گرادسانتیدرجه  14دمای  راین سوسپانسیون د

میل کلروفرم ایزوآ-انکوبه گذاری شد. بعد از این مدت از محلول فنل
استفاده شد و در مرحله نهایی جهت  هاپروتئینالکل برای جداسازی 

اده درصد سرد استف 44و  14، از محلول اتانول DNA سازیخالص
، از الکتروفورز بر روی DNAشد و در نهایت برای تعیین خلوص 

توسط  OD260/OD280تعیین نسبت جذب ژل و 
 اسپکتروفتومتر انجام شد.

 ERIC-PCRانجام روش 

 یقبل شدهانجامعمل آمده و مرور مطالعات ه ب هایبررسیطبق 
 پرایمرهای:جفت  ،نیر محققیتوسط سا

 ERIC1R 5′-ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC-3′ 
 ERIC2 5′-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3′ 

های  DNAو  [12]گردید  انتخاب ERIC-PCRجهت انجام 
توسط  PCRمختلف تکثیر داده شدند. آزمایش  هایسویهمتعلق به 

 18میکرولیتری که شامل  84ترموسایکلر اپندورف و در یک حجم 
، یک 10x PCRمیکرولیتر از بافر  8آب دیونیزه،  میکرولیتر

 mM 10، یک میکرولیتر از mM MgCl2 50میکرولیتر از 

dNTPs 20، یک میکرولیتر از هر پرایمر دارای غلظت pmol ،
و یک  Taq DNA polymeraseیک میکرولیتر آنزیم 

بود، انجام شد. شرایط دمایی و زمانی واکنش  DNAمیکرولیتر 
ERIC-PCR  1ذکر شده در جدول کمی اصلاحات به ترتیب با 

 .[11] انجام گرفت

 PCRنحوه انجام واکنش  .1 دولج

 مراحل
دما 

 )گرادی)سانت

 زمان

 قه(ی)دق

تعداد 

 چرخه
Initiation 

denaturation 
10 0 1 

Denaturation 10 1 31 

Annealing 18 1 31 

Extension 11 2 31 

Final extension 11 11 1 

 
به مدت  44رصد با ولتاژ د 1بر روی ژل آگارز  PCRمحصولات 

 برداریعکسیک ساعت الکتروفورز شدند و در نهایت از روی ژل 
 شد.

 هاتجزیه تحلیل داده روش

با رویت و محاسبه نحوه  ERIC-PCRمقایسه الگوهای 
و مقایسه با  هاآندر ژل بر اساس وزن مولکولی  هاآنقرارگیری 

مارکر مولکولی و شمارش باندها جهت هر نمونه صورت گرفت. 
ی این و فراوان گرفتهشکلسپس دستجات الگوها بر اساس شباهت 

 مجزا محاسبه گردید. هایتایپ سرودستجات در میان 
 

 نتایج
نمون   ه  132ق شناس   ایی میکروب   ی و بیوش   یمیایی  ی   از طر

ایزول   ه  04 تع   دادب   الینی مش   کوک ب   ه وج   ود س   المونلا، 
س   المونلا انتریک   ا س   رووار ایفنت   یس جداس   ازی و جه   ت  

م   ورد اس   تفاده ق   رار  ERIC-PCRمطالع   ات مولک   ولی و 
 (.8گرفت )جدول 

 سالمونلا اینفنتیس یهازولهیامشخصات  .2جدول 
 ERICالگوی  مارستانیب شماره سویه ERICالگوی  مارستانیب شماره سویه

 I7 مرکز طبی کودکان I1 21 مرکز طبی کودکان 1

 I1 مرکز طبی کودکان I1 23 مرکز طبی کودکان 8

 I1 مرکز طبی کودکان I1 14 مرکز طبی کودکان 3

 I1 مرکز طبی کودکان I1 12 مرکز طبی کودکان 0

 I1 مرکز طبی کودکان I1 11 مرکز طبی کودکان 1

 I1 مرکز طبی کودکان I1 143 مرکز طبی کودکان 4

 I2 مرکز طبی کودکان I2 140 مرکز طبی کودکان 2

 I2 مرکز طبی کودکان I2 141 مرکز طبی کودکان 1

 I8 مرکز طبی کودکان I6 141 کودکانمرکز طبی  14

 I2 مرکز طبی کودکان I1 118 مرکز طبی کودکان 11

 I2 مرکز طبی کودکان I1 113 مرکز طبی کودکان 18

 I2 مرکز طبی کودکان I1 114 مرکز طبی کودکان 13

 I2 مرکز طبی کودکان I1 184 مرکز طبی کودکان 10

 I2 کودکانمرکز طبی  I1 181 مرکز طبی کودکان 34

 I4 مرکز طبی کودکان I3 131 مرکز طبی کودکان 31

 I4 ه اللهیبق I3 131 مرکز طبی کودکان 04

 I5 ه اللهیبق I3 103 ه اللهیبق 03

 I1 ه اللهیبق I5 104 ه اللهیبق 04

 I1 ه اللهیبق I3 102 مرکز طبی کودکان 10

 I1 ه اللهیبق I3 101 مرکز طبی کودکان 14
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و تهیه عکس از الگوهای  PCRپس از انجام کلیه مراحل 
، تعداد هاآنالکتروفورزی این سروتایپ و بررسی تشابه ژنتیکی 

بود. پس از  هآمد دستبه 11 تا 0مشخص به تعداد  کاملاًباندهای 
الگوی مختلف حاصل شد.  مقایسه این باندها با هم، هشت

ایزوله، گروه  11( با تعداد I1) اولتعداد متعلق به گروه  ترینبیش
ایزوله، گروه چهارم و  1( I3) سومایزوله، گروه  1( شامل I2دوم )

ششم، هفتم و هشتم  هایگروه( هر کدام دو ایزوله و I4,I5پنجم )
(I6,I7,I8 هر کدام یک ایزوله را شامل )(.1)شکل  شدندمی 
 

 بحث
س  المونلا از جمل  ه س  روتایپ اینفنت  یس ج  زء  ه  ایتای  پ س  رو
سروتایپ در اکث ر نق اط جه ان از جمل ه ای ران اس ت.        ترینرایج

این س روتایپ در ط ی زم ان دچ ار تایی رات ژنتیک ی ش ده و از        
 ه   ایویژگ   ینظ   ر جارافی   ایی در من   اطق مختل   ف دارای  

ن ی  بن  ابراین ژنوتایپین  گ دقی  ق ا باش  د م  یژن  وتیپی متف  اوت 
ع  ات زی  ادی در م  ورد اپی  دمیولوژی و شناس  ایی پ، اطلایس  روتا

من   ابع عفون   ت آن ب   ه منظ   ور کنت   رل عفون   ت و نظ   ارت 
 .[84] دهدمیاپیدمیولوژیک در اختیار قرار 

جه   ت ژنوتایپین   گ  DNAمختلف   ی ب   ر پای   ه  ه   ایروش
زم   ان ب   ر و  ه   اآنوج   ود دارد ام   ا بس   یاری از  ه   اس   ویه
ب وده، از نظ ر اقتص ادی مق رون ب ه ص رفه نب وده و         کنندهخسته

 ه  ایویژگ  یدارای ق  درت افت  راق ده  ی مناس  بی نیس  تند. از  
، دس  ترس ب  ودن، س  رعت   ERIC-PCRروش  گ  رید مه  م

ب  الا، راحت  ی اس  تفاده و قاب  ل انج  ام ب  ودن در ه  ر آزمایش  گاه  
 .[81] تحقیقاتی است

ی یالاب سالمونلا اینفنتیس از فراوانی نسبتاً هایسویهدر این مطالعه 
و  Nogradyکه توسط  ایمطالعه( برخوردار بود. در 34%)

سویه  14در مجارستان انجام شد، تعداد  8444همکاران در سال 
سویه  182مدفوعی انسان و تعداد  هاینمونهسالمونلا اینفنتیس از 

ین مطالعه نیز این جدا کردند و در ا هاجوجهمدفوعی  هاینمونهاز 
ر مصر در سال د. [88] سروتایپ از فراوانی بیشتری برخوردار بود

مواد  هاینمونهاز  جداشدهایزوله سالمونلا  141از مجموع  8441
ایزوله مربوط به سالمونلا سروتیپ اینفنتیس بود که  81غذایی 

از  داشدهجموارد  ترینبیشنسبت به سایر سروتیپ های سالمونلا 
در  8443. هم چنین در سال [83] مواد غذایی بود هاینمونه

آرژانتین، سالمونلا انتریکا سرووار اینفنتیس دومین عامل شایع در 
ر د شدهبستریسالمونلا در میان کودکان  هایتیپ سرومیان 

 .[80] بیمارستان بود
جهت ژنوتایپینگ سویه  ERIC-PCRروش از  مطالعه حاضر در

داد که روش  مطالعه ما نشان مورد استفاده قرار گرفت. نتایج
ERIC-PCR  دارای قدرت افتراق پذیری مناسبی جهت تمایز

 ERIC-PCRسالمونلا اینفنتیس بود. کاربرد روش  هایایزوله
گری یسالمونلا در مطالعات مختلف د هایسویهپینگ جهت ژنوتای

و همکارانش در سال  Cheielewskز نشان داده شده است. ین
 ERIC-PCR هایروشایزوله سالمونلا را با  31، 8448

ه و این س هنمود ایسویهریبوتایپینگ تفریق  و  Rep-PCRو
و نتیجه گرفتند که در بین این سه  قراردادندروش را مورد مقایسه 

دارای قدرت افتراق بیشتری از ریبوتایپینگ  Repو  ERICروش 
بهترین حساسیت و قدرت  ERIC-PCR. در این مطالعه، باشندمی

 .[81] افتراق دهی را دارا بود

 تا 1 یهاستون: سایز مارکر، MWسالمونلا اینفنتیس بر روی ژل آگارز رنگ آمیزی شده با اتیدیوم بروماید. ستون  یهازولهیا ERIC-PCR. نتایج الکتروفورز 1 شکل
 اینفنتیس. الگوی مختلف سالمونلا انتریکا سروتایپ 2نده ینما یهاهیسو ERIC-PCRمحصولات  2

 



 81/  جدا شده در تهران سینفنتیسالمونلا ا ینیبال یهازولهینگ ایپیمولکولار تا
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انس  انی و  س  المونلاایزول  ه  88و همک  اران،  Suhه  م چن  ین 
از من  اطق مختل  ف در ک  ره را م  ورد مطالع  ه   جداش  دهطی  وری 

تعی  ین حساس  یت داروی  ی،     ه  ای روشاز  ه  ا آن. قراردادن  د
 ه  ایس  ویهب  رای افت  راق  ERIC-PCRپلاس  مید تایپین  گ و 

س  المونلا به  ره بردن  د ک  ه ش  باهت ژنتیک  ی بس  یار زی  ادی در  
ر ای   ن د ERICای   ن تحقی   ق ب   ا اس   تفاده از پرایمره   ای  

 . [81] دیده شد هاایزوله
همکارانش نیز قابل و  Van Lithنتایج مطالعه ما با مطالعات 

 ERIC-PCRسه بود. در این مطالعه نشان دادند که روش یمقا
سالمونلا را به  هایسویهدارای قدرت تمایزی مناسبی بوده و 

 هاویهسو ارتباطات ژنتیکی  کندمی بندیتقسیم متفاوتیالگوهای 
که توسط صانعی و  ایمطالعهدر . [84] دهدمیرا نیز نشان 
ایزوله  34و در شهر تهران بر روی  1324سال  همکارانش در

 ERICسالمونلا اینتریتیدیس صورت گرفت، از دو پرایمر  جداشده
 هایایزوله، ERIC-PCRاستفاده شد و نتایج  5(GTG)و 

. قرارداددرصدی  11موجود را در دو گروه بزرگ با درصد تشابه 
تمام  منشأآن بود که  دهندهنشاننتیجه نهایی در آن مطالعه 

محدود بسیار محتمل  یهاکلوناز یک کلون واحد یا  هاسویه
افزایش تعداد  دهندهنشانولی نتایج این مطالعه  [82] باشدمی

تر دجدی هایسویهدر شهر تهران و هشداری برای پیدایش  هاکلون
 .باشدمیدر محیط بین انسان و حیوانات 

بررسی ارتباطات کلونالیتی و الگوهای ژنتیکی توسط روش  
ERIC-PCR نشان داده شده  زیگری نید در مطالعات مختلف

نمونه  21 هایسویه 8411و همکارانش در سال  Aginاست. 
به بیمارستان طی دو سال  کنندهمراجعهمدفوع و خون از بیماران 

و به دنبال  قراردادندشناسایی سالمونلا را مورد مطالعه  جهت
، الگوهای ژنتیکی و ارتباطات کلونالیتی را در هاسویهشناسایی 

و روش  قراردادندمورد ارزیابی  ERIC-PCRتوسط روش  هاسویه

ERIC-PCR  الگوی ژنتیکی تقسیم  4را به  هاسویهتوانست
 . [81] بندی کند

نگ روی یپیبوتایاستفاده از ر قبلی ما با شدهانجامبا توجه به مطالعه 
پ یافت شد، در صورتی که در این یبوتایر 1 تعداد ها،ایزولهن یا

الگوی ژنتیکی  2تعداد  ERIC-PCRمطالعه با استفاده از روش 
 بکار گرفته شده ERIC-PCRک یدهد تکنیافت شد که نشان می

بتاً نگ از قدرت افتراق دهی نسیپیبوتایدر مطالعه حاضر نسبت به ر
 .[34]کمتری برخوردار است 

 

 گیرینتیجه

لا سالمون هایسویهکلی نتایج این مطالعه نشان داد که  طور به
مورد بررسی از نظر ژنتیکی متنوع  هایبیمارستاناینفنتیس در 

در  هاسویهشیوع پلی کلونال  دهندهنشانهستند و این موضوع 
روش  ERIC-PCR. همچنین روش باشدمیانسانی  هایمونهن

ن سالمونلا و تعیی هایسویهمناسبی جهت تایپینگ مولکولی 
از آن جهت مطالعات  توانمیکه  باشدمیشیوع عفونت  هایکانون

 مود.استفاده ناپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهای کنترل عفونت 
دیگر  هایاستانن دست در یمطالعات بیشتری از ا شودمیپیشنهاد 

ژی و ولویدمیر جامع تری از مولکولار اپیکشور انجام شود تا تصو
د. هم یآ دستبههای سالمونلا اینفنتیس در کشور ارتباط کلون

نند تایپینگ مولکولی هما هایروشاز سایر  گرددمیشنهاد یچنین پ
FGE ج استفاده شود.یسه نتاینیز جهت مقا 
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