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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 used chi-

square and Fisher’s exact tests. Campylobacter spp. were 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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Extended Abstract 

Introduction 

Campylobacter spp. are 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, Campylobacter jejuni and 

Campylobacter 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 survival 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 of special 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 exchange, 

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. 

Material & 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. 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 represent 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 reflects 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. Molecular monitoring of virulence 

determinants such as flaA may also help identify high-risk isolates and support 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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و  flaAهای حدت در منابع دامی و آبی بهبهان با تمرکز بر ژن کمپیلوباکتر پایش و شناسایی مولکولی
virB11 

 در منابع حیوانی و آبی بهبهان کمپیلوباکترپایش مولکولی عنوان کوتاه: 

 چکیده 

های رین گونهتشایع کولیکمپیلوباکتر و  کمپیلوباکتر ژژونیهای منتقله از غذا هستند ترین پاتوژناز مهم کمپیلوباکترهای گونه

حی های ترشهای وابسته به سیستماند و ژنها مخازن اصلی این باکتریروند. طیور و دامدرگیر در بیماری انسانی به شمار می

نمونه از مرغ، گاو، گوسفند/بز و منابع  ۲۹۳یی دارند. در این مطالعه مقطعی، زانقش مهمی در بیماری virB11و  flaAمانند 

ژن  PCRهای فنوتیپی و های کشت میکروآئروفیل، آزمونبا روش کمپیلوباکترآبی در بهبهان بررسی شد. جداسازی و شناسایی 

61S rRNA های انجام گرفت. ژنflaA  وvirB11  باPCR دو و های کایاختصاصی ارزیابی شدند. تحلیل آماری با آزمون

(، سپس %۲/۳5ها )بودند. بالاترین شیوع در مرغکمپیلوباکتر ( دارای ۲۹۳/05ها )نمونه %8/6۳فیشر صورت گرفت. در مجموع 

 ۳8و  کمپیلوباکتر ژژونی ددرص 7۳(  مشاهده شد. از نظر مولکولی، درصد ۹/4( و گوسفند/بز )درصد 7/0(، گاو )درصد 7/65آب )

  داری با گونه باکتری داشتها یافت شد و ارتباط معنیایزوله درصد 11در  flaAبودند. ژن  کولیکمپیلوباکتر  درصد

(50/5 >P)  ای حامل ژن تر بود. هیچ ایزولهشایع کمپیلوباکتر ژژونیو درvirB11 ترین دهد طیور مهمنبود. نتایج نشان می

زایی قابل دهنده ظرفیت بیمارینشان flaAدر منطقه هستند. شیوع بالای ژن  کمپیلوباکترزای های بالقوه بیماریمخزن سویه

 شود.هاست. تقویت بهداشت و پایش مولکولی توصیه میتوجه ایزوله

 PCRهای حدت، ، طیور، ژنflaA ،virB11،  کولی کمپیلوباکتر،  کمپیلوباکتر ژژونی ها:کلیدواژه

 

 

 مقدمه 

ها اکتریرود. این بزای منتقله از غذا در سراسر جهان به شمار میهای بیماریترین باکتریترین و شایعیکی از مهم کمپیلوباکتر

، آرتریت 6باره–سالانه موجب صدها میلیون مورد عفونت گوارشی و در برخی موارد بروز عوارض ثانویه مانند سندرم گیلن

 4کولیکمپیلوباکتر و  ۲کمپیلوباکتر ژژونی های متعدد این جنس، دو گونهونهاز میان گ (.6) شوندو عوارض نورولوژیک می ۳واکنشی

ها به انسان شامل مصرف گوشت یا محصولات باکتریمسیرهای انتقال این  .(۳) عامل اصلی کمپیلوباکتریوز انسانی هستند

مرغ، مخزن اصلی کمپیلوباکتر طیور اهلی، به ویژه  .(۲ ،4) باشدهای آلوده میدامی آلوده، تماس مستقیم با حیوانات ناقل، و آب

ها های طیور در نقاط مختلف جهان از این باکتریدرصد از جمعیت ۹5تا  ۲5اند که بین شوند؛ مطالعات نشان دادهمحسوب می

اند، زیرا افزون بر طیور، نشخوارکنندگان )گاو، گوسفند، بز( به عنوان منابع مهم ثانویه معرفی شده. (0)اند کلونیزه شده

                                                           
1Guillain-Barre syndrome  
2 Reactive arthritis 
3 Campylobacter jejuni 
4 Campylobacter coli 

https://doi.org/10.2903/j.efsa.2023.8442
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https://doi.org/10.32592/ARI.2024.79.1.41
https://doi.org/10.32592/ARI.2024.79.1.41
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، 7) ها قادرند در محیط، آب آشامیدنی دام و کودها مدت طولانی زنده بمانند و موجب انتقال محیطی و متقاطع شوندباکتری

ویژه در مناطق جنوب غرب کشور، که شرایط گرم و مرطوب و سبک در ایران نیز الگوهای مشابهی گزارش شده است؛ به(. 1

زایی کمپیلوباکتر حاصل بیماری (.8 ،۹) ها شده استمپیلوباکتر در محیط و دامداریسنتی پرورش دام منجر به افزایش بقای ک

ها در مراحل مختلف عفونت از جمله چسبندگی، تهاجم، کلونیزاسیون، بقا و فرار های حدت است که نقش آنای از ژنمجموعه

های کند که با اتصال به فیبرونکتین سلولرا کد میپروتئینی  cadFژن  .(65) از سیستم ایمنی میزبان اثبات شده است

های میزبان نقش دارد و با القای پاسخ در ورود فعال به سلول ciaBکند. ژن اپیتلیال روده، ورود اولیه باکتری را تسهیل می

مسئول تولید توکسین سیتولتی هستند که با آسیب  cdtC, و cdtA ,cdtBهای ژن (.66) التهابی در بافت روده مرتبط است

DNA های مهم، یکی دیگر از ژن (.6۳) شودهای میزبان میو توقف چرخه سلولی موجب تخریب سلولpldA  است که با کد

 (.7)شود ، مقاومت در برابر استرس اکسیداتیو و حفظ بقای باکتری در محیط می، موجب پایداری غشاییAکردن فسفولیپاز 

زایی های مرتبط با چسبندگی و تهاجم نقش دارد، در افزایش توان بیماریکه در تنظیم بیان ژن racRچنین وجود ژن هم

های ترشحی است که های نوین مطالعات بر روی کمپیلوباکترها، بررسی سیستمیکی از جنبه (.6۲) ذار استها تأثیرگجدایه

در  III (T3SS)سازد. سیستم ترشحی نوع زا به سلول میزبان را فراهم میهای مؤثر بیماریامکان تزریق مستقیم پروتئین

را کد  Aکه فلاژلین  flaAهای کمپیلوباکتر حضور داشته و در فرآیند تهاجم و چسبندگی فعال نقش دارد. ژن برخی گونه

زا یافت های بیماریو ایجاد التهاب روده مؤثر است و در اغلب جدایه T3SSکند، علاوه بر تحرک، در تعامل با سیستم می

های های حدت میان سلولکه انتقال پلاسمیدها و ژن IV (T4SS)در مقابل، سیستم ترشحی نوع  (.6۳ ،64) شودمی

اند که حضور ژن شود. مطالعات نشان دادهمیکدگذاری  virB11هایی از جمله کند، توسط ژنباکتریایی را تسهیل می

virB11 است، اما وجود آن با افزایش بالقوه انتقال فاکتورهای ویروالنس و نادر  کمپیلوباکترهای انسانی و محیطی در جدایه

تواند شاخصی از توان های حیوانی میزمان این دو ژن در جدایهنابراین بررسی همب (،۲)بیوتیکی همراه است مقاومت آنتی

ش های کمپیلوباکتر رو به افزایبیوتیکی در گونههای اخیر، مقاومت آنتیدر سال ای باشد.گونهزایی و خطر انتقال بینبیماری

مقاومت به ماکرولیدها )مانند اریترومایسین(،  .(۳، 60)بوده و این موضوع نگرانی جدی در سطح جهانی ایجاد کرده است

ومت های اختصاصی مقاهای دامی شایع است. ژنویژه در جدایهها بهها )مانند سیپروفلوکساسین( و تتراسایکلینفلوروکینولون

زایی های بیماریدر انتقال و بقا در محیط نقش دارند و اغلب در کنار ژن blaOXA-61و  cmeA، cmeB، cmeCاز جمله 

زا از منابع دامی به انسان شده های مقاوم و شدیداً بیماریزمانی موجب افزایش خطر انتقال سوششوند. این هممشاهده می

 ،۹) ، مطالعات بسیاری در زمینه شیوع کمپیلوباکتر در طیور صنعتی و محصولات گوشتی انجام شده استدر ایران .(65) است

های جدایه اند هنوز محدود است.های غیرصنعتی پرورش یافتههای بومی و سنتی که در سامانهاما مطالعات بر منابع دام (.8

 ها واجدهای صنعتی هستند و برخی از آنهای ژنتیکی قابل توجه با جدایهحاصل از حیوانات بومی در جنوب ایران دارای تفاوت

اند که تماس مکرر شاره کردهنیز ا (۳5۳۲) همکارانو امامی  (.8) اندبا فراوانی بالا بوده pldAو  cadFهای تهاجمی مانند ژن

های دامی و انسانی زایی و مقاومت در میان گونههای بیماریژن حیوانات آزادچر با منابع آبی و انسانی، موجب افزایش تبادل

گرمسیری ایران باعث تسهیل بقا و انتقال افقی اند که شرایط اقلیمی نیمههمچنین، مطالعات اخیر نشان داده .(۹) شده است

این امر اهمیت . (61)های متفاوت کمپیلوباکتر شده است بین جدایه virB11مانند  T4SSهای پلاسمیدهای مقاوم حاوی ژن

ریزی کنترل بیماری در کشور های حیوانات بومی را برای برنامههای حدت در جدایههای ترشحی و ژنتر سیستمبررسی دقیق

 کند.دوچندان می

های حاصل از حیوانات بومی ایران ، کمبود اطلاعات درباره جدایهزئونوتیکبا توجه به اهمیت روزافزون کمپیلوباکترها در چرخه 

های ترشحی های حدت و سیستمها در انتقال بیماری به انسان، مطالعه حاضر با هدف بررسی شیوع ژنو نقش احتمالی آن

(flaA  و(virB11 جداشده از حیوانات بومی )مرغ، گاو، گوسفند، بز و  کولیکمپیلوباکتر و  کمپیلوباکتر ژژونیهای در جدایه

https://doi.org/10.1080/03079457.2018.1475724https:/doi.org/10.1101/cshperspect.a018119
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زایی و ترشحی مورد ارزیابی قرار های بیمارینوع میزبان، گونه باکتری و وجود ژن منابع آب( انجام شد. همچنین ارتباط بین

 ها در شرایط کشور ارائه شود.تری از توان اپیدمیولوژیک این جدایهگرفت تا تصویر دقیق

 ها مواد و روش

 طراحی مطالعه و جامعه آماری

های مولکولی و فنوتیپی کمپیلوباکترهای جدا بود که با هدف بررسی ویژگی 6آزمایشگاهی و مقطعی–این مطالعه از نوع تجربی

رأس گاو  4870انجام شد. جامعه آماری شامل  645۲استان خوزستان در در سال  شده از حیوانات بومی در شهرستان بهبهان

حجم نمونه بر اساس  عه بود.های منطقه مورد مطالها و مرغداریقطعه مرغ موجود در دامداری 050555و گوسفند و حدود 

ای گیری به روش تصادفی خوشهنمونه (.67) نمونه انتخاب شد 455جدول کرجسی و مورگان تعیین گردید و تعداد 

بهبهان )مرکزی، آغاجری، زیدون و تشان( دو بخش  که ابتدا از میان چهار بخش شهرستانطوریای انجام شد؛ بهچندمرحله

طور صورت تصادفی انتخاب شدند. سپس از هر بخش دو دامداری و دو مرغداری انتخاب گردید. از هر واحد پرورشی نیز بهبه

ر بررسی د آوری شد.های محیطی )آب یا فاضلاب( جمعنمونه شامل مدفوع گاو، گوسفند، بز، مدفوع طیور و نمونه 05تصادفی 

های نمونه برای بررسی ۲۹۳نمونه به دلیل آلودگی یا عدم رعایت شرایط انتقال استریل حذف گردیدند و در نهایت  8اولیه، 

های مستقل و متغیر کمپیلوباکترزایی در این تحقیق متغیر وابسته پتانسیل بیمارییشگاهی مورد استفاده قرار گرفتند. آزما

 بیوتیکی بودند.و مقاومت آنتی T4SS) و  T3SSی ترشحی )هاهای سیستمشامل حضور ژن

 هاآوری نمونهجمع

ها آوری شد. در مورد مرغداریدار جمعها با استفاده از ظروف استریل دربهای مدفوع از بخش میانی مدفوع تازه دامنمونه

ها در شرایط زنجیره آوری گردید.تمام نمونههای حاصل از کشتار نیز جمعهایی از فاضلاب و خونابهعلاوه بر نمونه مدفوع، نمونه

صبح انجام  65تا  8گیری در ساعات نمونه ساعت به آزمایشگاه منتقل شدند. 4در مدت کمتر از و  درجه سانتی گراد 4سرد 

ها بیشتر بوده و همچنین دمای محیط هنوز بالا نرفته است که این امر شد، زیرا در این زمان احتمال دفع مدفوع تازه در دام

  (.68)ذار باشد تأثیرگ کمپیلوباکترهای حساس مانند تواند بر بقای باکتریمی

 جداسازی و کشت کمپیلوباکتر

استفاده شد. در این روش، دو   ۳KBسازی میکروآئروفیلیک با استفاده از دستگاه از روش غنی کمپیلوباکتربه منظور جداسازی 

لیتر سرم میلی 0گرم نمونه مدفوع با  ۳در لوله اول  ای خمیده به یکدیگر متصل شدند.لوله پلاستیکی به وسیله یک لوله شیشه

 48ها به مدت لیتر محیط کشت نوترینت براث قرار گرفت. مجموعه لولهمیلی 0فیزیولوژی استریل مخلوط شد و در لوله دوم 

پس از این مرحله، از  گراد نگهداری شد تا شرایط مناسب برای رشد کمپیلوباکتر فراهم گردد.درجه سانتی 4ت در دمای ساع

ها هینتون آگار به روش خطی کشت داده شد. پلیت–های بلاد آگار و مولربخش میانی محیط کشت برداشت شده و روی محیط

O₂ درصد 0در شرایط میکروآئروفیلیک )  7۳گراد به مدت درجه سانتی ۲7در دمای (  N₂ درصد 80و  CO₂د درص 65،  

 (.6۹) ساعت انکوبه شدند

                                                           
1- cross-sectional experimental study  
2 Kappadnis-Baserisalehi 
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 هاشناسایی فنوتیپی جدایه

یمیایی های بیوشگرم و آزمونآمیزی های مورفولوژیک، رنگهای مشکوک به کمپیلوباکتر بر اساس ویژگیشناسایی اولیه جدایه

های خاکستری، مرطوب، براق و برجسته های کمپیلوباکتر روی محیط بلاد آگار به صورت کلنیاستاندارد انجام شد.کلنی

 شکل یا بال مرغی دیده شدند  Sهای خمیده گرم منفی با آرایشها به صورت باسیلآمیزی گرم، سلولمشاهده شدند. در رنگ

آز، آزمون اکسیداز، آزمون کاتالاز، هیدرولیز هیپورات، احیای نیترات، تست اورههای ها از آزمونبرای تأیید هویت جدایه (.۳5)

هیدرولیز ایندوکسیل ، (O/F) فرمنتاتیو–، تست ایندول، آزمون اکسیداتیو(VP) پروسکوئر-، آزمون ووژس(MR) متیل رد

درجه  4۳و  ۲7، ۲5، ۳0در دماهای  همچنین رشد باکتریاستفاده شد..TSI استات، تولید سولفید هیدروژن در محیط

ها نیز با حساسیت اولیه گونه بررسی گردید.، NaCl درصد 0/۲و  درصد 0/6گلیسین و  درصد 6گراد، رشد در حضور سانتی

  (.۳6)مورد ارزیابی قرار گرفت میکروگرم ۲5و سفالوتین میکروگرم  ۲5های نالیدیکسیک اسید استفاده از دیسک

 DNAاستخراج 

های استفاده شد. ابتدا سلول )یکتا تجهیز آزما، ایران(محور-ستون DNAژنومی از کیت استخراج  DNAبرای استخراج 

با  DNAانجام گرفت و  Kباکتریایی توسط سانتریفیوژ رسوب داده شدند. سپس مراحل لیز سلولی با لیزوزیم و پروتئیناز 

نگهداری  PCRگراد تا زمان انجام درجه سانتی -۳5استخراج شده در دمای  DNA سازی شد.استفاده از ستون سیلیکا خالص

 شد.

 DNAارزیابی کیفیت و کمیت 

نسبت  گیری شد.اندازه NanoDrop spectrophotometerاستخراج شده با استفاده از دستگاه  DNAکیفیت و غلظت 

همچنین . (۳۳)باشد می DNAدهنده خلوص مناسب بود که نشان  ۳تا  8/6ها بین برای تمامی نمونه A260/A280جذب 

 بررسی شد. درصد 6با الکتروفورز روی ژل آگارز  DNAکیفیت 

 کمپیلوباکترشناسایی مولکولی 

 پرایمرهای مورد استفاده: استفاده شد. 61S rRNAبا هدف ژن  PCRاز تکنیک  کمپیلوباکتربرای تأیید جنس 

Forward: 27F              AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 

                            Reverse: 1492R              CGGTTACCTTGTTACGACTT   

  bp (۳۲.) 64۹5محصول مورد انتظار: 

 های سیستم ترشحیشناسایی ژن

که طوریاستفاده شد؛ به virB11و  flaAاختصاصی برای دو ژن  PCR های ترشحی، ازهای مرتبط با سیستمبرای بررسی ژن

در نظر  IV عنوان ژن مرتبط با سیستم ترشحی نوعبه virB11و ژن  III نوععنوان ژن مرتبط با سیستم ترشحی به  flaAژن 

 (.۳4) گرفته شد. طراحی پرایمرهای مورد استفاده بر اساس مطالعات پیشین انجام گرفت

https://doi.org/10.1111/j.1469-0691.2011.03468.x
https://doi.org/10.1046/j.1365-2672.1998.00402.x
A%20laboratory%20manual.%203rd%20ed.%20Vol.%201.%20New%20York:%20Cold%20Spring%20Harbor%20Laboratory%20Press;
Nucleic%20acid%20techniques%20in%20bacterial%20systematic.
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  محصولات .(۳4) بود bp 470 برابر با  virB11 و برای ژن  bp 1077 برابر با flaA  اندازه قطعات تکثیرشده برای ژن  

PCR  در بافر درصد  2سپس بر روی ژل آگارز TBE   45به مدت  ولت  80الکتروفورز شدند. فرایند الکتروفورز در ولتاژ  

  UV transilluminatorبا استفاده از دستگاه  اتیدیوم برومایدآمیزی با انجام شد و در پایان، باندها پس از رنگ دقیقه

 .مشاهده و ثبت شدند

 تحلیل آماری

های توصیفی برای متغیرها محاسبه گردید. سپس ابتدا شاخص انجام شد. ۳۳نسخه  SPSSافزار ها با استفاده از نرمتحلیل داده

و آزمون 6های کای دوبیوتیکی با استفاده از آزمونآنتیهای ترشحی و مقاومت های ویرولانس، سیستمارتباط بین وجود ژن

 در نظر گرفته شد. 50/5کمتر از  pداری آماری سطح معنی بررسی شد. ۳دقیق فیشر

 نتایج

 شدهآوریهای جمعتعداد نمونه

نمونه از مرغ و آوری شد. یشترین تعداد نمونه از منابع مختلف شامل مرغ، گاو، گوسفند و بز و آب جمع ۲۹۳در مجموع 

 دست آمد.کمترین تعداد از آب به

 های بیوشیمیاییآمیزی گرم و آزموننتایج رنگ

های مشکوک به عنوان جدایهنمونه به 05های بیوشیمیایی، آمیزی گرم و آزمونهای اولیه شامل رنگبر اساس بررسی

 دهد.ده را نشان میمنفی خمیهای گرمنمایی از باسیل 6شناسایی شدند. شکل  کمپیلوباکتر

                                                           
1 Chi-square 
2 Fisher’s exact test 

 

AATAAAAATGCTGATAAAACAGGTG 

TACCGAACCAATGTCTGCTCTGATT 

 

Forward  

                            

Reverse 

flaA 

TCTTGTGAGTTGCCTTACCCCTTTT 

CCTGCGTGTCCTGTGTTATTTACCC 

Forward                             

Reverse 
virB11 
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 (X 6555آمیزی گرم، )رنگکمپیلوباکترهای خمیده گرم منفی نمایی از باسیل :6شکل 

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

×1000) 

 (PCR)ای پلیمراز نتایج واکنش زنجیره

جدایه باند اختصاصی در  05انجام شد. تمامی  61S rRNAبا پرایمرهای اختصاصی ژن  PCRبرای تأیید شناسایی اولیه، 

به شرکت یابی برای توالی PCRارائه شده است. محصولات  2در شکل  PCRای از نتایج نشان دادند. نمونه bp1490ناحیه 

 ارسال شدند.ماکروژن کشور کره جنوبی 

 

 

  



 

 
 

  
 

 هاهای جداشده از نمونهکمپیلوباکتر  16S rRNA: ژل الکتروفورز جهت مشاهده ژن ۳شکل 
 های جدا شده: نمونه05تا  6های : کنترل منفی، چاهک-C، ستون bp655: مارکر وزن مولکولی)لدر( cستون

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. 

 61S rRNAتحلیل توالی ژن 

ها متعلق به دو گونه نشان داد که جدایه NCBIهای بانک ژنی ها با دادهجدایه 61S rRNAنتایج مقایسه توالی ژن 

ذکر شده  6شده در جدولهای شناساییهستند. جزئیات مربوط به دسترسی ژنی و گونه کولیکمپیلوباکتر و  ژژونیکمپیلوباکتر 

 است.

های مدفوع مرغ، گاو، گوسفند و بز و آب بر اساس توالی یابی های جداشده از نمونهکمپیلوباکتر: تأیید شناسایی 6جدول 

 16Sr RNAژن 
Table 1. Confirmation of Campylobacter isolates from chicken, cattle, sheep, goat feces 

and water samples based on 16S rRNA gene sequencing. 

 شماره دسترسی جنس و گونه

(NCBI) 
 ردیف کد جدایه

 CP020776.1 P1 6 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P2 ۳ کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007193.1 P3 ۲ کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P4 4 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P5 0 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP017862.1 P6 1 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP017456.1 P7 7 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007181.1 P8 8 کمپیلوباکتر کولی

 CP007181.1 P9 9 کمپیلوباکتر کولی

 CP007181.1 P10 10 کمپیلوباکتر کولی



 

 
 

 CP007181 P11 11 کمپیلوباکتر کولی

 CP020776.1 P12 12 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP017862.1 P13 13 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P14 14 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P15 15 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P16 16 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P17 17 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007193.1 P18 18 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P19 19 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P20 20 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP019977.1 P21 21 کولیکمپیلوباکتر 

 CP007191.1 P22 22 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P23 23 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007193.1 P24 24 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P25 25 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P26 26 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P27 27 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P28 28 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P29 29 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007183.1 P30 30 کمپیلوباکتر کولی

 CP007183.1 P31 31 کمپیلوباکتر کولی

 CP007191 P32 32 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP019977.1 P33 33 کمپیلوباکتر کولی

 CP020045.1 P34 34 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007188.1 P35 35 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 P36 36 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007193.1 P37 37 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007183.1 W1 38 کمپیلوباکتر کولی

 CP006702.1 C1 39 کمپیلوباکتر کولی

 CP007188.1 W2 40 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP017862.1 W3 41 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007183.1 C2 42 کمپیلوباکتر کولی

 CP019977.1 C3 43 کمپیلوباکتر کولی

 CP017862.1 C4 44 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP020776.1 C5 45 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007183.1 C6 46 کمپیلوباکتر کولی



 

 
 

 CP019977.1 S1 47 کمپیلوباکتر کولی

 CP007193.1 C7 4 sky کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007192 C8 49 کمپیلوباکتر ژژونی

 CP007193.1 S2 50 کمپیلوباکتر ژژونی

 

P ،مرغ :C ،گاو :S ،گوسفند و بز :Wآب : 

 هاشیوع کمپیلوباکتر در نمونه

نمونه مورد  ۲۹۳شده از منابع مختلف شامل مرغ، گاو، گوسفند و بز و آب نشان داد که از مجموع آوریهای جمعبررسی نمونه

درصد بود. بیشترین میزان جداسازی  8/6۳تعلق داشتند که شیوع کلی آن  کمپیلوباکتر ژژونینمونه به جنس  05بررسی، 

 ۲/۳5 جدایه شناسایی شد و شیوعی معادل ۲7نمونه مرغ،  68۳که از طوریهای مرغ مشاهده شد؛ بهدر نمونه کمپیلوباکتر

درصدی  7/0دست آمد که بیانگر شیوع جدایه کمپیلوباکتر به 8نمونه،  646های گاو از مجموع درصد را نشان داد. در نمونه

درصد را  ۹/4شناسایی شد که شیوع  کمپیلوباکترجدایه  ۳شده، بررسی نمونه 46های گوسفند و بز از بود. همچنین در نمونه

درصد بود.  7/65جداسازی شد که میزان شیوع آن  کمپیلوباکترجدایه  ۲نمونه،  ۳8های آب نیز از مجموع نشان داد. در نمونه

 ای مورد بررسی بوده است.هدر میان نمونه کمپیلوباکترترین منبع جداسازی در مجموع، نتایج نشان داد که مرغ مهم

 های کمپیلوباکترای جدایهتوزیع گونه

و  ژژونی کمپیلوباکترها متعلق به دو گونه های کمپیلوباکتر نشان داد که این جدایهشده بر روی جدایههای مولکولی انجامبررسی

 درصد( به گونه ۳8جدایه ) 64و  کمپیلوباکتر ژژونی درصد( به گونه 7۳جدایه ) ۲1هستند. در مجموع  کولیکمپیلوباکتر 

 کولیکمپیلوباکتر جدایه به گونه  8و  کمپیلوباکتر ژژونیجدایه به گونه  ۳۹های مرغ، در نمونه تعلق داشتند. کولیکمپیلوباکتر 

جدایه مشاهده شد. در  4به تعداد  کولیکمپیلوباکتر و  کمپیلوباکتر ژژونیهای گاو، هر یک از دو گونه شناسایی شد. در نمونه

های شناسایی گردید. همچنین در نمونه کولیکمپیلوباکتر و یک جدایه  کمپیلوباکتر ژژونیهای گوسفند و بز، یک جدایه نمونه

ونه به طور کلی، نتایج نشان داد که گ بود. کولیکمپیلوباکتر و یک جدایه مربوط به  کمپیلوباکتر ژژونیجدایه متعلق به  ۳آب، 

بت به گیری فراوانی بیشتری نسهای کمپیلوباکتر بوده و در بیشتر منابع نمونهگونه غالب در میان جدایه کمپیلوباکتر ژژونی

 داشته است. کولیکمپیلوباکتر 

 و نوع میزبان کمپیلوباکترهای ارتباط بین جدایه

 (. <P 5٫50)داری وجود نداشت ارتباط معنی کمپیلوباکترهای نوع نمونه و توزیع جدایه نتایج تحلیل آماری نشان داد که بین

 و نوع میزبان کمپیلوباکترهای جدول توافقی ارتباط بین جدایه: ۳جدول 

Table 2. Association between Campylobacter isolates and host type 

 



 

 
 

تعداد  کمپیلوباکترکل 

 )درصد(

 تعداد کولیکمپیلوباکتر 

 )درصد(

 کمپیلوباکتر ژژونی

 تعداد )درصد(
 نوع میزبان

 مرغ (۲/8۲) ۲5 (۲/14) ۹ (78) ۲۹

 دام (7/61) 1 (0/۲7) 0 (۳۳) 66

 کل (655)۲1  (655) 66 (655) 05

شود، می گونه که در این جدول مشاهدهرائه شده است. همان ۳های کمپیلوباکتر بر اساس نوع میزبان در جدول توزیع گونه

اند. های مرغ جدا شدهها از نمونهای از این جدایهبوده و بخش عمده کمپیلوباکتر ژژونی ها مربوط به گونهفراوانی جدایه بیشترین

 نیز در هر دو منبع مرغ و دام مشاهده شد. کولیکمپیلوباکتر همچنین گونه 

 دو پیرسوناساس آزمون کایهای کمپیلوباکتر و نوع میزبان بر . ارتباط بین جدایه۲جدول 

Table 3. Association between Campylobacter isolates and host type based on Pearson’s chi-

square test 

اسکوئر پیرسونآماره کای P-valueمقدار    

)χ2) 

 (Hypothesis) فرضیه

۳0۳/5  6۲6/۳ و  کمپیلوباکترهای ارتباطی بین جدایه 

 نوع میزبان وجود ندارد

ر جام شد. نتایج این آزمون دو نوع میزبان، آزمون کای دو پیرسون ان کمپیلوباکترهای منظور بررسی ارتباط بین نوع جدایهبه

اری دو نوع میزبان ارتباط معنی کمپیلوباکترهای نشان داده شده است. بر اساس نتایج آزمون آماری، بین نوع جدایه ۲جدول 

 (. <P 5٫50) مشاهده نشد 

 های ترشحیهای سیستمارزیابی ژن

ای از انجام شد. نمونه virB11و  flaAهای اختصاصی برای ژن PCRهای ترشحی، های مرتبط با سیستمبرای بررسی ژن

 شود.مشاهده می 4و  ۲های نتایج الکتروفورز در شکل

 

  



 

 
 

  
 کمپیلوباکترهای جدایه  flaA تشخیص ژن ژل الکتروفورز و  :۲شکل 

 های جدا شده: نمونه05تا  6های کنترل منفی، چاهک -C، ستون bp655: مارکر وزن مولکولی )لدر(cستون

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. 

   

 
  کمپیلوباکترهای جدایه  virB11 تشخیص ژن ژل الکتروفورز و : 4شکل 

 های جدا شده: نمونه05تا  6های کنترل منفی، چاهک -C، ستون bp655: مارکر وزن مولکولی )لدر(cستون

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. 

 های ترشحیهای مرتبط با سیستمژنشیوع 

ها یک از جدایهدر هیچ virB11که ژن ها شناسایی شد، درحالیدر بخش قابل توجهی از جدایه flaAنتایج نشان داد که ژن 

 بیشترین فراوانی را داشته است. flaAارائه شده، ژن  4طور که در جدول وجود نداشت. همان

ه از تمام جدا شدلی وکمپیلوباکتر کو  کمپیلوباکتر ژژونیهای مرتبط با سیستم ترشحی در جدایه ژن 4: شیوع 4جدول 

 هانمونه



 

 
 

Table 4. Prevalence of four secretion system-associated genes in Campylobacter jejuni and 

Campylobacter coli isolates recovered from all samples 

مقدار 
P 

آماره 
χ2 

 

کل 

 )درصد(

فراوانی 

 کل

کمپیلوباکتر 
 کولی

 (درصد)

فراوانی 

کمپیلوباکتر 
 کولی

کمپیلوباکتر 
 ژژونی

 (درصد)

فراوانی 

کمپیلوباکتر 
 ژژونی

ژن 

 مرتبط

سیستم 

 ترشحی

5۲/5  14/4  11 ۲۲ ۳/68  1 8/86  ۳7 flaA T3SS 

5 5 5  5 5 5 5 virB11 T4SS 

  

بیشترین فراوانی را در  flaAدهد که ژن آمده است و نشان می 0ها برحسب نوع نمونه نیز در جدول بررسی شیوع این ژن

 های جداشده از مرغ داشته است.جدایه

نوع  حسببرلی وکمپیلوباکتر کو  کمپیلوباکتر ژژونیهای های ترشحی در جدایهمرتبط با سیستم ژن 4شیوع  :0جدول 

 نمونه

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

Campylobacter coli isolates according to sample type 

مقدار 
P 

آماره 
χ2 

 

فراوانی 

 کل

آب،  ک

 یفراوان

 )درصد(

گوسفند و 

 یبز، فراوان

 )درصد(

 یگاو، فراوان

 )درصد(

 یفراوانمرغ، 

 )درصد(

ژن 

با  مرتبط

 ستمیس

یترشح  

سیستم 

 ترشحی

64/5  18/۳  ۲۲(11)  6 (۲)  6 (۲)  ۲ (6/۹)  ۳8 (8/84)  flaA T3SS 

5 5 5 (5)  5 (5)  5 (5)  5 (5)  5 (5)  virB11 T4SS 

 flaAارتباط بین کمپیلوباکتر و ژن 

گونه ارائه شده است. همان 1در جدول  کولیکمپیلوباکتر و  کمپیلوباکتر ژژونیهای در میان جدایه flaAنتایج مربوط به توزیع ژن 

 ها متغیر بوده و الگوی توزیع آن بین دو گونه متفاوت است.در میان جدایه flaAشود، حضور ژن که در این جدول مشاهده می

ام شد. نتایج این آزمون در ، آزمون کای دو پیرسون انجflaAدار بین نوع کمپیلوباکتر و وجود ژن منظور بررسی ارتباط معنیبه

 flaAارتباط بین نوع کمپیلوباکتر و وجود ژن ، >P) 5٫50شده )گزارش Pنشان داده شده است. بر اساس مقدار  6جدول 

 دار بود. بنابراین، وجود این ژن با نوع گونه کمپیلوباکتر ارتباط آماری قابل توجهی نشان داد.معنی

 flaAبا ژن  کمپیلوباکترهای جدول توافقی ارتباط بین جدایه: 1جدول 

Table 6. Contingency table showing the association between Campylobacter isolates and the 

flaA gene 



 

 
 

، کمپیلوباکترهای کل جدایه

 تعداد )درصد(

، تعداد کمپیلوباکتر کولی

 )درصد(

، تعداد کمپیلوباکتر ژژونی

 )درصد(

flaA وضعیت ژن 

۲۲ (11%)  1 (۹/4۳%)  ۳7 (70%)  مثبت 

64 (۲4%)  8 (6/07%)  ۹ (۳0%)  منفی 

05 (655%)  64 (655%)  ۲1 (655%)  کل 

 flaAو ژن  کمپیلوباکترهای : جدول نتایج آزمون کای دو پیرسون بین جدایه7جدول

Table 7. Results of Pearson’s chi-square test for the association between Campylobacter 

isolates and the flaA gene 

اسکوئر پیرسونآماره کای P-valueمقدار   

)χ2) 

 (Hypothesis) فرضیه

547/5  146/4 از حضور یا عدم  کمپیلوباکترهای گونه 

 .مستقل هستند flaAحضور ژن 

 

 virB11و ژن  کمپیلوباکترارتباط بین 

  8 گونه که در جدولارائه شده است. همان 8در جدول  کمپیلوباکترهای در جدایه virB11نتایج مربوط به بررسی ژن 

های قابل محاسبه به دلیل عدم وجود فراوانی نبودند. virB11های مورد بررسی دارای ژن یک از جدایهشود، هیچمشاهده می

و نوع گونه کمپیلوباکتر وجود  virB11های جدول، امکان انجام آزمون کای دو برای بررسی رابطه بین وجود ژن در خانه

ارتباطی مشاهده  virB11رسد که میان نوع کمپیلوباکتر و ژن ، به نظر می8های جدولنداشت. با این حال، بر اساس داده

 شود.نمی

 virB11با ژن  کمپیلوباکترهای جدول توافقی ارتباط بین جدایه: 8جدول 

Table 8. Contingency table showing the association between Campylobacter isolates and the 

virB11 gene 

، کمپیلوباکترهای کل جدایه

 تعداد )درصد(

، تعداد کمپیلوباکتر کولی

 )درصد(

، تعداد کمپیلوباکتر ژژونی

 )درصد(

virB11وضعیت ژن 

5 (5%)  5 (5%)  5 (5%)  مثبت 

05 (655%)  64 (655%)  ۲1 (655%)  منفی 

05 (655%)  64 (655%)  ۲1 (655%)  کل 

 بحث

واد م ویژه از طریقشوند و بهترین عوامل باکتریایی ایجادکننده گاستروآنتریت در انسان محسوب میکمپیلوباکترها از مهم

، گاو، شده از منابع مختلف شامل مرغآورینمونه جمع ۲۹۳ شوند. در مطالعه حاضر، از مجموعغذایی با منشأ حیوانی منتقل می



 

 
 

را نشان داد. بیشترین  درصد6۳٫8شناسایی شد که شیوع کلی  کمپیلوباکترجدایه متعلق به جنس  05گوسفند و بز و آب، تعداد 

تری گزارش های دام و آب میزان پایینکه در نمونه(، در حالیدرصد ۳5٫۲های مرغ مشاهده شد )میزان جداسازی در نمونه

 ترکمپیلوباکترین مخزن طبیعی المللی همخوانی دارد که طیور را مهمهای بسیاری از مطالعات بینشد. این نتایج با یافته

توان در شرایط علت این موضوع را می (.6 ،۳) اندد و نقش اساسی آن را در انتقال عفونت به انسان نشان دادهانمعرفی کرده

زیستی روده طیور، دمای بدن نسبتاً بالا، تراکم بالای نگهداری در مزارع صنعتی و احتمال آلودگی متقاطع در مراحل کشتار و 

  (.۳0) فرآوری جستجو کرد

عنوان مثال، اند. بهجهان نیز شیوع بالای کمپیلوباکتر در طیور را گزارش کردهمطالعات متعددی در نقاط مختلف 

Humphrey  های مرغ گوشتی در برخی کشورهای اروپایی به گله درصد 15( نشان دادند که بیش از ۳557)و همکاران

تواند نقش ای دیگر گزارش شد که آلودگی گوشت مرغ در زنجیره تولید میهمچنین در مطالعه (.68)ده هستند آلوکمپیلوباکتر 

های مطالعه حاضر مبنی بر شیوع بیشتر بنابراین، یافته (.65) کنندگان داشته باشدمهمی در انتقال این باکتری به مصرف

خوانی دارد و اهمیت کنترل بهداشتی در صنعت طیور را شده در مطالعات پیشین همکمپیلوباکتر در مرغ با روند جهانی گزارش

گونه غالب بوده و  درصد 7۳فراوانی یا  کمپیلوباکتر ژژونیها، نتایج نشان داد که ای جدایهدر بررسی گونه سازد.برجسته می

در رتبه بعدی قرار دارد. این الگوی توزیع با بسیاری از مطالعات اپیدمیولوژیک مطابقت دارد که   درصد ۳8با  کولیکمپیلوباکتر 

درصد  ۹5تا  75های انسانی بین فونتاند و سهم آن را در عرا عامل اصلی کمپیلوباکتریوز انسانی معرفی کرده کمپیلوباکتر ژژونی

توانایی بیشتر این گونه در کلونیزاسیون دستگاه گوارش طیور، قابلیت سازگاری با شرایط محیطی و  (.۳، ۳1) اندگزارش کرده

 (.۳1) اند از دلایل غالب بودن آن باشدتوای از عوامل حدت مؤثر میوجود مجموعه

دو نشان داد که بین نوع های مرغ مشاهده شد، آزمون آماری کایها در نمونهفراوانی جدایهدر مطالعه حاضر، اگرچه بیشترین 

 این نتیجه بیانگر آن است که هر دو گونه (.P> 50/5)داری وجود نداردمیزبان و گونه کمپیلوباکتر ارتباط آماری معنی

عنوان به توانندها نیز میحیوانی حضور داشته باشند و دامتوانند در منابع مختلف می کولیکمپیلوباکتر و  کمپیلوباکتر ژژونی

تر در های کمپیلوباکاند که توزیع گونهمخازن بالقوه این باکتری عمل کنند. مطالعات اپیدمیولوژیک پیشین نیز نشان داده

های ی و حتی تفاوتهای پرورش دام، مدیریت بهداشتهای مختلف به عوامل متعددی از جمله شرایط اقلیمی، شیوهمیزبان

 . (6 ،۳1) ها وابسته استژنتیکی سویه

ر دهای آب نیز مشاهده شد، هرچند میزان آن نسبتاً پایین بود. وجود این باکتری در این مطالعه، حضور کمپیلوباکتر در نمونه

ابع ها به منهای دامداری و کشتارگاهدهنده آلودگی محیطی ناشی از دفع فضولات حیوانی یا ورود پسابتواند نشانمنابع آب می

های آبی زنده بماند و از این طریق تواند برای مدت معینی در محیطاند که کمپیلوباکتر میآب باشد. برخی مطالعات نشان داده

تواند از نظر بنابراین، پایش میکروبی منابع آب از نظر حضور این باکتری می (.۳7) نقش داشته باشد در چرخه انتقال بیماری

 بهداشت عمومی اهمیت داشته باشد.

ها وجود دارد. ژن جدایه درصد 11در  flaAهای ترشحی، نتایج نشان داد که ژن های مرتبط با سیستمدر بخش بررسی ژن

flaA است که نقش مهمی در حرکت باکتری، کلونیزاسیون روده میزبان  کمپیلوباکترهای کلیدی در ساختار فلاژل یکی از ژن

دهنده پتانسیل ها نشانوجود این ژن در درصد قابل توجهی از جدایه .(65) کندتلیال ایفا میهای اپیو توانایی تهاجم به سلول

های مرتبط با فلاژل در کمپیلوباکتر با افزایش اند که حضور ژنها است. مطالعات مختلف نشان دادهزایی بالای این سویهبیماری

که به سیستم ترشحی نوع چهارم  virB11در مقابل، ژن  (.۳8) توانایی کلونیزاسیون و انتقال در زنجیره غذایی مرتبط است

T4SS هایهای ترشحی نوع چهارم در برخی سویههای مورد بررسی شناسایی نشد. سیستمیک از جدایهمرتبط است، در هیچ 

با این حال،  .(۳1) زایی دخیل باشندزایش بیمارینقش دارند و ممکن است در اف DNAکمپیلوباکتر در انتقال عوامل حدت و 
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بسیار متغیر گزارش شده است و در بسیاری از مطالعات نیز فراوانی  کمپیلوباکترهای مختلف ها در میان سویهحضور این ژن

دهنده در مطالعه حاضر ممکن است نشان virB11نابراین، عدم شناسایی ژن پایین یا حتی عدم حضور آن گزارش شده است. ب

 های منطقه مورد مطالعه باشد.های ژنتیکی خاص سویهویژگی

این یافته  (.<P 5٫50)بود  flaAو حضور ژن  کمپیلوباکتردار بین گونه از نتایج مهم این پژوهش، وجود ارتباط آماری معنی

 نیکمپیلوباکتر ژژو های مختلف کمپیلوباکتر یکسان نیست و احتمالاً در گونهدهد که توزیع این ژن در میان گونهنشان می

تواند در افزایش توان پذیری و تهاجم باکتری نقش دارد، وجود آن میفراوانی بیشتری دارد. از آنجا که این ژن در حرکت

های مختلف های حدت میان گونهاند که تفاوت در توزیع ژنبرخی مطالعات نیز نشان داده (.۳0)باشد  ها مؤثرزایی سویهبیماری

  (.۳8) ها نقش داشته باشدهای اپیدمیولوژیک و بالینی عفونتتواند در تفاوتکمپیلوباکتر می

در صنعت  ویژهدر زنجیره تولید مواد غذایی، به کمپیلوباکتراز دیدگاه بهداشت عمومی، نتایج این مطالعه اهمیت کنترل آلودگی 

ها، ل بهداشتی در کشتارگاههای ایمنی زیستی در مزارع پرورش طیور، رعایت اصوسازد. اجرای برنامهطیور را برجسته می

تواند نقش مهمی در کاهش شیوع این باکتری کنترل آلودگی متقاطع در فرآوری مواد غذایی و نظارت مستمر بر کیفیت آب می

های حدت و تعیین الگوهای ژنتیکی سایی ژنهای مولکولی پیشرفته برای شناعلاوه بر این، استفاده از روش .(۳۹)داشته باشد 

مطالعه نشان داد که  تواند به درک بهتر اپیدمیولوژی این باکتری و طراحی راهکارهای پیشگیرانه کمک کند.ها میسویه

ین اهای مرغ مشاهده شد و پس از آن گاو، آب و در نهایت گوسفند و بز قرار گرفتند؛ در نمونه کمپیلوباکتربیشترین آلودگی 

همچنین، شناسایی . (۲5) کندعنوان مخزن اصلی این باکتری در انتقال به انسان برجسته مییافته نقش مهم طیور را به

آمده دارای پتانسیل بالای دستهای بهنشان داد که جدایه pldA و cadF ،ciaB ،cdtA ،cdtB ،cdtCزایی های بیماریژن

عنوان یک همچنان به کمپیلوباکتردهد که های این پژوهش نشان میدر مجموع، یافته (.۲5) زایی هستندتهاجمی و بیماری

کنند. بنابراین، پایش مداوم زا در منابع حیوانی حضور دارد و طیور نقش اساسی در چرخه انتقال آن ایفا میعامل مهم بیماری

های ناشی از کمپیلوباکتر و ارتقای تواند در کنترل عفونتاین باکتری در منابع غذایی و محیطی و بررسی عوامل حدت آن می

 می مؤثر باشد.سلامت عمو

 گیرینتیجه

 6۳٫8جدایه کمپیلوباکتر شناسایی شد که شیوع کلی آن  05نمونه مورد بررسی،  ۲۹۳نتایج این مطالعه نشان داد که از میان 

عنوان مخزن اصلی این دهنده نقش مهم طیور بههای مرغ بود که نشانبود. بیشترین میزان جداسازی مربوط به نمونه درصد

همچنین  .قرار داشت کولیکمپیلوباکتر گونه غالب شناخته شد و پس از آن  کمپیلوباکتر ژژونیای، در بررسی گونه باکتری است.

ها وجود دارد و بین نوع در بخش قابل توجهی از جدایه flaAهای ترشحی نشان داد که ژن های مرتبط با سیستمبررسی ژن

ها شناسایی نشد. یک از جدایهدر هیچ virB11که ژن داری مشاهده شد، در حالیگونه و حضور این ژن ارتباط آماری معنی

ها دارای ز آنهای مورد بررسی از نظر عوامل حدت دارای تنوع ژنتیکی بوده و برخی ادهد که سویهها نشان میاین یافته

از غذا،  های منتقلهعنوان یکی از عوامل مهم بیماریبا توجه به اهمیت کمپیلوباکتر به زایی بالاتری هستند.پتانسیل بیماری

تر های بهداشتی در زنجیره تولید طیور، پایش میکروبی منابع غذایی و محیطی و انجام مطالعات مولکولی گستردهتقویت برنامه

 رسد.این باکتری ضروری به نظر میعوامل حدت و مسیرهای انتقال  برای شناسایی
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