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چکیده  
 )ExPEC( زمینه مطالعه: باکتری اشریشیا کلی گونه پیچیده ای است که به طور کلی به دو گروه پاتوتیپ بیماریزای روده ای و خارج روده ای
تقسیم می شود و سویه های موجود در گروه بیماریزای خارج روده ای بیماری های متفاوتی را در میزبان های مختلف ایجاد می نمایند و ممکن است 

به علت خصوصیات ژنتیکی مشترک، احتمال انتقال آن ها از یک گونه به گونه ای دیگر محتمل تر باشد.
هدف: گزارش های اخیر در مورد شیوع عفونت های ادراری در انسان مشخص نموده این باکتری از منابع دامی به ویژه از طریق مواد غذایی 
مانند لاشه طیور می تواند به انسان منتقل شده، موضعی و تکثیر گردد، لذا هدف از مطالعه حاضر تعیین قرابت ژنتیکی سویه های مربوط به این 

دو میزبان می باشد.
روش کار: در مجموع 260 جدایه باکتری اشریشیا کلی از موارد عفونت ادراری در انسان )160 جدایه( و کلی باسیلوز طیور )100جدایه( از شهر 
سمنان جمع آوری شدند و گروه های فیلوژنی با استفاده از تکنیک Triplex-PCR  و همچنین تعیین ژنوتیپ  حدت سویه های فوق با استفاده از 

یک تکنیک Tetraplex-PCR اصلاح شده که در آن ژن های hly ،iucD ،sfa/focDE و papEF ردیابی شدند، انجام شد.
نتایج: آنالیز نتایج نشان داد که 77 % جدایه های مربوط به عفونت ادراری در گروه های B2 و D قرار داشته و در مورد جدایه های طیور 66 % 
آن ها متعلق به گروه های D و A هستند. آنالیز آماری مشخص نمود که شیوع گروه A در جدایه های طیور نسبت به موارد انسانی و شیوع گروه 
B2 در جدایه های انسانی نسبت به طیور به طور معنی داری بیشتر می باشد . نتایج تعیین ژنوتیپ حدت و آنالیز آن ها در دو میزبان مشخص نمود 
که ژن iucD در جدایه های مربوط به طیور نسبت انسان به طور معنی داری شیوع بیشتری دارد. همچنین ژن  sfa/focDE در جدایه های انسانی  

به طور معنی داری بیش تر از سویه های طیور است.
نتیجه گیری نهایی: در مجموع به جز تفاوت های معنی دار اندکی که مشاهده شد، شباهت های ژنتیکی عمده ای در جدایه های اشریشیا کلی 
مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور در منطقه مشاهده شده و احتمالًا این دو میزبان می توانند به عنوان مخزن برای یکدیگر مطرح 

باشند.

واژه های کلیدی: اشریشیا کلی، گروه فیلوژنی، ژن های حدت، عفونت ادراری در انسان، کلی باسیلوز طیور

کپی رایت ©: حق چاپ، نشر و استفاده علمی از این مقاله برای مجله تحقیقات دامپزشکی محفوظ است.
______________________________________________________________________________

Email: hstaji@semnan.ac.ir   023-33654215 :نویسنده مسئول:  تلفن: 33654215-023  نمابر )*

How to Cite This Article
Joorablou, S., Estaji, H., Rassouli, M. (2019). Comparison of Some Genetic Determinants in Escherichia coli Isolates From Human Urinary Tract              
Infection and Avian Colibacillosis in Semnan, Iran. J Vet Res, 73(4), 515-523. doi: 10.22059/jvr.2017.228134.2594

https://jvr.ut.ac.ir/article_69356.html


مجله تحقیقات دامپزشکی، دوره 73، شماره 4، 1397 516

 اشریشیا کلی )E. coli( یک باکتری میله ای شکل و گرم منفی از خانواده 

انتروباکتریآسه می باشد که بصورت همزیست درون دستگاه گوارش انسان 

و حیوانات خونگرم زندگی می کند و سویه های مختلف این گونه از باکتری 

براســاس نوع گونــه میزبانی، بافت و ارگانی که مــورد حمله قرار می دهند 

 E. در پاتوتیپ های مختلفی قرار می گیرند )25،31(. ســویه هایی از باکتری

coli را که در مکان هایی خارج از دســتگاه گوارش ایجاد عفونت و بیماری 

 Extraintestinal( می نمایند تحت عنوان پاتوتیپ بیماریزای خارج روده ای

Pathogenic E. coli = ExPEC( نــام گــذاری نمــوده و این ســویه ها 

 P بواســطه عوامل حدت خاصی مانند عوامل چسبندگی )فیمبریه های نوع

و S(، سیستم های دخیل در جذب آهن از محیط، کپسول و توکسین هایی 

از قبیل همولیزین توانایی تهاجم و ایجاد عفونت را در بخش هایی خارج از 

دستگاه گوارش بدست می آورند )29(. دو نمونه از مهمترین تحت گروه های 

 Avian pathogenic( سویه های بیماریزا در پرندگان ،ExPEC پاتوتیپ

E. coli;  APEC( و سویه های ایجاد کننده عفونت ادراری در انسان و دام 

 APEC ( می باشــند )15(. اعضــایUroPathogenic E. coli; UPEC(

در طیور صنعتی مســبب ایجاد عفونت کلی باســیلوز بوده و به این طریق 

ســالانه میلیون هــا دلار ضرر اقتصادی را به صنعت پــرورش طیور در دنیا 

وارد می نمایند و همچنین ســویه های موجود در گروه UPEC باعث ایجاد 

عفونت در کلیه و مجاری ادراری انســان و برخی حیوانات شده و خسارات 

تشــخیصی و درمانی ناشــی از این عفونت فقط در انسان در برخی مناطق 

مانند ایالات متحده آمریکا مبلغی در حدود 1/6-1 میلیارد دلار برآورد شده 

است )10،17،30(.  

در مطالعــات مختلفی کــه در نقاط مختلف دنیا صورت گرفته اســت 

مشــخص شــده اســت که ســویه های مربوط به پاتوتیپ هــای APEC و 

UPEC توانایــی تهاجــم به بافت های خــارج روده ای و عوامل حدت مورد 

نیــاز برای ایجاد چنین عفونت هایی را دارا می باشــند و همچنین نوع گروه 

ســرمی آنتی ژن پیکری )O( در این دوگروه حالت تشــابه و هم پوشــانی 

داشــته )27( و از طرفی سایر مطالعات نشــان داده اند که انتقال سویه های 

E. coli و پلاسمیدهای آن ها از طیور به انسان گاهی اتفاق افتاده و برخی 

پلاســمیدهای مربوط به اعضــاء APEC در ایجاد عفونت ادراری در برخی 

پستانداران توسط ســویه هایی از UPEC دخیل بوده و مشارکت می نمایند 

.)22،32،36(

ســویه های مختلف E. coli براســاس حضور ســه نشــانگر ژنتیکی 

 D و B2 ،A، B1 در چهــار گروه فیلوژنتیکی C2.Tspe4 و chuA، yjaA

قرار گرفته و جهت تعیین قرابت ژنتیکی جدایه های مختلف این باکتری از 

منابع متفاوت، از تعیین گروه فیلوژنتیکی استفاده می شود و مشخص شده 

 D و B2 است که ســویه های بیماریزای خارج روده ای عمدتاًًً در گروه های

قرار می گیرند در حالیکه سویه هایی که متعلق به گروه های A و B1 هستند 

بیشــتر بصورت همزیســت و فرصت طلب در دستگاه گوارشی میزبان و یا 

محیط اطرافی انتشــار داشته و کمتر بیماریزا هســتند )6،7،33(. در جدول 

1 نحوه تعیین گروه و تحت گروه فیلوژنتیکی جدایه های اشریشــیا کلی بر 

اساس روش Gordon و همکاران در سال 2008 )13( آمده است.

مدارک مختلفی دال بر اینکه یکی از مهمترین منابع غذایی که می تواند 

به عنوان مخزن ExPEC برای انســان ها عمل نماید گوشــت طیور بوده و 

مشخص شده است که در برخی مناطق این منبع غذایی در انتقال و انتشار 

سویه های مقاوم به آنتی بیوتیک هایی خاص و قابلیت ایجاد عفونت هایی از 

قبیل عفونت دستگاه ادراری در انسان دخیل بوده و می تواند به عنوان یکی 

از معضلات بهداشتی منطقه مطرح باشد )18،37(. لذا هدف از انجام مطالعه 

حاضر تعیین قرابت فیلوژنتیکی و مقایسه انتشار برخی عوامل حدت در میان 

سویه های اشریشیا کلی جداسازی شده از موارد عفونت های ادراری و لاشه 

طیور مبتلا به کلی باســیلوز در شهر سمنان می باشد تا از این طریق نقش 

احتمالی گوشت طیور را بعنوان مخزن E. coli برای انسان های منطقه به 

ویژه در ایجاد عفونت های ادراری مشخص نماییم. 

مواد و روش کار
جداســازی و تشخیص اشریشیا کلی از نمونه های مربوط به انسان و 

طیور: مطالعه حاضر نوعی مطالعه مقطعی- تحلیلی می باشد که به منظور 

 iucD  و hly ،papEF ،sfa/focDE بررسی میزان فراوانی ژن های حدت

در گروه های فیلوژنتیک اشریشیا کلی جداسازی شده از موارد عفونت ادراری 

در انسان و کلی باسیلوز طیور صورت گرفته  است. جامعه مورد بررسی شامل 

جدایه های اشریشــیا کلی مربوط به گروه عفونت ادراری در انســان و گروه 

لاشه های طیور مشکوک به کلی باسیلوز می باشد. نمونه گیری با هماهنگی 

تعدادی از آزمایشگاه های انسانی و دامپزشکی شهرستان سمنان طی مدت 

زمــان یک ســال، از آبان ماه 1393 تا آبان مــاه 1394 انجام گردید. جهت 

جداسازی و تشخیص سویه های E. coli از موارد عفونت ادراری نمونه های 

ادراری، از240 نفر از افراد بیمار و دارای علائمی نظیر سوزش ادرار و تکرر 

ادرار، در ظروف اســتریل مخصوص جمع آوری ادرار، اخذ شــده و سریعا در 

کنار یخ به آزمایشگاه میکروبیولوژی دانشکده دامپزشکی دانشگاه سمنان 

منتقــل گردید. به منظور جداســازی E. coli از طیور مورد بررســی، تعداد 

مقدمه

جدول 1. نحوه تعیین گروه ها و تحت گروه های فیلوژنتیکی باکتری اشریشــیا کلی بر اســاس 
.C2.Tspe4  و chuA، yjaA حضور سه ژن

ژن مربوط به گروه و تحت 
گروه فیلوژنتیکی

A0A1B1B22B23D1D2

chuA---++++

yjaA-+-++--

C2.TSPE4--+-+-+
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140 نمونه  احشــایی از لاشه های مشکوک به کلی باسیلوز طیور در ساعات 

اولیه پس از مرگ و شــرایط دمایی پایین، با رعایت اصول کالبدگشــایی و 

نمونه برداری اخذ گردید. در مرحله بعد جداســازی و تشــخیص E. coli از 

نمونه های اخذ شده بر اساس روش ارائه شده توسط Bonadio و همکاران 

در ســال 2001 و Manges و همــکاران در ســال 2007 صورت پذیرفت 

)5،18( و درنهایت جدایه های اشریشیا کلی بصورت سوسپانسیون یکنواخت 

در محیط آبگوشت مغذی درآمده و با گلیسرین مخلوط شده و تا زمان انجام 

مراحل بعدی در دمای 20- ذخیره سازی می شدند. 

اســتخراج ژنــوم از جدایه های اشریشــیا کلــی و انجــام آزمون های 

Multiplex-PCR جهت تعیین گروه فیلوژنتیک و شیوع ژن های حدت: 

در ایــن مرحله ابتدا DNA جدایه های اشریشــیا کلی با اســتفاده از روش 

ROSE براســاس لیز قلیایی استخراج شده )24( و تعیین گروه فیلوژنتیک 

 Gordon ارائه شده به واسطه Triplex-PCR جدایه ها با اســتفاده روش

و همــکاران در ســال 2008 انجــام پذیرفــت )13( و پــس از تعیین گروه 

sfa/ جهت تعیین شــیوع ژن های حدت E. coli فیلوژنتیــک، جدایه های

 Tetraplex-PCR با اســتفاده از روش hly و focDE ،papEF ،iucD

بهینه شده توســط Staji و همکاران در سال 2016 )33( مورد بررسی قرار 

گرفتند و شیوع ژن های مورد نظر در جدایه مورد ارزیابی قرار گرفت. توالی 

پرایمرهای مورد اســتفاده در مطالعه حاضر جهت تعیین گروه فیلوژنتیک و 

ردیابی ژن های حدت مورد نظر در جدول 2 ارائه شده است. 

تجزیه و تحلیل آماری نتایج جهت مقایســه میزان شــیوع گروه های 

فایلوژنتیــک و ژن های حدت فوق الذکر به واســطه آزمون های مربع کای 

)Chi Square = X2( و Fisher’s Exact Test با ســطح اطمینان %95 

و میــزان معنی داری )P>0.05( توســط نرم افزار SPSS نســخه 21 انجام 

پذیرفت.

نتایج
نتایج مربوط به کشــت و جداسازی اشریشیا کلی از نمونه های ادراری 

انسان و کلی باسیلوز طیور مشخص نمود که به ترتیب 160 جدایه باکتری 

E. coli  از 240 نمونــه ادرار انســان )66 %( بــا علائم خاص عفونت های 

ادراری و 100 جدایه از 140 نمونه مربوط به لاشه طیور )71 %( مشکوک به 

کلی باسیلوز تشخیص داده شده و جداسازی شد. 

نتایــج مربــوط به آزمون PCR جهــت تعیین فیلوگــروه و فیلوتیپ و 

همچنین ردیابی ژن های حدت ذکر شده در تصویر 1 ارائه شده است. 

براســاس نتایــج آزمــون Triplex-PCR جهت مقایســه گروه های 

فیلوژنی جدایه های اشریشــیا کلی عفونت ادراری در انسان و کلی باسیلوز 

طیور مشــخص گردید جدایه های مورد نظر در چهار گروه فیلوژنی انتشــار 

 B2 دارند که بیش ترین فراوانی در جدایه های انســانی مربوط به فیلوگروه

)47 %( و سپس گروه D )30 %( می باشد. همچنین در جدایه های مربوط به 

کلی باسیلوز طیور، بیش ترین فراوانی مربوط به فیلوگروه D )34 %( و سپس 

گروه A )32 %( می باشد )جدول 3(.

 آنالیــز آماری میزان شــیوع جدایه ها در گروه هــای فیلوژنی در میان 

ســویه های مرتبط با عفونت ادراری و کلی باسیلوز طیور مشخص نمود که 

میزان شیوع سویه ها در گروه فیلوژنی A در جدایه های اشریشیا کلی مربوط 

به کلی باســیلوز طیور به طور معنی دار بیش تر از جدایه های اشریشیا کلی 

سمانه جورابلو و همکاران،   قرابت زنتیکی اشریشیاکلی طیور و عفونت ادراری

جدول 2. توالی آغازگرهای استفاده شده در مطالعه حاضر جهت تعیین گروه فیلوزنتیک و ردیابی ژن های حدت در جدایه های اشریشیا کلی مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور.

توالی آغازگرها نام آغازگر
)5→3(

)bp( سویه های شاهد اندازه محصول
مثبت

آغازگرهای مربوط به تعیین گروه فیلوژنتیک

chuA-FGACGAACCAACGGTCAGGAT279ECOR62 )رفرانس 13(

chuA-RTGCCGCCAGTACCAAAGACA

yjaA-FTGCCGCCAGTACCAAAGACA211ECOR62

yjaA-RATGGAGAATGCGTTCCTCAAC

F-TSPE4C2GAGTAAGTTCGGGGCATTCA152ECOR62

R-TSPE4C2CGCGCCAACAAAGTATTACG

آغازگرهای مربوط به ژن های حدت مورد بررسی )رفرانس 1(

sfa/focDE-FCTCCGCAGAACTGGGTGCATCTTA410)+sfa/focDE+; papEF( J96

sfa/focDE-RCGCAGGAGTAATTACAAACCTGGCA

papEF-FGCAACAGCAACGCTGGTTGCATCA336)+sfa/focDE+; papEF( J96

papEF-RAGAGAGAGCCACTCTTATACGGACA

iucD-FTACCGGATTGTCATATGCAGACCGT602)+iucD( A30

iucD-RAATATCTTCCTCCAGTCCGGAGAAG

hly-FAACAAGGATAAGCACTGTTCTGGCT1177)+28C )hly

hly-RACCATATAAGCGGTCATTCCCGTCA
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عفونت ادراری در انســان می باشــد )P=0/002(. همچنین شــیوع سویه ها 

در گروه فیلوژنی B2 در جدایه های اشریشــیا کلــی عفونت ادراری به طور 

معنی دار بیش تر از جدایه های اشریشــیا کلی کلی باســیلوز طیور می باشــد 

 .)P=0/009(

تعیین فیلوتایپ جدایه های اشریشیا کلی عفونت ادراری و کلی باسیلوز 

طیور نشان داد که جدایه های مورد نظر در هفت تحت گروه فیلوژنی انتشار 

 B23 دارند که بیش ترین فراوانی در جدایه های انسانی مربوط به تحت گروه

)41/9%( و ســپس تحت گروه D2 )16/25%( بوده و در جدایه های مربوط 

به طیور، بیش ترین فراوانی مربوط به تحت گروه A1 )24%( و سپس تحت 

گروه B23 )19%( می باشــد )جدول 3(. آنالیز آماری نیز مشــخص نمود که 

ســویه های فیلوتیپ  A0 و D1 در جدایه های اشریشــیا کلی طیور به طور 

 .)P=0( و )P=0/006( معنــی دار بیش تر از جدایه های ادراری انســان اســت

همچنین مشــخص گردید شیوع ســویه های فیلوتیپ B23 در جدایه های 

اشریشــیا کلــی عفونت ادراری بــه طور معنــی دار بیش تــر از جدایه های 

 .)P=0( کلی باسیلوز طیور است

توســط   papEF و   hly ،iucD ،sfa/focDE ژن هــای  ردیابــی 

آزمــون Tetraplex-PCR در جدایه های اشریشــیا کلی عفونت ادراری 

و کلی باســیلوز نشــان داد کــه ژن iucD، دارای بیش تریــن فراوانــی در 

جدایه هــای هر دو میزبان می باشــد )جدول 3(. آنالیز آماری میزان شــیوع 

ژن های حدت مورد نظر در میان دو میزبان نشــان داد که میزان شیوع ژن 

iucD درجدایه های اشریشیا کلی کلیباسیلوز طیور به طور معنی دار بیش تر 

 sfa/focDE و ژن )P=0( از جدایه های اشریشــیا کلی عفونت ادراری است

در جدایه های مرتبط با عفونت ادراری انســان بــه طور معنی دار بیش تر از 

.)P=0/004( جدایه های اشریشیا کلی کلی باسیلوز طیور است

بررســی فراوانی ژن هــای حــدت در گروه های فیلوژنــی جدایه های 

اشریشــیاکلی انسانی و طیور نشــان داد ژن iucD در چهار گروه فیلوژنی 

دارای بیش تریــن فراوانی بــوده و در جدایه های مربوط به طیور بیش ترین 

توزیــع ژن ها، درگروه فیلوژنی D و در مورد جدایه های انســانی بیش ترین 

توزیع ژن ها، درگروه فیلوژنی B2 می باشد )جدول 3(.

بحث
اعضــاء پاتوتیپ های APEC و UPEC هر دو بــه عنوان دو زیر گروه 

بسیار مهم از اشریشیا کلی های بیماریزای خارج روده ای )ExPEC( مطرح 

بوده و از اهمیت بهداشــتی بســیار بالایی برخوردار هستند و توانایی ایجاد 

عفونت های مشــترک بین انســان و دام را نیز دارا هســتند کــه این موارد 

اهمیت بســیار بالای این باکتری ها را نشان می دهد )28، 14، 9، 8، 5(. در 

مطالعه حاضر مشخص شد که در 66 % از افراد نشان دهنده علائم بالینی 

عفونت های ادراری مراجعه کننده به آزمایشــگاه های تشخیص طبی شهر 

سمنان، E. coli مسبب ایجاد عفونت بوده است. همچنین مشخص شد که 

اشریشــیا کلی در 71% از موارد در طیور گوشتی ارجاعی به آزمایشگاه های 

 )P=0/002( جدول 3. میزان شیوع گروه های فیلوژنتیک، فیلوتیپ ها و ژن های حدت مورد بررسی در جدایه های اشریشیا کلی مربوط به کلی باسیلوز طیور و عفونت ادراری انسان. *  اختلاف معنی دار
شیوع گروه A بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور. # اختلاف معنی دار )P=0/009( شیوع گروه B2 بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور. 
** اختلاف معنی دار )P=0/006( شیوع گروه A0 بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور. *** اختلاف معنی دار )P=0( شیوع گروه B23 بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری 

انسان و کلی باسیلوز طیور. ## اختلاف معنی دار )P=0( شیوع گروه D1 بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور. β اختلاف معنی دار )P=0( شیوع ژن iucD بین جدایه های 
مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور. α اختلاف معنی دار)P=0/004( شیوع ژن sfa/focDE بین جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور.

ژن های حدت )%(تعداد سویه ها )%(فیلوتایپتعداد سویه ها )%(گروه فیلوژنی

hlyiucDSfa/focDEpapEF

 A25 )15/6(*A0عفونت ادراری
**2 )1/25(0 )0(11 )4/84(1 )0/44(1 )0/44(

A123 )14/35(

B112 )7/5(B112)7/5(1 )0/45(4 )1/76(6 )2/64(2 )0/88(

B275 )46/9(#B228 )5(16 )7/05(44 )19/38(36 )15/85(22 )9/7(

B23 
***67 )41/9(

D48 )30( D1 
##22 )13/75(2 )0/88(24 )10/6(14 )6/15(4 )1/75(

D226 )16/25(

)25/09(α29 )12/77( β57)36/58( 83)8/38( 16019 )100(تعداد کل)100( 160تعداد کل

 A32 )32(* A0کلی باسیلوز طیور
**8 )8(1 )0/7(31 )22(3 )2/13(5 )3/54(

A124 )24(

B13 )3(B13 )3(0 )0(3 )2/13(0 )0(1 )0/71(

B231 )31(#B2212 )12(4 )2/83(26 )18/44(7 )4/96(8 )5/7(

B23 
***19 )19(

D34 )34(D1 
##20 )20(2 )1/42(29 )20/53(9 )6/38(9 )6/38(

D214 )14(

)13/47(α23 )16/33( β19)63/1( 89)4/95( 7)100( 100تعداد کل)100( 100تعداد کل
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تشخیصی دامپزشکی در سمنان مسبب ایجاد عفونت عمومی و سپتی سمی 

می باشد و این نتایج اهمیت گونه E. coli را در ایجاد عفونت های فوق الذکر 

مشخص می نماید. 

تعیین گروه های فیلوژنتیک یکی دیگر از راه های دســته بندی یا رده 

بندی باکتری E. coli در میزبان های متفاوت می باشد و مشخص شده است 

که سویه های ExPEC انسانی عمدتاًً در گروه های فیلوژنتیک B2 و D قرار 

دارند درحالی که سویه هایی که در گروه های A و B1 قرار می گیرند عموما 

بصورت همزیســت و یا فرصت طلب مطرح بوده و کمتر بیماریزا هستند، 

گرچه در برخی مطالعات مشخص شده که اعضاء متعلق به همین گروه های 

همزیســت ممکن است ژن های حدت بســیار مهمی را با خود حمل کرده 

و به ســایر سویه ها از طریق انتقال افقی و عمودی منتقل نمایند )13،34(. 

در مطالعه حاضر سویه های متعلق به گروه های B2 و D بیشترین فراوانی 

را در میان جدایه های اشریشــیا کلی ایجاد کننده عفونــت ادراری به خود 

اختصاص داده اند که این امر با مطالعات پیشــین توسط دیگر محققان هم 

خوانــی دارد )17( گرچه در مطالعه مشــابه دیگری که در منطقه دیگری از 

ایران صورت گرفته است گروه های A و B1 نیز بعنوان سویه های بیماریزای 

دستگاه ادراری شایع معرفی شده اند )33(. در این رابطه برخی محققان بیان 

نموده اند که سویه های همزیست و بیماریزای داخل روده ای نیز می توانند به 

عنوان منشأء عفونت در بافت های خارج روده ای مانند دستگاه ادراری مطرح 

باشند و دلیل این امر معمولا عدم رعایت موازین بهداشتی بیان شده است 

)4،26(.  در مورد جدایه های طیور نیز در این مطالعه بیشترین شیوع متعلق 

به گروه های B2 و A می باشد. برخی از فاکتورهایی که بر انتشار گروه های 

فیلوژنتیک در میزبان ها بسیار مؤثر می باشد شامل منطقه جغرافیایی، نوع 

تغذیه، تجویز آنتی بیوتیک ها و ســایر عوامل اکولوژیکی می باشند )6(. به 

هرحال مطالعه حاضر نشــان داد که ســویه های گــروه B2 بخش اعظم و 

مشــترکی را در میــان جدایه های E. coli ادراری و کلی باســیلوز طیور به 

خود اختصاص داده اند و این امر اهمیت گوشــت طیور را به عنوان مخزن 

عفونت برای اشریشــیا کلی های خارج روده ای انسان و بویژه عفونت زای 

ادراری بیش از پیش روشن می سازد )37( گرچه نقش و اهمیت سویه های 

متعلق به گروه A نیز در ایجاد عفونت ادراری قبلا روشــن شــده و اعضای 

این فیلوگروه جزء بیماریزاهای اصلی در عفونت های ادراری انسان معرفی 

نشده اند، ولی به هر حال به عنوان اجرام بیماریزا در دستگاه ادراری انسان 

)هرچند با اهمیت کمتر نسبت به گروه های B2 و D( حضور داشته و اهمیت 

آن ها منتفی نمی باشد )33(.

sfa/ و hly ،iucD ،papEF بررســی میزان شــیوع ژن های حــدت

focDE در جدایه های اشریشیا کلی مربوط به مطالعه حاضر مشخص نمود 

که ژن iucD بیشــترین فراوانی را در سویه های E. coli مربوط به هر دو 

میزبان نسبت به سایر عوامل حدت مورد بررسی دارا می باشد. این ژن یکی 

از پنج ژن تشکیل دهنده اپرن بیان کننده سیستم آئروباکتین می باشد که 

در تولید سیدروفورها و جذب آهن از محیط دخیل می باشند )23(. مطالعات 

قبلی مشخص نموده اند که سویه های ExPEC باکتری معمولا حامل این 

اپرن بوده و بواســطه این اپرن توانایی بقاء و تکثیر شــدن در مکان هایی با 

 iucD غلظت پایین آهن را بدست می آورند )12،23(. مقایسه میزان شیوع

در جدایه های عفونت ادراری و طیور نشــان دهنده شیوع بیشتر این ژن در 

جدایه های طیور نســبت به جدایه های انســانی از لحاظ آماری می باشد. با 

توجه به اینکه یون های آهن در بســیاری از فعالیت های سلولی مانند احیاء 

پراکســید، انتقال الکترون و بیوسنتز اسیدهای نوکلئیک دارا می باشد، این 

گونه عنوان شــده است که ســویه های مختلف ExPEC از مکانیسم های 

مختلفی جهت اخذ آهن از محیط اســتفاده می نمایند )11( و بر این اساس 

می توان اینطور اســتنباط نمود که به هر حال ســویه های UPEC که فاقد 

ژن iucD می باشند از سایر مکانیسم ها و امکانات جذب آهن برای مرتفع 

نمودن نیاز خود بهره می گیرند. مقایسه شیوع iucD در گروه های فیلوژنی 

در دو میزبان نیز نشان داد که بیشترین شیوع این ژن در جدایه های مربوط 

 B2 و در جدایه های مربوط به عفونت ادراری در گروه D بــه طیور در گروه

می باشد و با توجه به اینکه گروه های فوق در میزبان های مذکور بیشترین 

انتشــار را داشــته اند، لذا شیوع بیشــتر این ژن در این گروه ها قابل توجیه 

می باشد.  

پس از ژن iucD که در جذب آهن دخیل می باشــد، در مطالعه حاضر 

شــیوع ژن های papEF و sfa/focDE بیشــترین میزان شیوع را به خود 

اختصاص داده اند. سویه های مربوط به پاتوتیپ ExPEC مانند اعضاء متعلق 

به پاتوتیپ های بیماریزای داخل روده ای E. coli گروه بســیار نامتجانس و 

متغیری از لحاظ ژنتیکی بوده و ممکن است از لحاظ توانایی موضعی شدن 

و تکثیر در بافت های خارج از دستگاه گوارشی با یکدیگر متفاوت باشند )38( 

 ExPEC و عوامل چسبندگی که بیشترین میزان شیوع را در میان سویه های

دارند شــامل فیمبریــه نــوع یــک )pilli(، P، S/F1C 1-type و عوامل 

سمانه جورابلو و همکاران،   قرابت زنتیکی اشریشیاکلی طیور و عفونت ادراری

تصویر 1. نتایج مربوط به آزمون Triplex-PCR جهت تعیین گروه های فیلوژنتیک اشریشیا 
کلــی. M: مارکر 50 جفت بازی، C+: شــاهد مثبت )ســویه حاوی 3 ژن مــورد نظر در مطالعه 
Staji و همکاران 2016( حاوی هر ســه ژن chuA، yjaA و C2.Tspe4. شــماره های 1-8 

جدایه های اشریشیا کلی مورد مطالعه. C-: شاهد منفی )مخلوط واکنش فاقد DNA الگو(.
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اتصال های خانواده Dr می باشــند )20(. در مطالعه حاضر مشخص شد که 

حــدود 38 % از جدایه های مربــوط به عفونــت ادراری و 30 % جدایه های 

 S/F1C و P مرتبط به کلی باسیلوز طیور حامل ژن های مربوط به آدزین های

می باشند و این نتایج نشان دهنده اهمیت این نوع عوامل چسبندگی و سایر 

انواع عوامل اتصال در این دو نوع عفونت خارج روده ای می باشــد. مقایسه 

میزان شــیوع ژن های مرتبط با ایــن دو نوع عامل اتصال در فیلوگروه های 

 D و B2 مختلف نشان داد که بیشترین میزان شــیوع در اعضاء گروه های

می باشد که این امر تایید کننده اهمیت بیشتر گروه های فوق الذکر در ایجاد 

عفونت های خارج روده ای توسط E. coli می باشد. همچنین مقایسه شیوع 

ژن های مربوطه در میان جدایه های انسان و طیور نشان دهنده شیوع بیشتر 

عامــل اتصال نــوع S/F1C در میان جدایه های مربوط بــه عفونت ادراری 

نســبت به طیور می باشــد که با مطالعات ســایر محققین همخوانی داشته 

)19،20،33( و اهمیت بیشــتر این نوع عامل اتصال را در اســتقرار و تکثیر 

شــدن در مخاطات دستگاه ادراری انسان نشان می دهد. همولیزین یکی از 

مهمترین توکسین های گونه E. coli بوده و اپرن رمز کننده این توکسین 

بر روی یکی از پلاسمیدهای سروتیپ H7:O157 اشریشیا کلی قرار دارد. 

همچنین اپرن این توکسین در کنار ژن های رمز کننده فیمبریه نوع pap در 

یــک جزیره بیماریزایی )Pathogenicity Island( و در محل کروموزوم 

برخی سویه های پاتوتیپ UPEC قرار دارد )3(. همولیزین بصورت یک آنزیم 

در آسیب سلول های میزبان، تسهیل انتشار و بیماریزایی باکتری دخیل بوده 

 E. و بیان شــده است که شیوع این آنزیم بیشتر در میان سویه های مهاجم

coli به دستگاه ادراری نسبت به سویه های فرصت طلب مشاهده می شود 

)16(. بررسی شیوع ژن hly در جدایه های اشریشیا کلی مربوط به دو میزبان 

و گروه های فیلوژنتیک مشخص نمود که عمدتاًً میزان انتشار در گروه های 

B2 و D قرار داشته و نقش و اهمیت بیشتر اعضاء این دو گروه را در ایجاد 

عفونت های خارج روده ای خاطرنشــان می نماید. همچنین حضور این ژن 

در جدایه های مربوط به سایر گروه های فیلوژنتیک و جدایه های مربوط به 

طیور تاییدی بر این امر می باشد که ژن های حدت در باکتری اشریشیا کلی 

قادرند بواسطه مکانیسم های مختلف انتقال ژن در میان سویه های مختلف 

انتشــار یافته و به هرحال اعضاء گروه هــای فیلوژنی غیرمهاجم نیز گاهی 

حامل ژن های برخی عوامل حدت بسیار مهم و بیماریزا باشند )1،2،34(. 

درمطالعــات مختلف و بســیار زیادی که تاکنون صورت گرفته اســت 

 ExPEC گوشت طیور به عنوان یکی از مخازن اصلی و بسیار مهم سویه های

برای انسان معرفی شده است )17( و نتایج مربوط به برخی مطالعات نشان 

دهنده حضور ژن های حــدت دخیل در ایجاد عفونت های خارج روده ای در 

پلاســمیدهای قابل انتقال بین پاتوتیپ های APEC و UPEC می باشــند 

)27(، گرچه بســیاری دیگر از ژن های دخیل در حــدت بر روی کروموزوم 

واقع شده اند اما به هرحال این ژن ها نیز قادرند توسط مکانیسم های مختلف 

انتقال ژن در بین اعضاء یک گونه منتشر و جا به جا شوند )21،35(. 

نتیجــه گیری نهایــی: در مطالعه حاضر نیز به جز تفاوت های معنی دار 

اندکی که درخصوص شیوع گروه های فیلوژنتیک و نوع عامل اتصالی غالب 

در جدایه های مربوط به عفونت ادراری انسان و کلی باسیلوز طیور در منطقه 

ســمنان مشاهده شــد، می توان این چنین عنوان نمود که همپوشانی های 

عمــده ای از نقطه نظر فیلوژنی و برخی ژن های حدت در میان ســویه های 

E. coli بیماریــزا در ایــن دو میزبان در منطقه حضور دارد و گوشــت طیور 

می تواند بعنوان یک مخزن مهم برای انسان مطرح باشد، گرچه هم مخازن 

این باکتری برای انســان بســیار متنوع می باشــند و هم نوع عفونت های 

روده ای و خــارج روده ای که باکتری در انســان ایجاد می نماید نســبتا زیاد 

هستند. لذا جهت تعیین دقیق ارتباط بین سویه های اشریشیا کلی بیماریزا 

در میزبان های متفاوت در یک منطقه تعیین نوع ســروتیپ، ژنوتیپ دقیق 

و همه جانبه چه از نظر حدت و چه از سایر دیدگاه ها نظیر مقاومت دارویی 

و همچنین تعیین ارتباط و مشــاهده شــباهت بین الگوهای مقاومت آنتی 

بیوتیکی در بین سویه های مربوط به دو میزبان بسیار راه گشا و تعیین کننده 

بوده و برای این امر مهم توصیه می شوند.

   

تشکر و قدردانی
نویســندگان برخود لازم می دانند که از مســئولین محترم دانشــکده 

دامپزشــکی و معاونت پژوهشی دانشگاه سمنان جهت تسهیل روند انجام 

پژوهش فوق، مراتب تشکر و قدردانی خود را ابراز نمایند.
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Abstract:
BACKGROUND: Escherichia coli is a particularly complex species that is grouped into pa-

thotypes of partly zoonotic intestinal pathogenic E. coli and extraintestinal pathogenic E. coli 
(ExPEC). Strains belonging to ExPEC are able to cause various clinical signs in hosts and due 
to similar genetic determinants, these hosts may act as a source of infection for each other. 

OBJECTIVES: Recent reports of outbreaks of human urinary tract infections (UTIs) have 
stimulated interest in the potential that E. coli from animals has to cause human UTIs via the 
food supply especially poultry meat, so we aimed to assess the genetic relationships between 
strains from these two hosts.

METHODS: A total  of  260  E. coli  isolates  were  obtained  from human  UTI’s (160 strains) 
and  poultry colibacillosis cases (100 strains)  and  phylogenetic  grouping  was  done  based  on  
the Triplex-PCR  method and virulence genotyping was carried out using a modified Tetraplex-
PCR detecting hly, iucD, papEF and sfa/focDE genes.

RESULTS: Statistical analysis of results demonstrated that prevalence of B2 & D phylogroups 
in human UTI’s (77%) and D & A groups in poultry strains (66%) are higher than others, con-
siderably. Statistical analysis showed that distribution of A phylogroup within poultry isolates 
versus human and B2 phylogroup within human isolates versus poultry ones were higher, 
significantly. It was shown that iucD is noticeablymore prevalent in poultry strains rather than 
human isolates,. Also, sfa/focDE gene was significantly more distributed in human strains than 
poultry isolates.

CONCLUSIONS: In sum, despite the minor genetic differences between isolates from both 
hosts, our results showed that there are major genetic similarities in E. coli isolates from human 
UTI and poultry colibacillosis cases in the region and these two hosts can play an important 
role as infection source for the other one.  
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Figure Legends and Table Captions
Table 1. Identification of Escherichia coli Phylogroups and Phylotypes based on the presence of three genetic markers: chuA, yjaA and 
TSPE4.C2.
Table 2. Primer sequences used in this study for identification of phylogenetic groups and detection of Virulence genes in E. coli isolates 
from urinary tract infections and poultry colibacillosis.
Table 3. Prevalence and distribution of Phylogroups, Phylotypes and detected Virulence genes in E. coli isolates from poultry colibacillosis 
and urinary tract infections.
Figure 1. Triplex-PCR Gel Electrophoresis results for identification of E. coli Phylogenetic. M: 50 bp marker, Lane C+: positive control 
(strain harboring all 3 genes in Staji et al., 2016 study) harboring chuA, yjaA and Tspe4.C2. 1-8: E. coli isolates. C-: Negative control (Reac-
tion mixture without DNA template).


