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Abstract
The economically-challenging paratuberculosis caused by Mycobacterium avium subspecies paratuberculosis (Map), is a contagious 
chronic disease that essentially affects ruminants. It bears characteristic clinical symptoms including incurable diarrhea, mesenteric 
lymphadenitis, proliferative enteropathy and progressive emaciation. Considering the evolutionary important variability of Map ge-
nome, characterization of its strains is pivotal in diagnosis and epidemiological investigation, and therefore establishing prevention 
and disease control strategies. The present work was therefore designed to extend our currently limited knowledge on population 
structure of Map in Iran.  A total of 30 recently-archived Map isolates obtained from bovine, ovine and caprine hosts representing a 
diverse geographical origin were revived and sub-cultured to obtain the required genomic material. They were subsequently analyzed 
for the presence of IS900, the Map specific sequence, as well as IS1311 using PCR protocols. They were further typed using IS900 
and IS1311 polymerase chain reaction-restriction endonuclease analysis (PCR-REA) using Alw I and Hinf I enzymes. All the DNA 
samples were found positive for the two genetic markers of IS900 and IS1311. On top of this both IS900 and IS1311 PCR-REA 
analyses jointly demonstrated that showed that all Map strains under examination belonged to the cattle type. Taking into account the 
diverse geography of ruminant exporting countries to Iran plus lacking reports of paratuberculosis in the indigenous ruminant breeds, 
the presence and circulation of the "cattle type" Map strains in the today’s Iran looks odd and deserves more investigation as this can 
have important epidemiological implications in regard with the paratuberculosis control and prevention in Iran.
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چکيد‌ه 

پاراتوبرکلوزیس توسط Mycobacterium avium subspecies paratuberculosis بیشتر در نشخوارکنندگان ایجاد می‌گردد. این بیماری با 
اسهال درمان‌ناپذیر و لاغری مفرط پیشرونده همراه می‌باشد. تغییرپذیری ژنوم این باکتری سبب می‌شود که شناسایی سویه‌های آن در 

زمینه تشخیص، اپیدمیولوژی و سازماندهی سیاست‌های پیشگیری و کنترل بیماری، نقش راهبردی داشته باشد.
به منظور بهبود دانش موجود از ساختار جمعیت بومی این باکتری و در جستجوی جدایه‌های گوسفندی آن، در مجموع 30 جدایه از آرشیو 
باکتری‌های مؤسسه رازی از میزبان‌های گاو، گوسفند و بز مناطق مختلف ایران، تجدیدکشت شدند تا ماده ژنتیکی مورد نیاز برای اجرای 
تحقیق فراهم گردد. وجود مارکرهای ژنتیکی IS900 و IS1311 با استفاده از پروتکل‌های وابسته به PCR بررسی و پس از آن با استفاده 

از آنزیم‌های اندونوکلئاز Alw I و Hinf I و اعمال پروتکل IS900 & IS1311 PCR-REA تیپ جدایه‌های مورد بررسی تعیین گردید.
IS900 & IS1311 PCR- بودند ضمن آنکه هر دو پروتکل بکار رفته IS1311 و IS900 ژنوم همه جدایه‌های تحت آزمایش واجد مارکرهای

REA بصورت همخوان هویت همه 30 جدایه تحت آزمون را تیپ گاوی این باکتری )cattle type( نشان دادند.
با در نظر گرفتن تنوع جغرافیایی صادرکنندگان دام به ایران و فقدان گزارشات وجود بیماری در نژادهای بومی، فعالیت انحصاری سویه‌های 
پیامدهای مهم  تحقیقات می‌تواند  این  یافته‌های  زیرا  را می‌طلبد  بیشتری  تحقیقات  و  بنظر می‌رسد  امروز، عجیب  ایران  در  گاوی  تیپ 

اپیدمیولوژیک در ارتباط با پیشگیری و کنترل بیماری در ایران بدنبال داشته باشد.

کلمات کلیدی: پاراتوبرکلوزیس، بیماری یون، تیپ گاوی، IS900 ، IS1311 ،PCR-REA، ایران
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مقدمه
 Mycobacterium avium subspeciesتوسط پاراتوبرکلوزیس 
متداول  پروتکل‌های  می‌تواند  که  می‌گردد  ایجاد   paratuberculosis
به  بیماری  این   .)1( نماید  تحمل  را  لبنیات  و  شیر  تجاری  پاستوریزاسیون 
عفونی  بیماری  یک  و  درگیر  را  نشخوارکنندگان  روده  مشخص  صورت 
مزمن مسری غیر قابل درمان را ایجاد می‌نماید که از تمام جهان گزارش 
ژنتیکی  بزرگ  گروه  دو   Map در جمعیت جهانی  تاکنون   .)2( می‌گردد 
)lineage( در میان سویه‌های آن مورد شناسایی قرار گرفته‌اند: سویه‌های 
 .)Sheep strains( و سویه‌های گوسفندی Type II یا )Cattle strains( گاوی
 Cattle( گاوی  سویه‌های  گروه  زیر  دو  در  خود    Type II سویه‌های 
 )Bison strains or B strains( و سویه‌های گاومیش )strains or Type II
تقسیم‌بندی می‌گردند با این توضیح که زیر گروه سویه‌های گاومیش به 
 )USA Bison type( دو دسته کوچکتر سویه‌های گاومیش تیپ آمریکایی
و سویه‌های گاومیش تیپ هندی )Indian Bison type( تفکیک می‌گردند. 
 Type و   Type I گروه  زیر  دو  به  گوسفندی  سویه‌های  دیگر  طرف  از 
III or “Intermediate” دسته‌بندی شده‌اند )3(. تمایز میان این گروه‌های 
 large sequence polymorphism ژنتیکی با استفاده از راهکارهایی نظیر
analysis )4( و variable number tandem repeat analysis و آنالیز ژن 
انجام  تکاملی  مطالعات  اساس  بر  است.  گردیده  امکان‌پذیر   )5(  hsp65
 Map جد  عنوان  به   )Mah) M. avium subsp. hominissuis پذیرفته 
تعریف شده است )6( و سویه‌های گوسفندی از نظر تکاملی در وضعیت 
حد واسط سویه‌های Mah و سویه‌های Type C قرار دارند )3(. عناصر 
متحرک ژنتیکی و از جمله آن‌ها IS900 نقش مهمی در ایجاد تغییر در 
به   IS900 لوکوس  دارند.  خود  میزبان  با  باکتری  سازگاری  و  کروموزوم 
صورت انحصاری فقط در ژنوم Map مشاهده می‌شود و در ژنوم دیگر 
 Maa ، M. avium مشتمل بر Mycobacterium avium complex اعضای
ژنتیکی  لوکوس  این  نمی‌شود.  دیده   Mah و   )subsp. silvaticum (Mas
خانواده  عضو  و   )7( باز  زوج   1451 طول  به   Insertion Sequence یک 
IS110 شناخته شده است که یک transposase به نام p43 را کد می‌نماید 
)8(. از آنجایی که تعداد 16 تا 22 رونوشت از این عنصر ژنتیکی در هر 
بهترین  از  یکی  عنوان  به  لوکوس  این  لذا  است  گزارش شده   Map ژنوم 
این لوکوس  توالی ژنتیکی  Map شناخته می‌شود.  نشانگرهای تشخیصی 
پایدار  به گروه‌های گاوی و گوسفندی بسیار  در ژنوم سویه‌های متعلق 
است )9( و بدین ترتیب استفاده از IS900-RFLP امکان تفکیک میان این 
دو گروه از سویه‌ها را فراهم می‌نماید )IS1311 .)10 یک لوکوس ژنتیکی 
 Insertion دیده می شود. این Maa و Map دیگر می‌باشد که در سویه‌های
Sequence به طول 1317 زوج باز یک transposase مربوط به خانواده 
 IS1311 را کد می‌نماید )3(. پنج نوکلئوتید در پنج موقعیت از طول IS256
و  گوسفندی  سویه‌های  میان  می‌تواند  آنها  ترکیب  که  شده‌اند  شناخته 
بر  پروتکل  یک   Marsh  1999 سال  در   .)11( نماید  تفکیک   Map گاوی 
 IS1311 با تمرکز بر )REA) Restriction Enzyme Analysis اساس تکنیک
و  گاوی  سویه‌های  میان  تفکیک  منظور  به   Hinf I آنزیم  از  استفاده  و 
گوسفندی پیشنهاد نمود )12( که هنوز هم به عنوان یک روش ساده و 
ایران از سال 1957 به بعد شعبه  معتبر به کار گرفته می‌شود )13(. در 
گاوان  میان  در  پاراتوبرکلوزیس  وجود  از  مواردی  رازی  مؤسسه  اهواز 

اصیل خارجی )نژاد Sindhi و Jersey( را در نواحی جنوبی ایران )گاوداري 
شــركت نفت آبادان( گزارش نمود که در بولتن سازمان بهداشت جهان دام 
انعکاس داده شدند )14(. این گاوها پیشتر از انگلستان وارد شده بودند. 
طلاچیان در سال 1962 با کشت نمونه‌های آسیب‌شناسی یک رأس ماده 
گاو Jersey تلف شده از پاراتوبرکلوزیس متعلق به شرکت مذکور بر روی 
محیط‌های کشت Dubos و Smith و محیط‌های جامد غنی‌شده با عصاره 
الکلی Mycobacterium phlei موفق به جداسازی Map گردید که هویت 
آن در مرکز آزمایشگاه مرکزی دامپزشکی ویبریج انگلستان نیز به تأیید 
آزمایشگاهی  یا  کشتارگاهی  شخصی  مشاهده  عدم  بر  طلاچیان  رسید. 
نژادهای  گاوان  از  یا دریافت گزارشات وجود آن در هیچیک  و  بیماری 
بومی ایران تا زمان تهیه گزارش خود تأکید می‌نماید )14(. در سال 1965 
دوباره پاراتوبرکلوزیس در یک گاوداری نگهدارنده گاوان اصیل وارداتی 
در  بهارصفت  دیگر  از طرف   .)14( گردید  مشاهده  تهران  مجاورت  در 
نژاد نجدي و گوسفند  بز  پاراتوبركولوزيس را در گله  سال 1972 وجود 
نژاد آواسي موسسه دامپروري حيدرآباد كرج كه از اســرائيل وارد شــده 
بودند، گزارش و موفق به جداســازي عامل بيماري گرديد )15(. واردات 
حال  فرضیه  مهم‌ترین  اسرائیل  و  انگلستان  از  بخصوص  آلوده  دام‌هاي 
حاضر در زمینه پیشینه جمعیت Map در ایران در نظر گرفته شده است 
و تنها مطالعات تکمیلی آتی خواهند توانست خلاف آن را ثابت نمایند. 
بدون در نظر گرفتن اینکه در واقعیت جمعیت Map در ایران بومی و یا 
غیربومی می‌باشد مطالعه حاضر با تمرکز بر روش REA به منظور شناخت 
بهتر تیپ ژنتیکی تعدادی از جدایه‌های آرشیو شده اخیر Map در کشور از 

منظر تیپ ژنتیکی آنها به مورد اجرا گذاشته شده است.

روش کار
جدايه‌هاي باكتري و استخراج ماده ژنتیکی

انتخاب  رازی  موسسه  در  موجود   Map آرشیو  از  جدایه   30 تعداد 
و  گوسفند  گاو،  گله‌های  از  گذشته  سال‌های  در  جدایه‌ها  این  گردیدند. 
بز در استان‌های البرز، اصفهان، تهران، زنجان، فارس و قزوین جداسازی 
 )16( analysis IS900-RFLP و با روش‌های متعارف ژنتیکی و از جمله
 .)1 )جدول  بودند  گرفته  قرار  بررسی  مورد   )17(  MLVA analysis و 
 RVSRI1 بنام Map علاوه بر جدایه‌های مذکور یک سویه آزمایشگاهی
نیز انتخاب و هر کدام از آنها بر روی دو لوله كشــت يونيورسال حاوی 
محيط كشــت هرولدز با پایه زرده تخم‌مرغ غنی‌شده با مایکوباکتین جی 
  Herrold’s egg yolk medium (HEYM) Mycobactin-j-supplemented
انجام  جوشانیدن  روش  به  ژنتیکی  ماده  استخراج  شدند.  كشت  تجديد 

گردید )17(.

PCR-IS1311 و PCR-IS900 آزمایش‌های
 Whittington و Marsh توالی پرايمرهای مورد استفاده بر اساس توصیه 
ضرورت  که  محدود  اصلاحات  انجام  با   IS900 مورد  در   )18  ,12(
مورد  در   Shin و   )19( است  گرفته  قرار  بیشتر  توجه  مورد  اخیرا  آن 
از  بطوریکه  پذیرفت  صورت  اندک  تغییرات  اعمال  با   )20(  IS1311
 :P91 و   ´3-GTTCGGGGCCGTCGCTTAGG-´5  :P90 پرایمرهای: 
GAGGTCGATCGCCCACGTGA-´5-3´ در مورد IS900 و همچنین 
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 :M119 3´ و-GCGTGAGKCTCTGTGGTGAA-´5 :M56 پرایمرهای
  IS1311 لوکوس  مورد  در   ´3-ATGACGACCGCTTGGGAG-´5
استفاده شد. ساخت پرایمرها توسط شرکت TAG Copenhagen  دانمارک 
انجام پذیرفت. حجم نهائی هر واکنش PCR برابر با 12 میکرولیتر تنظیم 
آماده  تجاری  مخلوط  میکرولیتر   6  ،PCR منفرد  واکنش  هر  در  گردید. 
کاری  محلول  از  میکرولیتر   1 غلظت(،  برابر  )دو   Ampliqon® مصرف 
هریک از پرایمرها )با غلظت 5 پیکومول در میکرولیتر(، 0.6 میکرولیتر 
DMSO، 2 میکرولیتر از ژنوم استخراج شده باکتری و 1.4 میکرولیتر آب 
 Eppendorf™( مقطر دو بار تقطیر اضافه گردید. ترموسایکلر اپندورف
Mastercycler™( برای انجام PCR مورد استفاده قرار گرفت. دو پروتکل 
PCR به کار گرفته شدند که هر دو شامل یک دور  مشابه برای اجرای 
به  سانتی‌گراد  درجه   95 در   )Initial denaturation( گرمایش  مقدماتی 
مدت 300 ثانیه و به دنبال آن 35 چرخه تکراری از Denaturation در 95 
درجه سانتی‌گراد به مدت 30 ثانیه، Annealing در 64 درجه سانتی‌گراد 
به مدت 45 ثانیه )IS900-PCR( یا 61 درجه سانتی‌گراد  به مدت 30 ثانیه 
)IS1311( و Extension در 72 درجه سانتی‌گراد  به مدت 45 ثانیه بودند. 
فرآیند با انجام یک مرحله Final extension در 72 درجه سانتی‌گراد به 
کنترل  عنوان  به   RVSRI1 سویه  ژنوم  از  یافت.  خاتمه  ثانیه   600 مدت 
استفاده شد.  منفی  کنترل  عنوان  به  تقطیر  دوبار  مقطر  آب  از  و  مثبت 
جهت اطمینان از موفقیت PCR در تکثیر قطعات ژنتیکی مورد نظر 5 
میکرولیتر از هر محصول PCR بروش الکتروفورز با استفاده از ژل یک 
درصد آگاروز پيش رنگ شده با Red Safe در ميدان الكتريكي به قدرت 

cm 7به مدت 2 ســاعت رانده و سپس عكس‌برداري شدند.

آزمایش هضم آنزیمی محصولات PCR با آنزیم‌های محدودکننده
PCR- انجام  گردید.  استفاده   Thermo Scientific تولیدی  آنزیم‌های  از 

بطور  گردید.  اجرا  مرسوم   روش  از  استفاده  با   IS900-REA analysis
خلاصه مقادیر در مورد هر جدایه مشتمل بر 10 میکرولیتر از محصول 
PCR )با میزان کمی حدود 2 میکروگرم محصول(، 1 میکرولیتر از بافر 
آنزیم  از  Alw I، 2 میکرولیتر  آنزیم  برابر غلظت( همراه   10( مخصوص 
Alw I و 18 میکرولیتر آب مقطر بدون نوکلئاز به یک میکروتیوب منتقل 
درجه   55 دمای  در  ساعت   10 مدت  به  شدن  مخلوط  از  پس  و  گردید 
سانتی‌گراد نگهداری شد تا فرآیند هضم آنزیم تکمیل گردد. جهت خاتمه 
فرآیند، میکروتیوب‌ها به مدت 20 دقیقه در دمای  80 درجه سانتی‌گراد 
پروتکل  از   PCR-IS1311-REA analysis مورد  در  داده شدند.  حرارت 
با روش  اندک تفاوت‌های محدود  Sevilla استفاده شد )21(.  پیشنهادی 
Hinf I، 17 میکرولیتر آب مقطر  آنزیم  از  استفاده جایگزین  فوق شامل 
مدت  به  سانتی‌گراد  درجه   37 در  فرآیند هضم  اجرای  و  نوکلئاز  بدون 
15 دقیقه ادامه یافت و عملیات هضم از طریق گرمادهی در 65 درجه 

سانتی‌گراد به مدت 20 دقیقه خاتمه یافت.

تفکیک و تصویربرداری از محصولات هضم آنزیمی
هضم  فرآیند  اعمال  از  حاصل  قطعات  تصویربرداری  و  تفکیک  برای 
پایه بافر  PCR، از ژل پلی‌آکریل‌آمید10% بر  آنزیمی بر روی محصولات 
نسبت  به  آمید 30% حجمی/وزنی  آکریل  تهیه  برای  استفاده شد.   TBE

بارگذاری  برای  گردید.  استفاده  بیس‌آکریل‌آمید  و  آکریل‌آمید  از   )29:1(
ژل، 20 میکرولیتر از محصول PCR هضم شده به چاهک اختصاص یافته 
اندازه  تعیین  گردید. جهت  تخلیه  الکتروفورز،  تانک  در  مغروق  ژل  در 
محصولات PCR هضم شده از سایز مارکر تجارتی bp plus 50، محصول 
استفاده گردید. منبع تغذیه جهت اعمال یک میدان  شرکت سینا کلون، 
الکتریکی به قدرت v/cm 2 به مدت 5 ساعت بر روی ژل تنظیم گردید. 
نیترات  رنگ‌آمیزی  به کمک  ژل  بر روی  ظاهرسازی محصولات هضمی 
نقره مقدور گردید و تصویر بدست آمده با استفاده از دوربین عکاسی 
دیجیتال ذخیره گردید. تعیین اندازه قطعات هضمی با استفاده از بندهای 

تفکیک شده در سایز مارکز تجارتی صورت پذیرفت.

نتایج
یافته‌های هر دو سیستم بکار رفته در این مطالعه در جدول 1 خلاصه 
شده‌اند. تجدید کشت، استخراج ماده ژنتیکی مناسب و تکثیر در مورد 
انتظار می‌رفت موفق  هر 30 جدایه و سویه آزمایشگاهی همانطور که 
PCR- تولید یک قطعه به طول 402 جفت باز و در PCR-IS900 بود. در
IS1311 تولید یک قطعه به طول 608 جفت باز مشاهده شد )شکل 1(.

 IS900-PCR-REA در  استفاده  مورد   Alw I آنزیم  با  آنزیمی  در هضم 
analysis همه جدایه‌ها و سویه آزمایشگاهی تحت آزمون، دو باند مورد 
باز را تولید و بدین  انتظار واضح و غیر قابل اشتباه 147 و 266 جفت 
  IS1311-PCR-REA تایید گردید. در Map ترتیب هویت آن‌ها به عنوان
analysis نیز به همین ترتیب همه جدایه‌ها و سویه آزمایشگاهی تحت 
به‌دست‌  الگوی  تولید نمودند.  را  باز  زوج  به طول 608  باندهای  آزمون 
مطالعه  مورد  نمونه‌های  تمامی  در   Hinf I آنزیم  با  هضم  از  پس  آمده 
یکسان و مشتمل بر چهار باند به طول‌های 67 ، 218، 285 و 323 جفت 
باز بود که نشان‌دهنده تعلق همه باکتری‌های تحت آزمایش به تیپ گاوی 

بود )شکل 2(.

بحث
شش دهه پس از انتشار نخستین موارد وقوع پاراتوبرکلوزیس در ایران، 
تعداد موارد وقوع بیماری در گله‌های گاو، گوسفند و بز بصورت فزاینده 
همه  در  تقریبا  بیماری  این  حاضر  حال  در  بطوریکه  می‌گردد  گزارش 
مناطق جغرافیایی ایران که نشخوارکنندگان اهلی پرورش داده می‌شوند، 
کشوری  برنامه‌های  مشمول  پاراتوبرکلوزیس   .)22( می‌گردد  مشاهده 
کنترل و ریشه‌کنی بیماری‌های دامی نمی‌گردد و بدین ترتیب هزینه‌های 
کنترل بیماری و از جمله اجرای تشخیص زود هنگام و حذف دام آلوده، 
دامداران را از اعمال این روش‌ها باز می‌دارد. در جریان مطالعه حاضر 
بدون در نظر گرفتن نوع دام میزبان، همه 30 جدایه مورد آزمایش توسط 
شناخته  پیشتر  الگوهای  با  سازگاری  در  استفاده  مورد  استراتژی  دو  هر 
و  حضور  شدند.  داده  نشان  منطبق  گاوی  تیپ  سویه‌های  ویژه  شده 
فعالیت انحصاری جدایه‌های Map در ذیل جمعیت سویه‌های گاوی این 
باکتری در ایران، پیش از این نیز مورد توجه قرار گرفته و گزارش گردیده 
گاوی،  سل  عامل   Mycobacterium bovis بر خلاف   .)25-23  ,16( است 
تاکنون نشانه‌های از وجود و فعالیت Map در گله‌های نشخوارکنندگان 
اروپایی گزارش نگردیده  از هنگام ورود دام‌های نژاد  ایران پیش  بومی 
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جدول 1- جدایه های ایرانی مورد استفاده در این مطالعه و تعداد و اندازه باندهای مورد انتظار مشاهده شده در آزمایشات آنالیز IS900-REA با استفاده از 

آنزیم Alw I و IS1311-REA با استفاده از آنزیم HinfI. تیپ ژنتیکی IS900-RFLP Type از مطالعه عبدالمحمدی و همکاران استخراج شده است ]17[.

 Electrophoretic bands

detected in IS1311-REA

 Electrophoretic bands

detected in IS900-REA
IS900-RFLP TypeHostCityProvinceIsolate/strain ID

67.218.285.323147 & 266-Bovine(Reference strain(NDNDK-10

67.218.285.323147 & 266BBovineKarajAlborz1131

67.218.285.323147 & 266BOvineSemirumIsfahan1231

67.218.285.323147 & 266BBovineZanjanZanjan1452

67.218.285.323147 & 266BBovineZanjanZanjan1453

67.218.285.323147 & 266BCaprineIsfahanIsfahan1911

67.218.285.323147 & 266BBovineQazvinQazvin27004

67.218.285.323147 & 266BOvineKheramehFars31214

67.218.285.323147 & 266BBovineKarajAlborz6

67.218.285.323147 & 266BBovineIslamshahrTehran8152

67.218.285.323147 & 266GBovineQazvinQazvin1310

67.218.285.323147 & 266GBovineKarajAlborz167

67.218.285.323147 & 266GBovineKordanAlborz26883

67.218.285.323147 & 266GBovineKarajAlborz27209

67.218.285.323147 & 266GBovineQazvinQazvin27697

67.218.285.323147 & 266GBovineAbyekQazvin27951

67.218.285.323147 & 266GBovineQazvinQazvin28109

67.218.285.323147 & 266GBovineQazvinQazvin2970

67.218.285.323147 & 266GCaprineKheramehFars433134

67.218.285.323147 & 266GBovineIsfahanIsfahan87893

67.218.285.323147 & 266GBovineQazvinQazvin88012

67.218.285.323147 & 266GBovineIsfahanIsfahan88024

67.218.285.323147 & 266GBovineIsfahanIsfahan9002 A

67.218.285.323147 & 266New1 (Laboratory strain)NDNDRVSRI 1

67.218.285.323147 & 266New2BovineAbharZanajn26766

67.218.285.323147 & 266New2OvineKheramehFars31216

67.218.285.323147 & 266New4OvineSemirumIsfahan1239

67.218.285.323147 & 266New4BovineKarajAlborz19 B

67.218.285.323147 & 266New4BovineSoheiliehAlborz27278

67.218.285.323147 & 266New6BovineKarajAlborz16

67.218.285.323147 & 266New6BovineIslamshahrTehran8071

67.218.285.323147 & 266New8BovineAbyekQazvin28046



18

شکل 1- ژل الکتروفورز محصولات IS900-PCR (A( و B) IS1311-PCR( جدایه های Map. ستون های 1 الی 11 )A( و 1 الی 15 )B( جدایه های ایرانی و 

ستون های A( 12( و 16 )B( سویه Map laboratory strain RVSRI1 را تشکیل می دهند.

 A( 15 ستون های 1 الی .Map بر روی جدایه های )HinfI (B با استفاده از آنزیم IS1311-REA و )Alu I (A با استفاده از آنزیم IS900-REA شکل 2-آنالیز

and B(  جدایه های ایرانی و ستون های 16 )A and B( سویه Map laboratory strain RVSRI1 را تشکیل می دهند.

ایران" که در  دام در  ناخوشی‌های ساری  "بررسی  است. در کتاب دلپی 
سال 1317 انتشار یافته است، اشاره‌ای به مشاهده کشتارگاهی یا بالینی 
با   .)26( نمی‌شود  دیده  ایران  نشخوارکنندگان  میان  در  پاراتوبرکلوزیس 
فرض اینکه واردات بز و گوسفند خارجی در دهه پنجاه و شصت میلادی 
مسیر معرفی پاراتوبرکلوزیس به ایران را شرح می‌دهد )15( و در نظر 
و  انگلستان  کشور  دو  هر  در  گوسفندی  تیپ  سویه‌های  وجود  گرفتن 
اسرائیل )27( به عنوان مبداء دام‌های وارداتی مذکور، فقدان این گروه 
از سویه‌ها در ایران خارج از انتظار بنظر می‌رسد. از طرف دیگر سطح 

تنوع ژنتیکی قابل توجه و تعدد سویه‌های گزارش شده در جمعیت به 
نسبت جدایه های محدود مطالعه شده در جمعیت این باکتری در ایران 
)16, 17(، می‌تواند گویای دوره زمانی طولانی‌تر فعالیت در جغرافیای 
ایران نسبت به آنچه که اکنون می‌پنداریم و یا تعدد کلون‌های اجدادی 
باکتری در کشور و یا استقلال کانون‌های فعال باکتری از نظر تکاملی باشد. 
توالی  تعیین  جمله  از  و  تکمیلی  آزمایشات  انجام  معتقدند  نویسندگان 
کامل ژنومی جدایه‌های بومی ایران و مقایسه آنها با سویه‌ها و جدایه‌های 

دیگر مناطق جهان می‌تواند به یافتن پاسخ این پرسش‌ها کمک نماید.
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 نتیجه‌گیری کلی
فقدان سویه‌های پاراتوبرکلوزیس غیر از تیپ گاوی در ایران، با توجه به 
مشاهده و گزارش بیماری در گوسفند و بز، عجیب و غیرمنتظره است. 
برای ارزیابی دقیق این پدیده ژنوتایپینگ جدایه‌های بیشتری از جمعیت 

این باکتری در ایران مورد نیاز می‌باشد.

تعارض منافع
نویسندگان اعلام می‌نمایند که در این پژوهش هیچگونه تعارض منافعی 

ندارند.
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