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 چکیده
مقاومت به های ژن، فیمبریاییهای شناسایی ژنمطالعه حاضر با هدف 

 313انجام شد. از تعداد   الطیفبتالاکتامازهای وسیعها و کینولونوفلور
غربی و در فصول مختلف گاومیش از مناطق مختلف استان آذربایجان

آوری گردید. شناسایی باکتری های مدفوع جمعصورت تصادفی نمونه به
های کشت و در نمونه های مدفوع با استفاده از روش اشریشیا کلی

( و با PCRمراز )ای پلیواکنش زنجیره بیوشیمیایی انجام گرفت. روش
های فیمبریایی استفاده از جفت پرایمرهای اختصاصی، حضور ژن

(fimA ،crl ،csgA ژن ،)tshها های مقاومت به فلورکینولون، ژن
(qnrA ،qnrB ،qnrSو ژن ) های مقاومت به بتالاکتامازهای

مشخص  (blaSHV،blaTEM ، blaCTX-M-9الطیف ) وسیع
%(  3/23) 111شده از تعداد آوریوع جمعنمونه مدف 313گردید. از 

آلودگی به  شناسایی و جداسازی گردید. اشریشیا کلیباکتری  نمونه
داری کمتر از جنوب و مرکز طور معنیدر شمال استان به اشریشیا کلی

اشریشیا ها به داری از نظر الودگی گاومیشاستان بود و اختلاف معنی
های ژن فراوانی(. >51/5P) در فصول مختلف وجود نداشتلی ک

% بود و 7/73%، 1/72%، 1/73ترتیب به csgAو  fimA ،crlفیمبریایی 
 اشریشیا کلیهای %( در جدایه2/11دارای کمترین فراوانی ) tshژن 

ها و بتالاکتامازهای وسیع های مقاومت به فلورکینولونبودند. در بین ژن
دارای  blaTEM%( و ژن 5/6دارای کمترین فراوانی ) qnrSالطیف ژن 

آمده در این مطالعه حضور دست به%( بود. نتایج 3/13بیشترین فراوانی )
های مدفوع کمتر از یک سوم را در نمونه اشریشیا کلیباکتری 
های فیمبریایی تقریباً دارای برداری شده نشان داد. ژنهای نمونه گاومیش

% 13بیوتیکی در کمتر از  های مقامت آنتیدند و ژنفراوانی مشابهی بو
در گاومیش حضور داشتند. ارزیابی حضور  اشریشیا کلیهای جدایه

های باکتریایی با منشأ حیوانی بیوتیکی در جدایههای مقاومت آنتی ژن
تواند از نظر اپیدمیولوژیک و بهداشت عمومی اهمیت زیادی داشته می

  باشد.     
 

های مقاومت های فیمبریایی، ژن، ژناشریشیا کلی  کلیدی:های  واژه
، الطیف های مقاومت به بتالاکتامازهای وسیعها، ژنبه فلورکینولون

 .گاومیش
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Abstract 
The present study aimed to identify fimbria, 
fluroquinolone and extended-spectrum beta-
lactamase (ESBLs) resistant genes in Escherichia coli 
isolated from buffalo feces. In this study, a number of 
384 buffalo feces from different regions of west 
Azerbaijan and in different seasons were randomly 
collected. Fecal samples were cultured and E. coli 
were investigated using biochemical method. 
Polymerase chain reaction was employed to identify 
fimbria genes (fimA, crl and csgA), tsh gene, 
floroqinulone (qnrA, qnrB, qnrS) and extended-
spectrum beta-lactamase (blaSHV, blaTEM, blaCTX-M) 
resistance genes. A number of 115 (29.9%) fecal 
samples were positive for E. coli. The frequency of 
the positive fecal for E. coli from northern region 
were significantly lower than central and southern 
regions (P<0.05). The frequency of positive fecal 
samples for E. coli did not differ between seasons.  
The frequency of fimbria genes fimA, crl and csgA 
were 79.1%, 72.1% and 74.7% respectively. tsh gene 
had the lowest frequency in E. coil isolates. Among 
fluroquinolone and extended-spectrum beta-
lactamase resistance genes, qnrS gene had the lowest 
(6.0%) and blaTEM had the highest (13.9%) 
frequencies. The results revealed that E. coli was 
isolated from less than one third of fecal samples. 
Fimbria genes had almost similar frequencies among 
E. coli isolates and antibiotic resistance genes were 
exist in less than 14% of E. coli isolates from buffalo 
feces. The investigation of antibiotic resistance genes 
in E. coli originated from animals is of great 
epidemiological and public health importance.  
 
Keywords: Buffalo, E. coli, Extended-spectrum 
beta-lactamase, fimbria genes, fluroquinolone 
resistance genes.  

 
 



 9911، پیاپی سی و چهارم، پاییز دوم، شماره نهمسال شناسی جانوری تجربی، علمی ـ پژوهشی زیستمجله   91

 مقدمه
یک باکتری با جایگاه ویژه در دنیای  1کلی ااشریشی

های شدید عفونتتواند میکروبیولوژی است چون می
در انسان و حیوانات ایجاد کند و نیز بخشی مهم از 

های مختلف باشد. نگرانی میکروفلور بدن در میزبان
های دارای حدت و یا مقاوم این اصلی انتقال سویه

های مختلف باکتری در بین حیوانات و انسان از راه
مانند تماس مستقیم، تماس با ترشحات حیوانی و یا 

. این (Poirel et al., 2018)ذایی است زنجیره غ
های پایینی اکثر طبیعی در روده طور بهباکتری که 

بیماری  کندپستانداران خونگرم زندگی می

-های بیمارینماید. جدایهرا ایجاد می 2باسیلوزیس کلی

و یا  3هاتوان به پاتوتایپرا می اشریشیا کلیزای 

مختلف، که هر پاتوتایپ باعث ایجاد یک  4پاتوارهای

 ,.Kaper et al)شود تقسیم نمود بیماری مختلف می

اشریشیا ای زای رودههای بیماری. پاتوتایپ(2004
ای از اسهال خفیف تا التهاب باعث اختلال روده کلی

که پاتووارهای  حالیگردند، درشدید کولون می
بدون علائم ای اغلب ساکنان روده-زای خارج بیماری

ای هستند که بعد از مهاجرت به سایر مجرای روده
های بدن مانند مجرای ادراری یا خون باعث قسمت
 & Köhler)شوند ای میهای خارج رودهبیماری

Dobrindt, 2011)علت های دامی به. بیماری
 وسیله بهتوانند همچنین میکلی اشریشیا

سایر افراد  با منشأ مخازن محیطی یا های اشریشیاکلی
زا و های بیماریاشریشیاکلیآلوده ایجاد شوند. 

دادن آوردن و یا از دست دست به وسیله بهزا غیربیماری
زایی متفاوت های مرتبط با حدت و بیماریویژگی

 اشریشیا کلیهای موجود در ژنوم باشند. تعداد ژن می
ژن  9444ژن که از این تعداد تقریباً  0444تا  0444از 

                                                                      
1. Escherichia coli  

2. Colibacillosis 

3. Pathptype 

4. Pathovar 

که سایر  حالیدر ،های مختلف یکسان بوده جدایهدر 
کننده حدت ها مسئول کلونیزاسیون و عوامل تعیینژن

 . (Johnson & Russo, 2005)باکتری هستند 
همراه با سایر عوامل  اشریشیا کلیدر حیوانات، 

زا مانند روتاویروس، کروناویروس و بیماری
ها از اکتریو یا ترکیبی از این ب کریپتوسپوریدیوم پارووم

. (Izzo et al., 2011)باشند عوامل اصلی اسهال می
اشریشیا کلی نشخوارکنندگان مخزن مهمی برای باکتری 

باشند که از طریق زنجیره غذایی به جوامع زا میبیماری
. (Pradel et al., 2001)کنند انسانی دسترسی پیدا می

عامل اسهال در انسان، غذا و  اشریشیا کلیتشخیص 
 O157:H7های غیر است که سروتیپ محیط نشان داده

های انسانی نقش دارند و بیشتر در عفونت اشریشیا کلی
چون در کشورهای مختلف در انسان ایجاد بیماری 

کنند بایستی به آنها اهمیت بالینی بیشتری در مقایسه  می
 ,.Majalija et al)شود  داده O157های با سویه

2008) . 

( ETEC) 5اشریشیاکلیهای انتروتوکسیژنیک سویه

های  با استفاده از عوامل اتصال که توسط ژن
ای چسبیده تلیوم رودهگردند به اپیفیمبریایی بیان می

. (Kolenda et al., 2015)شوند و کلونیزه می
شامل نه  fimوسیله خوشه ژنی  هب 9فیمبریاهای نوع 

شوند سنتز فیمبریاها لازمند کد می ژن مرتبط که برای
(Pusz et al., 2014)های . پروتئینcurli ،

باشند که بر روی های فیبروزی سطحی می پروتئین
و  اشریشیاکلیهای سطح بعضی از انواع بالینی گونه

در چسبیدن  curliگردند. فیبرهای سالمونلا بیان می
ه باکتری به سطوح، تجمع سلولی، حمله و چسبیدن ب

سلول میزبان و تشکیل بیوفیلم نقش دارند 
(Barnhart & Chapman, 2006) . 

دلیل  امروزه افزایش مقاومت ضدمیکروبی به
استفاده زیاد و نادرست از داروهای ضدمیکروبی بویژه 

                                                                      
5. Enterotoxigenic E. coli 
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در حیوانات بعنوان عوامل درمان و محرک رشد یک 
باشد. عامل نگرانی جدی در بهداشت عمومی می

های مقاوم به عوامل ویهاصلی در ظهور س
ها در دریافت و انتشار ضدمیکروب، توانایی باکتری

مبادله  های خارجی از طریق عناصر ژنتیکی قابلژن
 ;Poirel et al., 2018)باشد ها میبین باکتری

Wolny-Koladka & Lenart-Boron, 2018;. 
Yasir et al., 2018; Zhao et al., 2018) .

طور  هکه ب اشریشیاکلیمقاومت چند دارویی در 
ای نه تنها در انسان بلکه در دامپزشکی نیز افزاینده

 کننده تبدیل شدهشود به یک مشکل نگرانمی دیده
طبیعی تقریباً به تمام  طور به اشریشیا کلیاست. 

عوامل ضدمیکروبی مناسب از نظر بالینی حساس 
رای ظرفیت بزرگی است، اما این گونه باکتریایی دا

های مقاومت، بیشتر از طریق انتقال برای دریافت ژن
ها در سازترین مکانیسمباشد. مشکل افقی ژن می

های کدکننده مقاومت در برابر ، کسب ژناشریشیا کلی
های مقاومت در و ژن 1الطیفبتالاکتامازهای وسیع

باشند های با واسطه پلاسمیدی میبرابر کینولون
(Poirel et al., 2018). 

ها عموماً در اگرچه مقاومت نسبت به فلوروکینولون
شود، اما های کروموزومی ایجاد میاثر جهش در ژن

 های پلاسمیدی نیز گزارش شدهمقاومت با واسطه ژن
 ها شناسایی شدهاست و حداقل سه دسته از این نوع ژن

و  aac(6)-Ib-crژن  ،qnrهای اند که عبارتند از ژن
پلاسمیدهای  .qepA (Robicsek et al., 2006a)ژن 

ها مقاومت نسبت به فلوئوروکینولون qnrهای حاوی ژن
هایی با توالی ها پروتئینکنند. این ژنرا منتقل می

روی  هاکنند که از اثر فلوروکینولونپنتاپپتیدی تولید می
 topoisomerase IVو  DNA gyraseهای آنزیم

ای عامل مقاومت نسبت به هکند. ژنجلوگیری می
توانند ، می(PMQR) ها با واسطه پلاسمیدکوئینولون

                                                                      
1. Extended-spectrum beta-lactamase  

های انتروباکتریاسه صورت افقی در بین باکتری هب
های مقاوم گسترش یابند و روند ایجاد باکتری

یافته در برابر سیپروفلوکساسین را تسهیل کنند  جهش
(Robicsek et al., 2006a). 

های زمینه فراوانی ژن تاکنون مطالعات زیادی در
الطیف و حدت و مقاومت در برابر بتالاکتامازهای وسیع

های جداشده از انسان و اشریشیا کلیها در کینولون
است ولی در  حیوانات مانند گاو و طیور انجام شده

های جداشده از گاومیش کارهای اشریشیا کلیرابطه با 
ورد های م است. گاومیش از دام زیادی انجام نشده

استان باشد. توجه در تولید شیر باکیفیت و گوشت می
های اصلی پرورش غربی یکی از قطبآذربایجان

اشریشیا العه در این مط. باشدایران می گاومیش در
ها از های مدفوع گاومیشهای جداشده از نمونهکلی

مقاومت به  حدت و هاینظر فراوانی ژن
مورد  هاینولونفلوروکو الطیف های وسیعازبتالاکتام

 رگرفتند.ارزیابی قرا

 

 هاروشمواد و 
 برداری نمونه

های به ظاهر سالم شیگاوم از نمونه مدفوع 980تعداد 
 ، مرکز)خوی( شمال یدر نواح های سنتیداریمدا

ی غربجانیاستان آذربا )مهاباد( و جنوب )ارومیه(
 شگاهیبه آزما خیو در مجاورت  یآور جمع

. گردیدندمنتقل دانشکده دامپزشکیی ولوژیکروبیم
 . گرفتانجام  سالدر چهار فصل  یرگینمونه
 

 اشریشیا کلیی کشت و جداساز

 1-9مقدار  ،اشریشیا کلیی کشت و جداساز منظوربه
نمونه یک گرم به  لیاستر یولوژیزیسرم ف ترلییلیم

جهت  سوسپانسیونیتا گردید اضافه  شیمدفوع گاوم
 ونیسوسپانس. گرددهیته یکروبیاستفاده در کشت م
از مایع رویی   تریکرولیم 144 قدارورتکس شده و به م

مکانکی آگار کشت خطی داده شد کشت  طیدر محآن 
مدت به یهواز طیو در شرا درجه C◦97ی در دما و
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 اشریشیاکلی جهت شناسایی .گردید ساعت انکوبه 10
 رشد یافته در سطحکننده لاکتوز تخمیرهای  کلنی از

های بیوشیمیایی کانکی آگار از تست محیط کشت مک
رد، سیترات، های اکسیداز، اندول، متیلشامل تست

-MRو  TSIهای اوره و حرکت و کشت در محیط

VP  استفاده گردید آمیزی گرم، رنگو(Jorgensen 

et al., 2015) های ها تا زمان انجام تستجدایه
حاوی گلیسرول و در دمای  BHIمولکولی در محیط 

ºC14- داری شدندنگه 
 

 ژنومی و پلاسمیدی DNAاستخراج 

ژنومی و پلاسمیدی از روش  DNAجهت استخراج 
استفاده  Ooka et al. (2009)توصیف شده توسط 

)به قطر  هیاز هر جدا یتک کلون کشد. بدین منظور ی
 ایبراث لور طیاز مح لیترمیلی 9-0 در دو میلی متر(

در انکوباتور  تلقیح شده هایطیشد و مح حیتلق یبرتان
 انکوبه ساعت 98 مدتبه ºC97 یدر دما کرداریش

لوریا برتانی  کشت لیتر از محیطمیلی 0/9مقدار . شدند
 لیتری میلی 0/9شده به یک میکروتیوب استریل  تلقیح
دور  94444با سرعت  قهپنج دقی مدتبه و شدهمنتقل
 ،ییرو عیما ختنیشد. بعد از دور ر وژیفیسانتر قهیدر دق

آب مقطر  میکرولیتر 944 مقدار وبیکروتیبه هر م
 وبیکروتیته م ییایباکتر تیو پل دیاضافه گرد لیاستر

 مدت پنجبه ºC 944یدر آب مقطر حل و در دما
بار دوم به  برای ها. سپس نمونهجوشانده شد قهدقی

 قهیدور در دق 94444و با سرعت  قهیدقپنج مدت 

 DNA یکه حاو ییرو عیشدند. ما وژیفیسانتر

منتقل جدید  لیاستر وبیکروتیمیک بود به  ییایباکتر
در  مرازیپل ایرهیو تا زمان انجام واکنش زنج دیگرد
. این روش جداسازی شد یرداگهن -ºC14 یدما

DNA شده از آنچه  ژنومی و پلاسمیدی روشی اصلاح
 Molecular cloning a laboratoryدر کتابکه 

manual باشد آمده است می (Sambrook & 

Russell, 2001) . 
 

در  fimAو  crl ،tsh ،csg هایژن جستجوی

 اشریشیا کلی هایجدایه

 هایدر این مطالعه برای شناسایی و تکثیر ژن
از  اشریشیا کلی یهادر جدایه tsh و ییفیمبریا

منظور  بدین گردید. چندگانه استفاده  PCRروش
در  9ل های مورد نظر با استفاده از پرایمرهای جدو ژن

 گردید. چندگانه تکثیر  PCR واکنش
 04 یحاو µL 10در حجم PCRواکنش 

 ،dATP یدهایاز هر کدام از نوکلئوت کرومولیم
dTTP ،dGTP  وdCTPاز هر  کرومولیم می، ن

با غلظت ده برابر، دو  PCRبافر  µL 0/1،مریپرا
 DNA میواحد از آنز 0/1 م،یزیمنکلراید  مولیلیم

 هایDNAاز هر کدام از  µL 0/1 و Taq مرازیپل
 در. گرفتالگو صورت DNA عنوانبه دهشاستخراج

 جای به منفی کنترل عنوانبه هاوبیکروتیاز م یکی
DNA شده،  استخراجµL0/1 لیآب مقطر استر 

 افزوده شد.

 
 fimو  crl ،tsh ،csgهای توالی نوکلئوتیدی پرایمرهای مورد استفاده برای تکثیر ژن و اسامی .1جدول 

’5)توالی پرایمر  پرایمر
_
 منبع PCR (bp)اندازه محصول  (’3

fimA 
GTTGATCAAACCGTTCAG 999 (Marc & Dho-Moulin, 1996) 
AATAACGCGCCTGGAACG 

crl 
TTTCGATTGTCTGGCTGTATG 104 

(Maurer et al., 1998) 

CTTCAGATTCAGCGTCGTC 

csgA 
ACTCTGACTTGACTATTACC 144 
AGATGCAGTCTGGTCAAC 

tsh 
GGGAAATGACCTGAATGCTGG 014 
CCGCTCATCAGTCAGTACCAC 
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چرخه  کیشامل  یبا برنامه حرارت PCRواکنش 
و  قه،دقی 0 مدتبه ºC10 یدر دما هیاول یازسواسرشت

 ºC10 یمادر د یسازچرخه شامل واسرشت 90تعداد 
 مدتبه ºC00 یدر دما مریپرا دنیچسب ه،یثان 00 مدت به

 ºC71 یمرحله گسترش در دما تیو در نها هثانی 00
در  DNAگسترش  ییچرخه نها کیو  هیثان 00مدت  به

 QB-96 کلریدر ترموسا قهدقی پنج مدتبه ºC71 یدما

(Quantx Biotech, UK) .انجام گرفت 

 
در هافلورکینولونهای مقاومت به ژن جستجوی

 چندگانهPCRوشربا اشریشیا کلیهای جدایه

 و  qnrA،qnrBهای برای شناسایی و تکثیر ژن
qnrS استفاده  1ر مطابق جدول از سه جفت پرایم

همانند  µL10 در حجم PCRواکنش  یاجزا .دگردی
ه تهیهای فیمبریایی تکثیر ژنبرای  PCRواکنش 

 چرخه کیبرنامه حرارتی شامل  .دیگرد
 قه،دقی 0 مدتبه ºC10 یدر دما هیاول یازس واسرشت
 یمادر د یسازچرخه شامل واسرشت 91و تعداد 

ºC10 یدر دما مریپرا دنیچسب ه،یثان 00 مدت به 
ºC09 مرحله گسترش در  تیو در نها هثانی 00 مدتبه

 ییچرخه نها کیو  هیثان 04مدت به ºC71 یدما
در  قهدقی پنج مدتبه ºC71 یدر دما DNAگسترش 

 انجام گرفت.  QB-96کلریترموسا

 
بتالاکتامازهای  های مقاومت بهژن جستجوی

  اشریشیا کلیهای الطیف در جدایه وسیع

 blaSHV،blaTEM ، blaCTX-M-9های برای تکثیر ژن
  گردید. استفاده 9 جدول شرح بهها پرایمر جفت از

 صورت به هاژن از کدام هربرای تکثیر  PCRواکنش 
 در حجم PCRاجزاء واکنش  انجام گرفت. جداگانه

µL10  همانند واکنشPCR های قبلی  برای تکثیر ژن
 یچرخه کیبرنامه حرارتی شامل  .دیگرده تهی

و  قه،دقی 0 مدتبه ºC10 یدر دما هیاول یازسواسرشت
 ºC10 یمادر د یسازچرخه شامل واسرشت 90تعداد 

، blaTEMهای برای ژن مریپرا دنیچسب ه،یثان 00مدت  به
blaSHV  وblaCTX-M-9 یدما ترتیب دربه ºC04 ،ºC 04 

مرحله گسترش در  تیو در نها هثانی 00 مدتبه ºC01و 
 ییچرخه نها کیو  هیثان 04مدت به ºC71 یدما

در  قهدقی پنج مدتبه ºC71 یدر دما DNAگسترش 
  انجام گرفت.  QB-96کلریترموسا

 
 qnrS و qnrA، qnrBهای مورد استفاده برای تکثیر ژن یاسامی، توالی و منبع پرایمرها .2جدول 

’5)توالی پرایمر  نام پرایمر
_
 منبع (bp)اندازه ژن  (’3

qnrA-F ATTTCTCACGCCAGGATTTG 090 

(Robicsek et al., 2006b) 

qnrA-R GATCGGCAAAGGTTAGGTCA 

qnrB-F GATCGTGAAAGCCAGAAAGG 001 
qnrB-R ACGATGCCTGGTAGTTGTCC 

qnrS-F ACGACATTCGTCAACTGCAA 097 
qnrS-R TAAATTGGCACCCTGTAGGC 

 

 blaCTX-Mو   blaSHV ،blaTEMهای برای تکثیر ژناسامی، توالی و اندازه قطعه تکثیری پرایمرهای مورد استفاده این . 3لجدو

’5)توالی پرایمر  نام پرایمر
_
 منبع (bp)اندازه  (’3

blaTEM-F ATT CTT GAA GAC GAA AGG GC 
1150 (Belaaouaj et al., 1994) 

blaTEM-R ACG CTC AGT GGA ACG AAA AC 

blaSHV-F CAC TCA AGG ATG TAT TGT G 
885 (Pitout et al., 1998) 

blaSHV-R TTA GCG TTG CCA GTG CTC G 

blaCTX-M-9-F GTG ACA AAG AGA GTG CAA CGG 
857 (Coque et al., 2002) 

blaCTX-M-9-R ATG ATT CTC GCC GCT GAA GCC 
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 هاآنالیز آماری داده

با روش آماری آمده در این مطالعه دست ههای بداده
 10نسخه  SPSSافزار مربع کای با استفاده از نرم

(IBM, USA)   .آنالیز شدند 
 

 نتایج
 های مدفوع گاومیش آلوده به اشریشیا کلینمونه

نمونه  980های بیوشیمیایی از تعداد با استفاده از روش
باکتری  %( نمونه1/11) 990شده تعداد آوریمدفوع جمع

شناسایی و جداسازی گردید. فراوانی و  اشریشیا کلی
شده در آوری های جمعدرصد موارد جداشده از نمونه

است. فراوانی آلودگی  آمده 0مناطق مختلف در جدول 
داری ها در جنوب و مرکز استان اختلاف معنیگاومیش

در شمال  اشریشیا کلینداشتند ولی فراوانی آلودگی به 
از جنوب و مرکز استان بود داری کمتر  طور معنیاستان به

(40/4P<از نظر از نظر آلودگی گاومیش .) ها به
مختلف  های فصلداری بین  اختلاف معنی کلی،اشریشیا

 (. 0وجود نداشت )جدول 

 
های در جدایه tshهای فیمبریایی و فراوانی ژن

 اشریشیا کلی

های چندگانه همه جدایه PCRبا استفاده از روش 
های فیمبریایی برای جستجوی ژن اشریشیا کلی

مورد  tshو ژن  fimA ،crl ،csgAهای شامل ژن
%(  7/70-9/71ها )آزمایش قرار گرفتند. در اکثر جدایه

 csgAو  fimA ،crlقطعات مورد نظر از سه ژن 
تنها در  tsh تکثیر گردید اما قطعه مورد نظر از ژن

 9 تکثیر گردید )شکلاشریشیا کلی های % جدایه1/98
در  tshهای فیمبریایی و (. فراوانی ژن0و جدول 

 داری نداشتند. فصول مختلف اختلاف معنی

 
 غربیدر مناطق مختلف آذربایجاناشریشیا کلی های مدفوع آلوده به شده و فراوانی و درصد نمونه آوریهای مدفوع جمعتعداد نمونه .4جدول 

 تعداد کل استانمناطق  

 شمال )خوی( مرکز )ارومیه( جنوب )مهاباد(

 980 919 994 999 شدهتعداد نمونه مدفوع اخذ

 990( 1/11)  98( 8/90) 00( 9/90) 09( 9/98)  یکل شریشیاامدفوع آلوده به  هاینمونهو درصد  تعداد

 
و فراوانی  اشریشیا کلیهای آلوده به مختلف، تعداد و درصد جدایهشده در فصول  آوری های مدفوع گاومیش جمعتعداد نمونه .5جدول 

       هاها و بتالاکتامازها در جدایههای مقاومت به فلورکینولونهای حدت، ژنژن

 فصل بهار تابستان پاییز زمستان تعداد کل

 شده آوریتعداد نمونه مدفوع جمع 18 81 949 10 980

 یکل شریشیاامدفوع آلوده به  هایتعداد نمونه 10(0/10)* 18(0/99) 11(7/18) 91(9/99) 990(1/11)

(9/71 )19 (4/70)10 (1/80 )10 (0/79 )14 (0/80 )11 fimA 

های تعداد و درصد جدایه

 های حدتدارای ژن

(9/71 )89 (1/70 )0 (1/08 )14 (1/00 )98 (4/79 )91 crl 

(7/70)80 (4/70)10 (8/70 )11 (9/81 )19 (9/00)97 csg 

(1/98 )9 (0/90 )0 (9/10 )7 (8/97 )0 (9/90 )0 tsh 

(4/99 )0 (1/99)94 (9/94 )9 (4/4 )4 (7/7 )1 qnrA های تعداد و درصد جدایه

مقاومت  یهاژندارای 

 نولونیبه فلورک

(0/8 )94 (8/19 )7 (9/94 )9 (4/4 )4 (4/4 )4 qnrB 

(4/0 )7 (0/91 )0  (9/94 )9 (4/4 )4 (4/4 )4 qnrS 

(1/99 )0 (9/18 )1 (9/94 )9 (9/7 )1 (7/7 )1 blaTEM هایهیتعداد و درصد جدا 

مقاومت  هایژن یدارا

 به بتالاکتاماز

(9/99 )9 (4/10 )8 (0/9 )9 (7/94 )9 (8/9 )9 blaSHV 

(1/0 )8 (9/1 )9 (8/0 )1 (9/7 )1 (8/9 )9 blaCTX-M-9 

 .دهد نشان می عدد داخل پرانتز درصد را* 
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  tshهای فیمبریایی و ژن ژن PCRتصویر محصول  .1شکل 

 bp 04: وزن مولکولی 9آگاروز. چاهک  0/9با استفاده از ژل 
تکثیر  PCRمحصولات  1-0های )سیناکلون، ایران( چاهک

 اشریشیا کلیشده از جدایه های مختلف 

 

ها و های مقاومت به فلورکینولونفراوانی ژن

 های اشریشیا کلیبتالاکتامازها در جدایه

های ها شامل ژنهای مقاومت به فلورکینولونژن
qnrA ،qnrB  وqnrS 4/0و  0/8، 4/99ترتیب در به 

شناسایی شدند  اشریشیا کلیدرصد از جدایه های 
 اشریشیا(. فراوانی هر سه ژن در 0و جدول  1)شکل 

جدا شده در فصول پاییز و زمستان بیشتر دو  هایکلی
های مقاومت به فصل دیگر بود. فراوانی ژن

شامل  اشریشیا کلیهای بتالاکتامازها در جدایه
ترتیب به blaSHV،blaTEM ، blaCTX-M-9های  ژن
و  9درصد تعیین گردید )شکل  1/0و  9/99، 1/99

بتالاکتامازها نیز های مقاومت به (. فراوانی ژن0جدول 
ها در فصل های مقاومت به فلوروکینولونمانند ژن

 زمستان بیشتر از سایر فصول بود.

 

 
: 9آگاروز. چاهک  0/9با استفاده از ژل   (qnrS، و qnrA ،qnrBها )های مقاومت به فلوروکینولونژن PCRتصویر محصول  .2شکل 

های ها، چاهکهای مقاومت به فلوروکینولونفاقد ژناشریشیا کلی های جدایه 1-9های )سیناکلون، ایران( چاهک bp 944وزن مولکولی 
 هادارای یک یا دو ژن مقاومت به فلوروکینولون اشریشیا کلی های: جدایه1-0

 

 
 نای)س یجفت باز 944 ی، مارکر مولکول9چاهک : Aالطیف های مقاومت به بتالاکتامازهای وسیعژن PCRتصویر محصولات  .9شکل 

: چاهک blaTEM ،Bجفت بازی تکثیر شده ژن  9904، قطعه 0و  9 یها، چاهکblaTEMفاقد ژن  یاشریشیا کل هی، جدا1(، چاهک کلون
جفت  880، قطعه 0و  9های  ، چاهکblaSHVفاقد ژن  اشریشیا کلی، جدایه 1جفت بازی )سینا کلون(، چاهک  944، مارکر مولکولی 9

 blaCTX-Mجفت بازی ژن  807، قطعه 1-0های جفت بازی )سینا کلون(، چاهک 04، مارکر مولکولی 9: چاهک blaSHV Cبازی ژن 
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 گیریبحث و نتیجه
در  اشریشیا کلیدر مطالعه حاضر فراوانی حضور باکتری 

آوری شده از گاومیش در مناطق های مدفوع جمعنمونه
های غربی ارزیابی گردید و حضور ژنمختلف آذربایجان

ها و بتالاکتامازها در حدت و مقاومت به فلوروکینولون
آمده دست بهآمده تعیین گردید. نتایج دست بههای جدایه

های مدفوع %( نمونه1/11سوم )آلودگی نزدیک به یک
های  درصد جدایه 74را نشان داد. بیش از اشریشیاکلی به 

 csgو  fimA ،crlدارای سه ژن فیمبریایی اشریشیا کلی 

های مقاومت به ها ژندرصد جدایه 90بودند و کمتر از 
 ها و بتالاکتامازها را داشتند. فلوروکینولون

شیوع آلودگی  Srivani et al. (2017)در مطالعه 
اشریشیا های گاومیش مبتلا به اسهال به مدفوع گوساله

ها گاومیش در سنین مختلف گوساله 40/80در  کلی
دهد یکی از عوامل اصلی در گزارش گردید که نشان می

 اشریشیا کلیابتلای گوساله گاومیش به اسهال باکتری 
نمونه  08باشد. همچنین در گزارشی دیگر از تعداد می

های گاومیش در مصر آوری شده از گوسالهمدفوع جمع
آلوده  اشریشیا کلی%( به باکتری 9/10نمونه ) 90تعداد 
 904نیجریه از تعداد . در (Hakim et al., 2017)بودند 

 990آوری شده از گاو و خوک از تعداد  نمونه مدفوع جمع
جداسازی شد  اشریشیا کلی%( باکتری 0/91نمونه )

(Olowe et al., 2015)های گوشت . در آزمایش نمونه
% 00/99در  اشریشیا کلیمرغ، آلودگی به باکتری 

های کشت و های مورد آزمایش با روش نمونه
 .(Younis et al., 2017)گزارش گردید بیوشیمیایی 

های در جدایه fimAدر مطالعه فراوانی ژن  
های % جدایه01/10روده ای، این ژن در  اشریشیا کلی

های با منشأ حیوانی % جدایه87/19با منشأ انسانی و 
. در مطالعه (Rawool et al., 2015)شناسایی گردید 

اشریشیا کلی های حاضر فراوانی این ژن در جدایه
از  اشریشیا کلیزای های بیماری% بود. در جدایه9/71

 tshو  fimA ،csgA ،crlهای طیور فراوانی ژن

% گزارش 0/10% و 0/94%، 0/77%، 7/90ترتیب  به
شده های گزارشگردید که تا حدود زیادی با فراوانی

های ها در جدایهدر مطالعه حاضر برای این ژن
 Amabile de Campos)ند گاومیش اختلاف داشت

et al., 2005)های مورد . دلیل اختلاف در فراونی ژن
توان به ارزیابی به نوع بررسی در طیور و گامیش را می

باشند و زا میشده در طیور که بیماریهای جدا سویه
نیز سیستم و مدیریت پرورشی متفاوت در گاومیش و 

 طیور مرتبط دانست.

های  باکتریجدایه مختلف  94از بین  1448در سال 
نمونه از  14که ، انتروباکتریاسه جداشده از کبد طیور

، qnrAهای بودند، فراوانی ژناشریشیا کلی ها آن
qnrB  وqnrS 0/0و % 9/19، %0/0 ترتیببه% 

همچنین در بررسی  .(Wu et al., 2009) گزارش شد
ها در نفلورورکینولوهای مقاومت به فراوانی ژن

های خانواده انتروباکتریاسه در مراکش فراوانی باکتری
%، 1/0ترتیب به qnrSو  qnrA ،qnrBهای ژن
 ,.Bouchakour et al)% گزارش گردید 1/0% و 9/7

و  Karahدر مطالعه دیگری که توسط . (2010
های همکارانش در نروژ و سوئد انجام دادند ژن

aac(6´)-Ib-cr, qnr اشریشیا های در میان جدایه
 (.Karah et al., 2010) فراوانی بالایی داشتندکلی 

در نیجریه از  Olowe et al. (2015)در مطالعه 
آمده از مدفوع دست بهاشریشیا کلی جدایه  990تعداد 

ها به بتالاکتامازهای % جدایه79گاو و خوک، 
های الطیف مقاومت داشتند و فراوانی ژن وسیع

blaTEM  وbla CTX-M شده  های آزمایشدر جدایه
 blaSHV% گزارش گردید. ژن 7/00% و 9/01ترتیب  به

 Olowe et)ها جداسازی نگردید در هیچکدام از جدایه

al., 2015) مقامت به بتالاکتامازها در جدایه های .
 .Olowe et alآمده در مطالعه  دست هاشریشیا کلی ب

 اشریشیا کلیهای بسیار بالاتر از جدایه (،2015)
های مدفوع گاومیش در  آمده نمونه دست هب

غربی بود. علت بالا بودن مقاومت به سه ژن  آذربایجان
مذکور تا حدودی سیستم مدیریت متفاوت در 

های ایران و نیجریه، بهداشت دامپروری،  دامداری
شده  جغرافیا، گونه حیوان و غیره باشد. مطالعه انجام
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نشان داد که Zheng et al. (2012 ) توسط
های سالم مورد مصرف  شده از دامجدا اشریشیاکلی

  blaCTXهای توانند مخازن مهم ژنغذای انسان می
 .Younis et al. (Zheng et al., 2012)باشند 

های در سروتیپ را blaTEM، فراوانی ژن (2017)
جدا شده از گوشت مرغ  اشریشیا کلیمختلف باکتری 

 % گرارش نمودند. 0/97
 .Moghadam et alای که توسط در مطالعه

از نمونه ادرار  کلیااشریشی هایبر روی جدایه( 2011)
در مقایسه   blaCTXافراد بیمار در مشهد انجام گرفت ژن

از انتشار بیشتری  blaSHVو  blaTEMهای با سایر ژن
 ,.Nakhaei Moghaddam et al)برخوردار بود 

از  blaCTX-M-9. در مطالعه حاضر فراوانی ژن (2012
کمتر بود که   blaSHVو  blaTEMهای فراوانی ژن

های  در جدایه  blaCTXدلیل آن وجود انواع مختلف ژن 
است که در مطالعه حاضر فقط فراوانی ژن  اشریشیا کلی
blaCTX-M-9 های  تعیین گردید. همچنین ژنblaTEM ،

blaSHV و blaCTX  اشریشیاکلیهای  % از جدایه0/94در 
در گاوهای شیری مبتلا به اندومتریت در چین شناسایی 

 . (Zhao et al., 2014)گردید 

 اشریشیاکلیتواند منبع باکتری گاومیش می
دلیل بهداشت بیوتیک بهزا و مقاوم به آنتیبیماری

برای  های سنتیضعیف دامداری بویژه در دامداری
انسان باشد. بنابراین رعایت اصول بهداشتی در 

ها برای ارتقای سلامت اهمیت زیادی دارد. دامداری
آمده در مطالعه حاضر حضور باکتری دست بهنتایج 

های های مدفوع گاومیشرا در نمونه اشریشیا کلی
های فیمبریایی تقریباً دارای فراوانی نشان داد. ژن

بیوتیکی در کمتر مقامت آنتی هایمشابهی بودند و ژن
در گاومیش حضور  اشریشیا کلیهای % جدایه90از 

بیوتیکی های مقاومت آنتیداشتند. ارزیابی حضور ژن
تواند از نظر های باکتریایی با منشأ حیوانی میدر جدایه

اپیدمیولوژیک و بهداشت عمومی اهمیت زیادی 
 باشد. داشته
 

 سپاسگزاری
های  نیا در روش ی کاظمهای آقای عل از کمک

 همچنین از معاونت پژوهشی دانشگاه وآزمایشگاهی 
 ، تشکر ونامه ارومیه جهت حمایت مالی از پایان

 گردد.قدردانی می
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