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Abstract 

Campylobacter spp. are major foodborne pathogens, with C. jejuni and C. coli being the most common 

species associated with human disease. Poultry and livestock serve as important reservoirs, and 

secretion system–related genes such as flaA and virB11 play critical roles in pathogenicity. In this 

cross-sectional study, 392 samples from chickens, cattle, sheep/goats, and water sources in Behbahan, 

Iran, were analyzed. Isolation and identification of Campylobacter were performed using standard 

microaerophilic culture methods, phenotypic tests, and PCR targeting the 16S rRNA gene. The 

virulence genes flaA and virB11 were detected by specific PCR assays. Statistical analyses were 

performed using the chi-square and Fisher’s exact tests. Campylobacter spp. was detected in 12.8% 

(50/392) of samples. Chickens showed the highest prevalence (20.3%), followed by water (10.7%), 

cattle (5.7%), and sheep/goats (4.9%). Molecular identification revealed 72% C. jejuni and 28% C. 

coli. The flaA gene was present in 66% of isolates and was significantly associated with species (P < 

0.05), being more common in C. jejuni. No isolate carried the virB11 gene. Poultry represents the 

main reservoir for potentially virulent Campylobacter strains in the region. The high prevalence of 

flaA highlights the virulence potential of circulating isolates. Enhanced hygiene and surveillance 

measures are recommended. 
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Introduction 

Campylobacter spp. is among the most important bacterial agents of foodborne gastroenteritis worldwide and 

remain a major public health concern because of their high incidence, broad host range, and association with severe 

post-infectious sequelae. These organisms are responsible for a substantial burden of diarrheal disease globally and 

have been linked to Guillain–Barré syndrome, reactive arthritis, and other neurological and immunological 

complications. Among the more than 30 species currently recognized within the genus Campylobacter, C. jejuni 

and C. coli are the predominant causes of human campylobacteriosis. Transmission to humans occurs mainly 

through the consumption of contaminated food of animal origin, particularly poultry meat, but also through direct 

contact with colonized animals and exposure to contaminated water or environmental sources. Domestic poultry are 

considered the principal reservoirs of Campylobacter, and colonization rates in chickens are frequently high across 

different geographic regions. In addition to poultry, ruminants such as cattle, sheep, and goats may act as secondary 

reservoirs and contribute to environmental contamination through fecal shedding. The persistence of Campylobacter 

in farm settings, especially under favorable microaerophilic and humid conditions, facilitates persistence and 

zoonotic transmission. In Iran, multiple studies have reported the presence of Campylobacter in poultry farms and 

retail meat products; however, data on indigenous livestock raised in traditional and semi-industrial production 

systems, particularly in warm and humid regions of southwestern Iran, remain limited. 

The pathogenicity of Campylobacter is multifactorial and involves a variety of virulence-associated genes related 

to motility, adhesion, invasion, toxin production, and immune evasion. Among these, flagellum-associated genes 

are particularly importance because they contribute not only to bacterial motility but also to host cell interaction and 

colonization. The flaA gene, encoding flagellin A, plays a central role in intestinal colonization and is often regarded 

as a key determinant of virulence. In contrast, virB11, a gene associated with the type IV secretion system (T4SS), 

is less frequently detected in Campylobacter spp. but may be involved in plasmid transfer, horizontal gene transfer, 

and dissemination of virulence and antimicrobial resistance determinants. 

Given the public health importance of Campylobacter and the scarcity of data regarding virulence-associated genes 

in indigenous animal reservoirs in southwestern Iran, the present study was designed to determine the prevalence of 

C. jejuni and C. coli in poultry, cattle, sheep, goats, and water sources in Behbahan County, Iran, and to investigate 

the distribution of the secretion system-associated genes flaA and virB11 in relation to host type and bacterial 

species. 

Materials & Methods 

This cross-sectional experimental study was conducted in 2024 in Behbahan County, southwestern Iran. A total of 

400 samples were initially collected using multistage cluster random sampling from poultry farms, cattle farms, 

sheep and goat herds, and environmental water sources. After exclusion of contaminated or improperly transported 

samples, 392 specimens were included in the final analysis. Samples consisted of fresh fecal specimens from 

chickens, cattle, sheep, and goats, as well as water and wastewater samples associated with animal husbandry 

environments. 

All samples were transported under cold-chain conditions at 4 °C and processed within four hours after collection 

to minimize loss of viability and reduce contamination. Isolation of Campylobacter spp. was performed using a 

microaerophilic enrichment procedure followed by cultivation on blood agar and Mueller-Hinton agar under 

microaerophilic conditions (5% O2, 10% CO2, and 85% N2) at 37 °C for 72 h. Presumptive isolates were identified 

using standard microbiological techniques, including colony morphology, Gram staining, and biochemical tests 

such as oxidase, catalase, hippurate hydrolysis, nitrate reduction, and assessment of growth at different temperatures 

and salt concentrations. Genomic DNA was extracted from confirmed isolates using a commercial silica column-

based kit according to the manufacturer’s instructions. DNA purity and concentration were evaluated by 

spectrophotometry and agarose gel electrophoresis. Molecular confirmation of the genus Campylobacter was 

performed by polymerase chain reaction (PCR) targeting the 16S rRNA gene. The amplified products were 

sequenced and compared with reference sequences in the NCBI GenBank database to identify the isolates at the 

species level. 

To assess the virulence-related genetic profile of the isolates, specific PCR assays were conducted to detect two 

secretion system-associated genes: flaA (associated with motility and T3SS-like function; 1077 bp) and virB11 

(associated with T4SS; 470 bp). PCR amplification products were visualized by 2% agarose gel electrophoresis. 
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Statistical analysis was performed using SPSS version 22. The associations between categorical variables, including 

host type, Campylobacter species, and presence of virulence genes, were evaluated using Pearson’s chi-square test 

or Fisher’s exact test when appropriate. Statistical significance was defined as a p-value < 0.05. 

Discussion of Results and Conclusions 

Among the 392 samples analyzed, 50 (12.8%) were positive for Campylobacter spp. The highest isolation rate was 

observed in chickens, with 37 positive samples out of 182 (20.3%). In contrast, Campylobacter was detected in 8 

of 141 cattle samples (5.7%), 2 of 41 sheep and goat samples (4.9%), and 3 of 28 water samples (10.7%). These 

findings indicate that poultry represents the main reservoir of Campylobacter in the studied area, while livestock 

and environmental water sources may also contribute to bacterial circulation and transmission. 

Sequence analysis of the 16S rRNA gene revealed that 36 isolates (72%) were identified as C. jejuni and 14 isolates 

(28%) as C. coli. C. jejuni predominated in all sample types, particularly in chickens, whereas C. coli was distributed 

across both poultry and livestock sources. Although C. jejuni was more common overall, statistical analysis showed 

no significant association between host type and species distribution (p > 0.05). This suggests that both species are 

capable of colonizing multiple animal hosts and environmental reservoirs, supporting the possibility of overlapping 

ecological niches and cross-species transmission. The virulence gene analysis showed that flaA was present in 33 

of 50 isolates (66%). The frequency of flaA was significantly higher in C. jejuni isolates than in C. coli isolates, 

with 75% versus 42.9%, respectively (p < 0.05). Most flaA-positive isolates were obtained from chicken samples, 

emphasizing the central role of poultry in maintaining virulent Campylobacter populations. Because flaA contributes 

to motility, colonization, and host interaction, its high prevalence indicates a substantial pathogenic potential among 

the isolates detected in this region. The stronger association between flaA and C. jejuni may also help explain the 

global epidemiological dominance of this species in human campylobacteriosis. 

In contrast, the virB11 gene was not detected in any of the isolates regardless of host source or species. This finding 

suggests that T4SS-associated virulence and plasmid-mediated genetic exchange may not be major mechanisms in 

the Campylobacter populations circulating in Behbahan County. However, the absence of virB11 should be 

interpreted with caution, as virulence gene distribution can vary substantially by geography, host species, and time. 

Continued monitoring is therefore necessary to determine whether this pattern is stable across seasons and 

production systems. 

The overall prevalence of Campylobacter observed in this study is consistent with prior reports from Iran and other 

countries with similar climatic conditions and animal husbandry practices. The relatively high prevalence in poultry 

is indicative of the known susceptibility of chickens to asymptomatic intestinal colonization and the role of poultry 

production systems as major reservoirs for zoonotic transmission. The presence of Campylobacter in cattle, sheep, 

goats, and water samples further indicates environmental dissemination and potential contamination pathways that 

may contribute to human exposure. 

From a public health perspective, the detection of potentially virulent Campylobacter strains in indigenous animals 

and environmental water sources highlights the need for improved surveillance and control strategies. Strengthening 

biosecurity in poultry farms, improving sanitation in traditional animal production systems, and preventing fecal 

contamination of water sources are essential measures for reducing the burden of campylobacteriosis. Furthermore, 

molecular monitoring of virulence determinants, such as flaA, may facilitate the identification of high-risk isolates 

and inform targeted interventions. 

In conclusion, this study demonstrates that indigenous poultry and livestock in southwestern Iran harbor 

Campylobacter spp., with chickens serving as the principal reservoir. C. jejuni was the dominant species, and the 

high prevalence of the flaA gene, especially among C. jejuni isolates, suggests substantial zoonotic potential. The 

absence of virB11 indicates that T4SS-related virulence may not be widespread in the studied population. Overall, 

these findings emphasize the importance of integrating microbiological, molecular, and epidemiological 

surveillance to better understand the ecology of Campylobacter in animal reservoirs and to reduce the risk of 

transmission to humans. 
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 چکیده

در  ریدرگ یهاگونه نیترعیشا یکول لوباکتریکمپو  یژژون لوباکتریکمپمنتقله از غذا هستند  یهاپاتوژن نیتراز مهم لوباکتریکمپ یهاگونه

نقش  virB11و  flaAمانند  یترشح یهاستمیوابسته به س یهاو ژن اندیباکتر نیا یها مخازن اصلو دام وری. طروندیبه شمار م یانسان یماریب

و  ی. جداسازندشد یهان بررسدر بهب ینمونه از مرغ، گاو، گوسفند / بز و منابع آب 0۹0 ،یمطالعه مقطع نیدارند. در ا ییزایماریدر ب یمهم

و  flaA یهاانجام گرفت. ژن 16S rRNAژن  PCRو  یپیفنوت یهاآزمون ل،یکروآئروفیکشت م یهابا روش لوباکتریکمپ ییشناسا

virB11  باPCR ها درصد نمونه 5/10صورت گرفت. در مجموع  شریو ف دویکا یهابا آزمون یآمار لیشدند. تحل یابیارز یاختصاص

 ۹/0درصد( و گوسفند / بز ) 7/8درصد(، گاو ) 7/14درصد(، سپس آب ) 0/04) هامرغ در وعیش نیبودند. بالاتر لوباکتریکمپ ی( دارا0۹0/84)

 هازولهیدرصد ا 00در  flaAبودند. ژن  یکول لوباکتریکمپدرصد  05و  یژژون لوباکتریکمپدرصد  70 ،یدرصد( مشاهده شد. از نظر مولکول

نبود.  virB11حامل ژن  یازولهیا چیبود. ه ترعیشا یژژون لوباکتریکمپ( و در P< 48/4داشت ) یبا گونه باکتر یداریاط معنشد و ارتب افتی

 تیدهنده ظرفنشان flaAژن  یبالا وعیدر منطقه هستند. ش لوباکتریکمپ یزایماریبالقوه ب یهاهیمخزن سو نیترمهم ورید طدهنینشان م جینتا

 .شودیم هیتوص یمولکول شیبهداشت و پا تی. تقوهاستزولهیابل توجه اق ییزایماریب

 PCRحدت،  یهاژن ور،ی، طflaA ،virB11، یکول لوباکتریکمپ، یژژون لوباکتریکمپ :یدیکل یهاواژه

                                                           
 نویسندۀ مسئول مکاتبات 

؛ 1048، زیست شناسی میکروبی. virB11و  flaAحدت  یهابهبهان با تمرکز بر ژن یو آب یدر منابع دام لوباکتریکمپ یمولکول ییو شناسا شی. پادیپور, حم ی, محمودنیام البن دهی, سانیقاسم

18(85 :)01-85. 
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 مقدمه 

 یهایرباکت نیترعیو شا نیتراز مهم یکی لوباکتریکمپ

 نی. ارودیار ممنتقله از غذا در سراسر جهان به شم یزایماریب

 یمورد عفونت گوارش ونیلیسالانه موجب صدها م هایباکتر

–لنیمانند سندرم گ هیموارد بروز عوارض ثانو یو در برخ

 شوندیم کیو عوارض نورولوژ 0یواکنش تی، آرتر1باره

 اکترلوبیکمپ گونه دو جنس، نیمتعدد ا یهاونهگ انیاز م .(1)
 زویلوباکتریکمپ یعامل اصل  0یکول لوباکتریمپکو   0یژژون

 انسان به هایباکتر نیا انتقال یرهایمس .(0) هستند یانسان

 تماس آلوده، یدام محصولات ای گوشت مصرف شامل

 وریط .(0، 0) استآلوده  یهاو آب ناقل واناتیح با میمستق

محسوب  لوباکتریکمپ یمرغ، مخزن اصل ژهیوبه ،یاهل

درصد از  ۹4تا  04 نیاند بمطالعات نشان داده شوند؛یم

 هایباکتر نیدر نقاط مختلف جهان از ا وریط یهاتیجمع

، )گاو نشخوارکنندگان ور،یافزون بر ط. (8)اند شده زهیکلون

 اریز ؛اندشده یمعرف هیعنوان منابع مهم ثانوبهبز(  و گوسفند

 تمد کودها و دام یدنیآب آشام ط،یقادرند در مح هایباکتر

 وندش متقاطع و یطیمح انتقال موجب و بمانند زنده یطولان

 ژهیو؛ بهنداشده گزارش یمشابه یالگوها زین رانیدر ا(. 7، 0)

ومرطوب و گرم طیغرب کشور که شراجنوب مناطق در

در  لوباکتریکمپ یبقا شیپرورش دام منجر به افزا یسبک سنت

 ییزایماریب (.۹ ،5) شده است هایو دامدار طیمح

حدت است که  یهااز ژن یاحاصل مجموعه لوباکتریکمپ

 ،یاحل مختلف عفونت ازجمله چسبندگنقش آنها در مر

 اثبات زبانیم یمنیا ستمیس از فرار و بقا ون،یزاسیکلون تهاجم،

صال که با ات کندیرا کد م ینیپروتئ cadFژن  .(14) است شده

را  یباکتر هیروده، ورود اول الیتلیاپ یهاسلول نیبرونکتیبه ف

 زبانیم یهاورود فعال به سلولدر  ciaB. ژن کندیم لیتسه

 تدر بافت روده مرتبط اس یپاسخ التهاب ینقش دارد و با القا

 نیتوکس دیمسئول تول cdtCو  cdtA ,cdtB یهاژن (.11)

                                                           
1Guillain-Barre syndrome  
2 Reactive arthritis 
3 Campylobacter jejuni 

 یو توقف چرخه سلول DNA بیهستند که با آس یتولتیس

از  گرید یکی (.10) شودیم زبانیم یهاسلول بیموجب تخر

، موجب A پازیاست که با کدکردن فسفول pldAمهم،  یهاژن

و حفظ  ویداتیمقاومت در برابر استرس اکس ،ییغشا یداریپا

 racRوجود ژن  نیهمچن (.7) شودیم طیدر مح یباکتر یبقا

ش م نقو تهاج یمرتبط با چسبندگ یهاژن انیب میکه در تنظ

 ستا رگذاریتأث هاهیجدا ییزایماریتوان ب شیدارد، در افزا

ها، رلوباکتیکمپ یمطالعات رو نینو یهااز جنبه یکی (.10)

 میتقمس قیتزر امکان که است یترشح یهاستمیس یبررس

د. کنیم فراهم را زبانیم سلول به زایماریب مؤثر یهانیپروتئ

 یهاگونه یدر برخ III (T3SS)نوع  یترشح ستمیس

فعال  یتهاجم و چسبندگ ندیاو در فر داردحضور  لوباکتریکمپ

علاوه بر  کند،یرا کد م A نیکه فلاژل flaAنقش دارد. ژن 

التهاب روده مؤثر  جادیو ا T3SS ستمیتحرک، در تعامل با س

 (.10 ،10) شودیم افتی زایماریب یهاهیاست و در اغلب جدا

که انتقال  IV (T4SS)نوع  یترشح ستمیدر مقابل، س

را  ییایباکتر یهاسلول انیحدت م یهاو ژن دهایپلاسم

 یکدگذار virB11ازجمله  ییهاتوسط ژن کند،یم لیتسه

در  virB11اند حضور ژن . مطالعات نشان دادهشودیم

ما وجود ا ؛نادر است لوباکتریکمپ یطیحو م یانسان یهاهیجدا

قاومت و م روالنسیو یبالقوه انتقال فاکتورها شیآن با افزا

و د نیزمان اهم یبررس ،نینابراب ؛(0)همراه است  یکیوتیبیآنت

از توان  یشاخص تواندیم یوانیح یهاهیژن در جدا

 ر،یاخ یهادر سال باشد. یاگونهنیو خطر انتقال ب ییزایماریب

 شیو به افزار لوباکتریکمپ یهادر گونه یکیوتیبیمقاومت آنت

ده کر جادیا یدر سطح جهان یجد یموضوع نگران نیبوده و ا

(، نیسیترومایار)مانند  دهایمقاومت به ماکرول .(18 ،0) است

 هانیکلیساتترا و( نیپروفلوکساسیسانند )م هانولونیفلوروک

 یاختصاص یهاژن. است عیشا یدام یهاهیجدا در ژهیوبه

در  blaOXA-61و  cmeA، cmeB، cmeCجمله از مقاومت

4 Campylobacter coli 

doi:%2010.22108/bjm.2026.149110.1677
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 یهانقش دارند و اغلب در کنار ژن طیانتقال و بقا در مح

 شیموجب افزا یزمانهم نی. اشوندیمشاهده م ییزایماریب

 یاز منابع دام زایماریب داًیمقاوم و شد یهاخطر انتقال سوش

 نهیدر زم یاریمطالعات بس ران،یدر ا .(14) به انسان شده است

 یشتو محصولات گو یصنعت وریدر ط لوباکتریکمپ وعیش

و  یبوم یهامنابع داماما مطالعات بر ؛(۹ ،5) انجام شده است

 نوزه اندافتهی پرورش یرصنعتیغ یهاکه در سامانه یسنت

 جنوب در یبوم واناتیح از حاصل یهاهیجدا .است محدود

 یهاهیجدا با توجه قابل یکیژنت یهاتفاوت یدارا رانیا

مانند  یتهاجم یهاها واجد ژنآن از یبرخ و هستند یصنعت

cadF  وpldA همکارانو  یامام (.5) اندودهبالا ب یبا فراوان 

 اب آزادچر واناتیاند تماس مکرر حشاره کردها زی( ن2023)

 ییزایماریب یهاژن تبادل شیافزا موجب ،یانسان و یآب منابع

 .(۹) است شده یانسان و یدام یهاگونه انیم در مقاومت و

 یمیاقل طیاند شرانشان داده ریخمطالعات ا ن،یهمچن

 یبقا و انتقال افق لیباعث تسه رانیا یریگرمسمهین

 نیب virB11مانند  T4SS یهاژن یمقاوم حاو یدهایپلاسم

 امر نیا. (10)شده است  لوباکتریکمپمتفاوت  یهاهیجدا

 تحد یهاژن و یترشح یهاستمیس ترقیدق یبررس تیاهم

 کنترل یزیربرنامه یبرا را یبوم واناتیح یهاهیجدا رد

 .کندیم دوچندان کشور در یماریب

ها در چرخه لوباکتریکمپروزافزون  تیبا توجه به اهم

 از حاصل یهاهی، کمبود اطلاعات درباره جداکیزئونوت

 به یارمیها در انتقال بآن یاحتمال نقش و رانیا یبوم واناتیح

 و حدت یهاژن وعیش یبررس هدف با حاضر مطالعه انسان،

 یهاهیدر جدا virB11)و  flaA) یترشح یهاستمیس

 واناتیده از حجداش یکول لوباکتریکمپو  یژژون لوباکتریکمپ

 نی)مرغ، گاو، گوسفند، بز و منابع آب( انجام شد. همچن یبوم

 یهاو وجود ژن یگونه باکتر زبان،ینوع م نیارتباط ب

                                                           
1- cross-sectional experimental study  

از توان  یرتقیدق ریتا تصو شد یابیارز یو ترشح ییزایماریب

 کشور ارائه شود. طیدر شرا هاهیجدا نیا کیولوژیدمیاپ

 

 ها مواد و روش

 یمطالعه و جامعه آمار یطراح

بود که با  1یمقطع و یشگاهیآزما - یتجرب نوع از مطالعه نیا

 یپیو فنوت یمولکول یهایژگیو یهدف بررس

 انشهرست در یبوم توانایجداشده از ح یهالوباکتریکمپ

 یانجام شد. جامعه آمار 1040استان خوزستان در سال  بهبهان

قطعه مرغ  848444رأس گاو و گوسفند و حدود  0578شامل 

 بود. شدهمنطقه مطالعه یهایو مرغدار هایموجود در دامدار

و  شد نییو مورگان تع یحجم نمونه براساس جدول کرجس

به روش  یریگنمونه (.17) ندنمونه انتخاب شد 044تعداد 

تدا از اب کهیطورانجام شد؛ به یاچندمرحله یاخوشه یتصادف

 وندیز ،یآغاجر ،یچهار بخش شهرستان بهبهان )مرکز انیم

از  انتخاب شدند. سپس یصورت تصادفو تشان( دو بخش به

 . از هر واحدشدانتخاب  یو دو مرغدار یهر بخش دو دامدار

 گاو، مدفوع شامل نمونه 84 یتصادف طوربه زین یپرورش

 ای)آب  یطیمح یهانمونه و وریط مدفوع بز، گوسفند،

 لیدلبهنمونه  5 ه،یاول یدر بررس .شد یآورجمع( فاضلاب

و  ندشدحذف  لیانتقال استر طیشرا تیعدم رعا ای یآلودگ

ه استفاد یشگاهیآزما یهایبررس یبرا نمونه 0۹0 تیدر نها

 ییزایرمایب لیوابسته پتانس ریمتغ قیتحق نیدر ا. شدند

 یهامستقل شامل حضور ژن یرهایو متغ لوباکتریکمپ

 یکیوتیبیو مقاومت آنت( T4SS و T3SS) یترشح یهاستمیس

 .بودند

 

 هانمونه یآورجمع

 ادهاستف با هادام تازه مدفوع یانیمدفوع از بخش م یهانمونه

 بارهدر. شد یآورجمع داردرب لیاستر ظروف از

از فاضلاب و  ییهاعلاوه بر نمونه مدفوع، نمونه هایمرغدار
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تمام  .شدند یآورجمع زیحاصل از کشتار ن یهاخونابه

و در مدت  گرادیدرجه سانت 0سرد  رهیزنج طیها در شرانمونه

 در یریگنمونه منتقل شدند. شگاهیساعت به آزما 0کمتر از 

زمان احتمال دفع  نیدر ا رایز ؛شد جامان صبح 14 تا 5 ساعات

نوز ه طیمح یدما نیبوده و همچن شتریها بمدفوع تازه در دام

حساس  یهایباکتر یبر بقا تواندیامر م نیبالا نرفته است که ا

  (.15)باشد  رگذاریتأث لوباکتریکمپمانند 

 

 لوباکتریکمپو کشت  یجداساز

 یسازیاز روش غن لوباکتریکمپ یازمنظور جداسبه

استفاده شد. در  KB1با استفاده از دستگاه  کیلیکروآئروفیم

 یاشهیش لوله کی لهیوسبه یکیروش، دو لوله پلاست نیا

گرم نمونه  0در لوله اول  .شدند متصل گریکدی به دهیخم

د و در مخلوط ش لیاستر یولوژیزیسرم ف تریلیلیم 8مدفوع با 

رفت. براث قرار گ نتیکشت نوتر طیمح تریلیلیم 8لوله دوم 

درجه  0 یساعت در دما 05ها به مدت مجموعه لوله

رشد  یمناسب برا طیشد تا شرا ینگهدار گرادیسانت

 یانیم بخش از مرحله، نیپس از ا .شودفراهم  لوباکتریکمپ

 - مولر و آگار بلاد یهاطیمح یبرداشت و رو ،کشت طیمح

 طیراش در هاتیپل. شد داده کشت یخط روش به آگار نتونیه

 58و  CO₂درصد  O₂  ،14 درصد 8) کیلیکروآئروفیم

 ساعت 70 مدت به گرادیدرجه سانت 07 یدر دما( N₂ درصد

 (.1۹) شدند انکوبه

 

 هاهیجدا یپیفنوت ییشناسا

راساس ب لوباکتریکمپمشکوک به  یهاهیجدا هیاول ییشناسا

 یهاآزمون و گرم یزیآمرنگ ک،یمورفولوژ یهایژگیو

 یرو باکترلویکمپ یهایکلن .شد انجام استاندارد ییایمیوشیب

ب، مرطو ،یخاکستر یهایبلاد آگار به صورت کلن طیمح

 هاسلول گرم، یزیآمبراق و برجسته مشاهده شدند. در رنگ

 ایشکل  S شیآرا با یمنف گرم دهیخم یهالیصورت باسبه

                                                           
1 Kappadnis-Baserisalehi 

از  هاهیجدا تیهو دییتأ یبرا (.04) شدند دهید یغمر بال

 پورات،یه زیدرولیه کاتالاز، آزمون داز،یاکس یهاآزمون

، آزمون (MR) رد لیمت آزمون آز،اوره تست ترات،ین یایاح

 – ویداتیاکس آزمون ندول،ی، تست ا(VP) پروسکوئر-ووژس

 دیولفس دیتول استات، لیدوکسنیا زیدرولی، ه(O/F) ویفرمنتات

 یباکتر رشد نیهمچن استفاده شد. TSI طیمح در دروژنیه

رشد در  گراد،یدرجه سانت 00و  07، 04، 08 یدر دماها

 NaClدرصد  8/0و  درصد 8/1و  نیسیگل درصد 1حضور 

با استفاده از  زیها نگونه هیاول تیحساس .شد یبررس

 04 نیو سفالوت رمکروگیم 04 دیاس کیکسیدینال یهاسکید

  (.01) شد یابیارز کروگرمیم

 

 DNAاستخراج 

 ستون DNAاستخراج  تیاز ک یژنوم DNAاستخراج  یبرا

 یهااستفاده شد. ابتدا سلول (رانیا آزما، زیتجه کتای) محور –

مراحل  رسوب داده شدند. سپس وژیفیتوسط سانتر ییایباکتر

با  DNAانجام گرفت و  K نازیو پروتئ میوززیبا ل یسلول زیل

استخراج DNA شد. یسازخالص کایلیاستفاده از ستون س

 PCRتا زمان انجام  گرادیدرجه سانت -04 یشده در دما

 شد. ینگهدار

 

 DNA تیو کم تیفیک یابیارز

شده با استفاده از دستگاه استخراج DNAو غلظت  تیفیک

NanoDrop spectrophotometer نسبت  شد. یریگازهاند

بود که  0تا  5/1 نیها بنمونه یتمام یبرا A260/A280جذب 

 تیفیک نیهمچن. (00) است DNAدهنده خلوص مناسب نشان

DNA شد. یبررس درصد 1ژل آگارز  یبا الکتروفورز رو 

 

 لوباکتریکمپ یمولکول ییشناسا

با هدف ژن  PCR کیاز تکن لوباکتریکمپجنس  دییتأ یبرا

16S rRNA .شدهاستفاده یمرهایپرا استفاده شد: 
Forward: 27F    AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 
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Reverse: 1492R    CGGTTACCTTGTTACGACTT   

  bp (00.) 10۹4محصول مورد انتظار: 

 

 یترشح ستمیس یهاژن ییشناسا

 PCR از ،یترشح یهاستمیمرتبط با س یهاژن یبررس یبرا

استفاده شد؛  virB11 و flaAدو ژن  یبرا یاختصاص

 نوع یترشح ستمیعنوان ژن مرتبط با سبه flaAژن  کهیطوربه

III  و ژنvirB11 نوع یترشح ستمیعنوان ژن مرتبط با سبه 

IV راساس ب شدهاستفاده یمرهایپرا یدر نظر گرفته شد. طراح

 (.00) گرفت انجام نیشیمطالعات پ

و  bp 1477برابر با  flaA ژن یبرا رشدهیاندازه قطعات تکث

 PCRمحصولات  .(00) بود bp 074برابر با  virB11ژن  یبرا

الکتروفورز  TBEدر بافر  درصد 0ژل آگارز  یسپس بر رو

 قهیدق 08به مدت  ولت 54 ولتاژ در الکتروفورز ندیشدند. فرا

 ومیدیاتبا  یزیآمباندها پس از رنگ ان،یانجام شد و در پا

مشاهده  UV transilluminatorبا استفاده از دستگاه  دیبروما

و ثبت شدند.

 
AATAAAAATGCTGATAAAACAGGTG 

TACCGAACCAATGTCTGCTCTGATT 
 

Forward  
                            

Reverse 
flaA 

TCTTGTGAGTTGCCTTACCCCTTTT 

CCTGCGTGTCCTGTGTTATTTACCC 

Forward                             

Reverse 
virB11 

 یآمار لیتحل

 انجام شد. 00نسخه  SPSSافزار ها با استفاده از نرمداده لیتحل

. سپس دشدنمحاسبه  رهایمتغ یبرا یفیتوص یهاابتدا شاخص

 و یترشح یهاستمیس رولانس،یو یهاژن وجود نیارتباط ب

و 1ود یکا یهاآزمون از استفاده با یکیوتیبیآنت مقاومت

 p یآمار یداریسطح معن شد. یبررس 0شریف قیآزمون دق

 در نظر گرفته شد. 48/4کمتر از 

 

 جینتا

 شدهیآورجمع یهاتعداد نمونه

نمونه از منابع مختلف شامل مرغ، گاو،  0۹0درمجموع 

 از ونهنم تعداد نیشتریبشد.  یآورگوسفند و بز و آب جمع

 دست آمد. به آب از تعداد نیکمتر و مرغ

 

 

 

 

 

                                                           
1 Chi-square 

 ییایمیوشیب یهاآزمون و گرم یزیآمرنگ جینتا

گرم و  یزیآمشامل رنگ هیاول یهایبراساس بررس

 یهاهیعنوان جدانمونه به 84 ،ییایمیوشیب یهاآزمون

از  یینما 1شکل شدند.  ییشناسا لوباکتریکمپمشکوک به 

 .دهدیم نشان را دهیخم یمنف گرم یهالیباس

ژن  یاختصاص یمرهایبا پرا PCR ه،یاول ییشناسا دییتأ یبرا

16S rRNA در  یباند اختصاص هیجدا 84 یانجام شد. تمام

شکل در  PCR جیاز نتا یانشان دادند. نمونه bp 10۹4 هیناح

به  یابییتوال یبرا PCRارائه شده است. محصولات  0

 ارسال شدند. یشرکت ماکروژن کشور کره جنوب

 

 16S rRNAژن  یتوال لیتحل

بانک  یهابا داده هاهیجدا 16S rRNAژن  یتوال سهیمقا جینتا

 اکترلوبیکمپمتعلق به دو گونه  هاهینشان داد جدا NCBI یژن
ط به مربو اتیهستند. جزئ یکول لوباکتریکمپو  یژژون

ذکر شده  1 جدولدر  شدهییشناسا یهاو گونه ینژ یدسترس

 است.

2 Fisher’s exact test 
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 (X 1444گرم،  یزیآم)رنگ کمپیلوباکتر یگرم منف دهیخم یهالیاز باس یینما :1شکل 

Figure 1. Microscopic view of curved, Gram-negative Campylobacter bacilli (Gram staining, ×1000) 

 

 (PCR) مرازیپل یارهیواکنش زنج جیتان
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کنترل : -C، ستون bp 144)لدر(  ی: مارکر وزن مولکولc ستون. هانمونهجداشده از  یهاکمپیلوباکتر  16S rRNAمشاهده ژن  یبرا: ژل الکتروفورز 0شکل 

 شدهجدا یهانمونه: 84 تا 1 یهاچاهک ،یمنف
Figure 2. Gel electrophoresis for visualization of the 16S rRNA gene in Campylobacter isolates from the samples. Lane C: 

100 bp molecular weight marker (DNA ladder); lane C−: negative control; lanes 1–50: isolated samples. 
 

 16Sr RNAژن  یابییرغ، گاو، گوسفند و بز و آب براساس توالمدفوع م یهاجداشده از نمونه یهاکمپیلوباکتر ییشناسا دیی: تأ1جدول 
Table 1. Confirmation of Campylobacter isolates from chicken, cattle, sheep, goat feces and water samples based on 

16S rRNA gene sequencing. 

 یشماره دسترس جنس و گونه
(NCBI) 

 فیرد هیکد جدا

 CP020776.1 P1 1 یژونژ لوباکتریکمپ

 CP020776.1 P2 0 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007193.1 P3 0 یژژون لوباکتریکمپ

 CP020776.1 P4 0 یژژون لوباکتریکمپ

 CP020776.1 P5 8 یژژون لوباکتریکمپ

 CP017862.1 P6 0 یژژون لوباکتریکمپ

 CP017456.1 P7 7 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007181.1 P8 8 یکول لوباکتریکمپ
 CP007181.1 P9 9 یکول لوباکتریکمپ
 CP007181.1 P10 10 یکول لوباکتریکمپ
 CP007181 P11 11 یکول لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P12 12 یژژون لوباکتریکمپ
 CP017862.1 P13 13 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P14 14 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P15 15 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P16 16 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P17 17 یژژون لوباکتریکمپ
 CP007193.1 P18 18 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P19 19 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P20 20 یژژون لوباکتریکمپ
 CP019977.1 P21 21 یکول لوباکتریکمپ
 CP007191.1 P22 22 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P23 23 یژژون لوباکتریکمپ
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 CP007193.1 P24 24 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P25 25 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P26 26 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P27 27 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P28 28 یژژون لوباکتریکمپ
 CP020776.1 P29 29 یژژون لوباکتریکمپ
 CP007183.1 P30 30 یکول لوباکتریکمپ
 CP007183.1 P31 31 یکول لوباکتریکمپ
 CP007191 P32 32 یژژون لوباکتریکمپ

 CP019977.1 P33 33 یکول لوباکتریکمپ

 CP020045.1 P34 34 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007188.1 P35 35 یژژون لوباکتریکمپ

 CP020776.1 P36 36 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007193.1 P37 37 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007183.1 W1 38 یکول لوباکتریکمپ

 CP006702.1 C1 39 یکول لوباکتریکمپ

 CP007188.1 W2 40 یژژون لوباکتریکمپ

 CP017862.1 W3 41 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007183.1 C2 42 یکول لوباکتریکمپ

 CP019977.1 C3 43 یکول لوباکتریکمپ

 CP017862.1 C4 44 یژژون لوباکتریکمپ

 CP020776.1 C5 45 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007183.1 C6 46 یکول لوباکتریکمپ

 CP019977.1 S1 47 یکول لوباکتریکمپ

 CP007193.1 C7 0 sky یژژون لوباکتریکمپ

 CP007192 C8 49 یژژون لوباکتریکمپ

 CP007193.1 S2 50 یژژون لوباکتریکمپ

P : ،مرغC ،گاو :S ،گوسفند و بز :Wآب : 

 

 هادر نمونه لوباکتریکمپ وعیش

از منابع مختلف شامل مرغ،  شدهیآورجمع یهانمونه یبررس

نمونه  0۹0گاو، گوسفند و بز و آب نشان داد از مجموع 

لق تع یژژون لوباکتریکمپنمونه به جنس  84، شدهیبررس

 زانیم نیشتریب درصد بود. 5/10آن  یکل وعیداشتند که ش

مرغ مشاهده شد؛  یهادر نمونه لوباکتریکمپ یجداساز

شد و  ییشناسا هیجدا 07نمونه مرغ،  150از  کهیطوربه

گاو از  یهادرصد را نشان داد. در نمونه 0/04 معادل یوعیش

 دست آمد که به لوباکتریکمپ هیجدا 5نمونه،  101مجموع 

 یهادر نمونه نیبود. همچن یدرصد 7/8 وعیش کنندهانیب

 لوباکتریکمپ هیجدا 0 شده،ینمونه بررس 01گوسفند و بز از 

. در نددرصد را نشان داد ۹/0 وعیکه ش ندشد ییشناسا

 لوباکتریکمپ هیجدا 0نمونه،  05از مجموع  زیآب ن یهانمونه

. نددرصد بود 7/14آن  وعیش زانیکه م ندشد یجداساز

 یمنبع جداساز نیرتمرغ مهم ندداد نشان جیدرمجموع، نتا

 .بوده است شدهیبررس یهانمونه انیدر م لوباکتریکمپ

 

 لوباکتریکمپ یهاهیجدا یاگونه عیتوز

 اکترلوبیکمپ یهاهیجدا یشده روانجام یمولکول یهایبررس

 یژژون ترلوباکیکمپمتعلق به دو گونه  هاهیجدا نیا ندداد نشان
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( درصد 70) هیاجد 00هستند. درمجموع  یکول لوباکتریکمپو 

 گونه به( درصد 05) هیجدا 10و  یژژون لوباکتریکمپ گونه به
 هیجدا 0۹، مرغ یهادر نمونه تعلق داشتند. یکول لوباکتریکمپ

 رلوباکتیکمپبه گونه  هیجدا 5و  یژژون لوباکتریکمپبه گونه 
از دو گونه  کیگاو، هر یهاشد. در نمونه ییشناسا یکول

 هیجدا 0عداد به ت یکول لوباکتریکمپو  یژژون لوباکتریکمپ

 هیجدا کیگوسفند و بز،  یهامشاهده شد. در نمونه

 ییشناسا یولک لوباکتریکمپ هیجدا کیو  یژژون لوباکتریکمپ

متعلق به  هیجدا 0آب،  یهادر نمونه نی. همچنشدند

 یکول لوباکتریکمپمربوط به  هیجدا کیو  یژژون لوباکتریکمپ
 یژژون ترلوباکیکمپگونه  ندداد نشان جینتا ،یطور کلبه .ندبود

 شتریبوده و در ب لوباکتریکمپ یهاهیجدا انیگونه غالب در م

 یکول لوباکتریکمپنسبت به  یشتریب یفراوان یریگمنابع نمونه
 داشته است.

 

 زبانیم و نوع لوباکتریکمپ یهاهیجدا نیارتباط ب

 عینوع نمونه و توز نیب ندداد نشان یآمار لیتحل جینتا

 وجود نداشت یداریارتباط معن لوباکتریکمپ یهاهیجدا

(4٫48 P> .) 

 0جدول ر د زبانیبراساس نوع م لوباکتریکمپ یهاگونه عیتوز

 شود،یم مشاهده جدول نیگونه که در ارائه شده است. همان

 یژژون اکترلوبیکمپ مربوط به گونه هاهیجدا یفراوان نیشتریب
مرغ  یهااز نمونه هاهیجدا نیاز ا یاو بخش عمده استه بود

 دو هر در زین یکول لوباکتریکمپگونه  نیاند. همچنجدا شده

 .شدند مشاهده دام و مرغ منبع

 
 زبانیو نوع م کمپیلوباکتر یهاهیجدا نیارتباط ب یجدول توافق: 0جدول 

Table 2. Association between Campylobacter isolates and host type 
 لوباکتریکمپکل 

 تعداد )درصد(

 یکول لوباکتریکمپ

 تعداد )درصد(

 یژژون لوباکتریکمپ

 تعداد )درصد(
 زبانینوع م

 مرغ (0/50) 04 (0/00) ۹ (75) 0۹

 دام (7/10) 0 (8/07) 8 (00) 11

 کل (144)00 (144) 11 (144) 84

 

 رسونیپ دویبراساس آزمون کا زبانیمو نوع  لوباکتریکمپ یهاهیجدا نی. ارتباط ب0جدول 

Table 3. Association between Campylobacter isolates and host type based on Pearson’s chi-square test 
 (Hypothesis) هیفرض (χ2) رسونیپ اسکوئریآماره کا P-valueمقدار 

080/4  101/0  
 زبانیوع مو ن لوباکتریکمپ یهاهیجدا نیب یارتباط

 وجود ندارد

و نوع  اکترلوبیکمپ یهاهینوع جدا نیارتباط ب یمنظور بررسبه

 آزمون در نیا جیجام شد. نتاان رسونیدو پیکاآزمون  زبان،یم

 ،یآزمون آمار جینشان داده شده است. براساس نتا 0جدول 

اط ارتب زبانیو نوع م لوباکتریکمپ یهاهینوع جدا نیب

 (.<P 4٫48) مشاهده نشد یدارینمع

 یترشح یهاستمیس یهاژن یابیارز
 PCR ،یترشح یهاستمیمرتبط با س یهاژن یبررس یبرا

 یاانجام شد. نمونه virB11و  flaA یهاژن یبرا یاختصاص

 .ودشیمشاهده م 0و  0 یهاشکلالکتروفورز در  جیاز نتا
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 یهاچاهک ،یکنترل منف -C، ستون bp 144 )لدر( ی: مارکر وزن مولکولcستون. کمپیلوباکتر یهاهیجدا flaAژن  صیتشخژل الکتروفورز و  :0شکل 

 جداشده یها: نمونه84تا  1
Figure 3. Agarose gel electrophoresis for detection of the flaA gene in Campylobacter isolates. Lane C: 100 bp DNA ladder 

(molecular weight marker); Lane C−: negative control; Lanes 1–50: Campylobacter isolates. 

 

   

 
 ،یفکنترل من -C، ستون bp 144 )لدر( ی: مارکر وزن مولکولcستون. کمپیلوباکتر یهاهیجدا virB11 ژن صیتشخژل الکتروفورز و : 0شکل 

 جداشده یها: نمونه84تا  1 یهاچاهک
Figure 4. Agarose gel electrophoresis of the virB11 gene in Campylobacter isolates. Lane C: 100 bp DNA ladder (molecular 

weight marker); Lane C−: negative control; Lanes 1–50: Campylobacter isolates. 
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 هاجداشده از تمام نمونه یلوکمپیلوباکتر کو  یکمپیلوباکتر ژژون یهاهیدر جدا یترشح ستمیمرتبط با س ژن 0 وعی: ش0جدول 
Table 4. Prevalence of four secretion system-associated genes in Campylobacter jejuni and Campylobacter coli isolates 

recovered from all samples 

مقدار 
P 

 ارهآم
χ2 

کل 

 )درصد(

 یفراوان

 کل

 رلوباکتیکمپ

 (درصد) یکول

 یفراوان

 رلوباکتیکمپ
 یکول

 رلوباکتیکمپ

 یژژون
 (درصد)

 یفراوان

 رلوباکتیکمپ
 یژژون

 ژن مرتبط
 ستمیس

 یترشح

40/4 00/0 00 00 0/15 0 5/51 07 flaA T3SS 

4 4 4  4 4 4 4 virB11 T4SS 

 
 بحسب نوع نمونه یلوکمپیلوباکتر کو  یکمپیلوباکتر ژژون یهاهیدر جدا یترشح یاهستمیمرتبط با س ژن 0 وعیش :8جدول 

Table 5. Prevalence of secretion system–associated genes in Campylobacter jejuni and Campylobacter coli isolates according 

to sample type 

مقدار 
P 

آماره 
χ2 

 یفراوان

 کل

آب،  ک

 یفراوان

 رصد()د

گوسفند و بز، 

 یفراوان

 )درصد(

 یگاو، فراوان

 )درصد(

 یمرغ، فراوان

 )درصد(

 ژن مرتبط

 مستیبا س

 یترشح

 ستمیس

 یترشح

10/4 05/0 00(00) 1 (0) 1 (0) 0 (1/۹) 05 (5/50) flaA T3SS 

4 4 4 (4) 4 (4) 4 (4) 4 (4) 4 (4) virB11 T4SS 

 یترشح یهاستمیس با مرتبط یهاژن وعیش

 هاهیاز جدا یدر بخش قابل توجه flaAژن  دادند نشان جینتا

 هاهیاز جدا کیچیدر ه virB11ژن  کهیدرحال ؛شد ییشناسا

 flaAارائه شده، ژن  0جدول طور که در وجود نداشت. همان

 را داشته است. یفراوان نیشتریب

 8جدول در  زیها برحسب نوع نمونه نژن نیا وعیش یبررس

را در  یفراوان نیشتریب flaAژن  دهدیآمده است و نشان م

 جداشده از مرغ داشته است. یهاهیجدا

 

 flaAو ژن  لوباکتریکمپ نیارتباط ب

 یهاهیجدا انیدر م flaAژن  عیمربوط به توز جینتا

ارائه  0دول جدر  یکول لوباکتریکمپو  یژژون لوباکتریکمپ

 شود،یجدول مشاهده م نیگونه که در اشده است. همان

 عیتوز یبوده و الگو ریمتغ هاهیجدا انیدر م flaAحضور ژن 

 ارتباط یمنظور بررسبه دو گونه متفاوت است. نیآن ب

یکا، آزمون flaAو وجود ژن  لوباکتریکمپنوع  نیب داریمعن

نشان داده  0جدول آزمون در  نیا جیانجام شد. نتا رسونیدو پ

ارتباط ، (>4٫48Pشده )گزارش Pشده است. براساس مقدار 

 ن،یبنابرا ؛بود داریمعن flaAو وجود ژن  لوباکتریکمپنوع  نیب

قابل  یارتباط آمار لوباکتریکمپژن با نوع گونه  نیوجود ا

 نشان داد. یتوجه

 نیارتباط ب یبررس یبرا رسونیپ دویآزمون کا جینتا

در  flaAعدم حضور ژن  ایو حضور  لوباکتریکمپ یهاهیجدا

 .ارائه شده است 7جدول 

 

 virB11و ژن  لوباکتریکمپ نیارتباط ب

 لوباکتریکمپ یهاهیدر جدا virB11ژن  یمربوط به بررس جینتا

 5جدول گونه که در ت. همانارائه شده اس 5جدول در 

ژن  یدارا شدهیبررس یهاهیاز جدا کیچیه شود،یمشاهده م

virB11 محاسبه قابل یهایفراوان وجود عدم لیدلنبودند. به 

 یبررس یدو برایکا آزمون انجام امکان جدول، یهاخانه در

ود وج اکترلوبیکمپو نوع گونه  virB11وجود ژن  نیرابطه ب

، به نظر 5جدول  یهاحال، براساس داده نیبا ا ؛نداشت

مشاهده  یارتباط virB11و ژن  لوباکتریکمپنوع  انیم رسدیم

 .شودینم
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 flaAبا ژن  کمپیلوباکتر یهاهیجدا نیارتباط ب یجدول توافق: 0جدول 
Table 6. Contingency table showing the association between Campylobacter isolates and the flaA gene 

، لوباکتریکمپ یهاهیکل جدا

 تعداد )درصد(

د ، تعدایکول لوباکتریکمپ

 )درصد(

 ، تعدادیژژون لوباکتریکمپ

 )درصد(
flaA ژن تیوضع 

 مثبت (78%) 07 (۹/00%) 0 (00%) 00

 یمنف (08%) ۹ (1/87%) 5 (00%) 10

 کل (144%) 00 (144%) 10 (144%) 84

 
 flaAو ژن  کمپیلوباکتر یهاهیجدا نیب رسونیدو پیکا آزمون جی: جدول نتا7 جدول

Table 7. Results of Pearson’s chi-square test for the association between Campylobacter isolates and the flaA gene 
 (Hypothesis) هیفرض (χ2) رسونیپ اسکوئریآماره کا P-valueمقدار 

407/4 001/0 
عدم حضور ژن  ایاز حضور  لوباکتریکمپ یهاگونه

flaA مستقل هستند. 

 
 virB11با ژن  کمپیلوباکتر یهاهیجدا نیارتباط ب یجدول توافق: 5جدول 

Table 8. Contingency table showing the association between Campylobacter isolates and the virB11 gene 
، لوباکتریکمپ یهاهیکل جدا

 تعداد )درصد(

د ، تعدایکول لوباکتریکمپ

 )درصد(

 ، تعدادیژژون لوباکتریکمپ

 )درصد(
 virB11 ژن تیوضع

 مثبت (4%) 4 (4%) 4 (4%) 4

 یمنف (144%) 00 (144%) 10 (144%) 84

 کل (144%) 00 (144%) 10 (144%) 84

 بحث

 کنندهجادیا ییایباکتر واملع نیترها از مهملوباکتریکمپ

 قیطر از ژهیوبه و شوندیم محسوب انسان در تیگاستروآنتر

 اضر،ح مطالعه در. شوندیم منتقل یوانیح منشأ با ییغذا مواد

 شامل مختلف منابع از شدهیآورنمونه جمع 0۹0 مجموع از

متعلق به  هیجدا 84، گاو، گوسفند و بز و آب، تعداد مرغ

را  درصد10٫5 یکل وعیشد که ش ییشناسا لوباکتریکمپجنس 

ه مرغ مشاهد یهادر نمونه یجداساز زانیم نیشترینشان داد. ب

 زانیدام و آب م یهادر نمونه کهیدر حال ؛(درصد 04٫0شد )

از  یاریبس یهاافتهیبا  جینتا نیگزارش شد. ا یترنییپا

 خزنم نیتررا مهم وریدارد که ط یهمخوان یالمللنیمطالعات ب

آن را در  یاند و نقش اساسکرده یمعرف لوباکتریکمپ یعیطب

 موضوع نیعلت ا(. 0 ،1) اندانتقال عفونت به انسان نشان داده

 بالا، اًنسبت بدن یدما ور،یط روده یستیز طیشرا در توانیم را

 یآلودگ احتمال و یصنعت مزارع در ینگهدار یبالا تراکم

  (.08) جو کردوجست یفرآور و کشتار مراحل در متقاطع

 یبالا وعیش زیدر نقاط مختلف جهان ن یمطالعات متعدد

 یهامفر ،مثال یبرا ؛اندرا گزارش کرده وریدر ط لوباکتریکمپ

 یهاگله درصد 04از  شینشان دادند ب (0445و همکاران )

 باکترلویکمپبه  ییاروپا یکشورها یدر برخ یمرغ گوشت

گزارش شد  گرید یادر مطالعه نیهمچن (.15)ده هستند آلو

 یممه نقش تواندیم دیتول رهیگوشت مرغ در زنج یآلودگ

 ؛(14) دباش داشته کنندگانمصرف به یباکتر نیا انتقال در

 شتریب وعیش بر یمبن حاضر مطالعه یهافتهای ن،یبنابرا

 العاتمط در شدهگزارش یجهان روند با مرغ در لوباکتریکمپ

 عتصن در یبهداشت کنترل تیاهم و دارد یخوانهم نیشیپ

 جیتان ها،هیجدا یاگونه یدر بررس د.کنیم برجسته را وریط

گونه  درصد 70 یفراوان ای یژژون لوباکتریکمپ ندداد نشان

در رتبه  درصد 05با  یکول لوباکتریکمپو  استبوده  غالب

 از مطالعات یاریبا بس عیتوز یالگو نیقرار دارد. ا یبعد

را عامل  ینژژو لوباکتریکمپمطابقت دارد که  کیولوژیدمیاپ
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 در را آن همس و اندکرده یمعرف یانسان وزیلوباکتریکمپ یاصل

 ،0) اندهکرد گزارش درصد ۹4 تا 74 نیب یانسان یهاعفونت

 گوارش گاهدست ونیزاسیکلون در گونه نیا شتریب ییتوانا (.00

 یاعهمجمو وجود و یطیمح طیشرا با یسازگار تیقابل ور،یط

 باشد آن بودن غالب لیاند از دلاتویم مؤثر حدت عوامل از

(00.) 

در  هاهیجدا یفراوان نیشتریعه حاضر، اگرچه بدر مطال

نشان داد  دویکا یمرغ مشاهده شد، آزمون آمار یهانمونه

 یداریمعن یارتباط آمار لوباکتریکمپو گونه  زبانینوع م نیب

 هر دو گونه کندیم انیب جهینت نیا (.P> 48/4) وجود ندارد

ر منابع د وانندتیم یکول لوباکتریکمپو  یژژون لوباکتریکمپ

 ندتوانیم زیها نحضور داشته باشند و دام یوانیمختلف ح

عمل کنند. مطالعات  یباکتر نیعنوان مخازن بالقوه ابه

 یهاگونه عیاند توزنشان داده زین نیشیپ کیولوژیدمیاپ

ازجمله  یمختلف به عوامل متعدد یهازبانیدر م لوباکتریکمپ

 و یبهداشت تیریمد دام، پرورش یهاوهیش ،یمیاقل طیشرا

  (.00 ،1) است وابسته هاهیسو یکیژنت یهاتفاوت یحت

 زیآب ن یهادر نمونه لوباکتریکمپمطالعه، حضور  نیدر ا

 نیبود. وجود ا نییآن نسبتاً پا زانیمشاهده شد، هرچند م

 یطیمح یلودگدهنده آنشان تواندیدر منابع آب م یباکتر

و  یدامدار یهاورود پساب ای یوانیاز دفع فضولات ح یناش

اند مطالعات نشان داده یها به منابع آب باشد. برخکشتارگاه

 یآب یهاطیدر مح ینیمدت مع یبرا تواندیم لوباکتریکمپ

 اشتهد نقش یماریدر چرخه انتقال ب قیطر نیزنده بماند و از ا

 ضورح نظر از آب منابع یکروبیم شیپا ن،یبنابرا ؛(07) باشد

 هداشت تیاهم یعموم بهداشت نظر از تواندیم یباکتر نیا

 .باشد

 جینتا ،یترشح یهاستمیمرتبط با س یهاژن یدر بخش بررس

وجود دارد. ژن  هاهیجدا درصد 00در  flaAژن  ندداد نشان

flaA اکترلوبیکمپژل در ساختار فلا یدیکل یهااز ژن یکی 

روده  نویزاسیکلون ،یدر حرکت باکتر یاست که نقش مهم

 .(14) دارد الیتلیاپ یهاتهاجم به سلول ییو توانا زبانیم

دهنده نشان هاهیاز جدا یژن در درصد قابل توجه نیوجود ا

تلف است. مطالعات مخ هاهیسو نیا یبالا ییزایماریب لیپتانس

با  اکترلوبیکمپمرتبط با فلاژل در  یهااند حضور ژننشان داده

مرتبط  ییاغذ رهیو انتقال در زنج ونیزاسیکلون ییتوانا شیافزا

ع نو یترشح ستمیکه به س virB11در مقابل، ژن  (.05) است

 یهاهیاز جدا کیچیمرتبط است، در ه T4SSچهارم 

هارم در نوع چ یترشح یهاستمینشد. س ییشناسا شدهیبررس

 DNAدر انتقال عوامل حدت و  لوباکتریکمپ یهاهیسو یبرخ

 اشندب لیدخ ییزایماریب شینقش دارند و ممکن است در افزا

مختلف  یهاهیسو انیها در مژن نیحال، حضور ا نیبا ا ؛(00)

از  یاریساست و در بگزارش شده  ریمتغ اریبس لوباکتریکمپ

عدم حضور آن گزارش  یحت ای نییپا یفراوان زیمطالعات ن

در مطالعه  virB11ژن  ییعدم شناسا ن،یبنابرا ؛شده است

خاص  یکیژنت یهایژگیدهنده وحاضر ممکن است نشان

 باشد. شدهمنطقه مطالعه یهاهیسو

 نیب داریمعن یپژوهش، وجود ارتباط آمار نیمهم ا جیاز نتا

 افتهی نیا (.<P 4٫48)بود  flaAو حضور ژن  لوباکتریکمپنه گو

 مختلف یهاگونه انیم در ژن نیا عید توزندهینشان م

 لوباکتریمپک گونه در احتمالاً و ستین کسانی لوباکتریکمپ
ژن در  نیدارد. از آنجا که ا یشتریب یفراوان یژژون

 ندواتینقش دارد، وجود آن م یو تهاجم باکتر یریپذحرکت

 یبرخ (.08)مؤثر باشد  هاهیسو ییزایماریتوان ب شیدر افزا

 انیم حدت یهاژن عیاند تفاوت در توزنشان داده زیمطالعات ن

 یهاتفاوت در تواندیم لوباکتریکمپ مختلف یهاگونه

  (.05) باشد داشته نقش هاعفونت ینیبال و کیولوژیدمیاپ

رل کنت تیمطالعه اهم نیا جینتا ،یبهداشت عموم دگاهیاز د

در  ژهیوبه ،ییمواد غذا دیتول رهیدر زنج لوباکتریکمپ یآلودگ

 یمنیا یهابرنامه ید. اجراکنیرا برجسته م وریصنعت ط

ر د یاصول بهداشت تیرعا ور،یدر مزارع پرورش ط یستیز

 ییذامواد غ یفرآور متقاطع در یها، کنترل آلودگکشتارگاه

 در ینقش مهم تواندیآب م تیفیو نظارت مستمر بر ک

 ن،یعلاوه بر ا .(0۹)داشته باشد  یباکتر نیا وعیکاهش ش

doi:%2010.22108/bjm.2026.149110.1677


 1048، 85شماره ، پانزدهمسال شناسی میکروبی، زیست 87

 

doi: 10.22108/bjm.2026.149110.1677 

 یهاژن ییشناسا یبرا شرفتهیپ یمولکول یهاروش از استفاده

 بهتر رکد به تواندیم هاهیسو یکیژنت یالگوها نییتع و حدت

 رانهیشگیپ یراهکارها یطراح و یباکتر نیا یولوژیدمیاپ

 یآلودگ نیشتریمطالعه نشان داد ب کی .کند کمک

مرغ مشاهده شد و پس از آن گاو،  یهادر نمونه لوباکتریکمپ

 مهم نقش هافتی نیا گرفتند؛ قرار بز و گوسفند تیآب و در نها

 نسانا به انتقال در یباکتر نیا یاصل مخزن عنوانبه را وریط

 ییزایماریب یهاژن ییشناسا ن،یهمچن. (04) کندیم برجسته

cadF ،ciaB ،cdtA ،cdtB ،cdtC و pldA  نشان داد

و  یتهاجم یبالا لیپتانس یآمده دارادستبه یهاهیجدا

 پژوهش نیا یهاافتهیدرمجموع،  (.04) هستند ییزایماریب

مهم  عامل کیعنوان همچنان به لوباکتریکمپد ندهیم نشان

 ینقش اساس وریحضور دارد و ط یوانیدر منابع ح زایماریب

 یترباک نیمداوم ا شیپا ن،یبنابرا دارند؛در چرخه انتقال آن 

 دتوانیعوامل حدت آن م یو بررس یطیو مح ییدر منابع غذا

سلامت  یو ارتقا لوباکتریکمپاز  یناش یهادر کنترل عفونت

 مؤثر باشد. یعموم

 

 

 

 یریگجهینت

، شدهینمونه بررس 0۹0 انیاز م ندداد نشان مطالعه نیا جینتا

 10٫5آن  یکل وعیشد که ش ییشناسا لوباکتریکمپ هیجدا 84

مرغ  یاهمربوط به نمونه یجداساز زانیم نیشتریبود. ب درصد

 نیا یعنوان مخزن اصلبه وریدهنده نقش مهم طبود که نشان

گونه  یژونژ لوباکتریکمپ ،یاگونه یاست. در بررس یباکتر

 رار داشت.ق یکول لوباکتریکمپغالب شناخته شد و پس از آن 

شان داد ن یترشح یهاستمیمرتبط با س یهاژن یبررس نیهمچن

 نیوجود دارد و ب هاهیاز جدا یدر بخش قابل توجه flaAژن 

 مشاهده یداریمعن یآمار ارتباط ژن نینوع گونه و حضور ا

 ییشناسا هاهیاز جدا کیچیدر ه virB11ژن  کهیدرحال ؛شد

ظر از ن شدهیبررس یهاهید سوندهینشان م هاافتهی نینشد. ا

از آنها  یو برخ اندبوده یکیتنوع ژنت یعوامل حدت دارا

 تیه اهمبا توجه ب .هستند یبالاتر ییزایماریب لیپتانس یدارا

منتقله از  یهایماریاز عوامل مهم ب یکیوان عنبه لوباکتریکمپ

 شیپا ر،ویط دیتول رهیدر زنج یبهداشت یهابرنامه تیغذا، تقو

 یو انجام مطالعات مولکول یطیو مح ییمنابع غذا یکروبیم

 نیاال انتق یرهایعوامل حدت و مس ییشناسا یتر براگسترده

 .رسدیم نظر به یضرور یباکتر
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