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   پاراتوبرکولوزیسزیرگونه  ایویوم مایکوباکتریومهای  پروفایل ژنتیكي جدایه
آوری شده از مدفوع و شیر گاو، گوسفند و بز در ایران، فقدان خارج از انتظار جمع

 های تیپ گوسفندی پاراتوبرکولوزیس در ایرانسویه

* ۳کیوان تدین و  ۳نادر مصوری  ،۲خواهمسعود حق ،۱خیاولیدا عبدالمحمدی
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۱7/7/۱۳98تاریخ پذیرش:  7/۳/۱۳98  تاریخ دریافت:

چکیده 

ایویوم        ) MAP)   پاراتوبرکولوزیس  یزیرگونه مایکوباکتریوم  پاراتوبرکولوزیس  ایجاد  عامل   )Ptb  جهان در  می(   شود. شناخته 
می نشخوارکنندگان  گوارش  دستگاه  در  درمان  بدون  مزمن  بیماری  یک  پیچیده    باشد. پاراتوبرکولوزیس  با    MAPاپیدمیولوژی  همراه 

نیم قرن پس از شناسایی    تقریباً  گردد.  پتانسیل آن در ایجاد بیماری در انسان همچنان به عنوان یک چالش جهانی دامپزشکان محسوب می
نمی الزامی  ایران  در  پاراتوبرکولوزیس  بیماری، هنوز گزارش وقوع  این  زمینه اولین موارد  امر  این  برنامه   یباشد و  یک  جامع    یفقدان 

های  در میزبان  MAPحاضر به منظور افزایش دانش موجود از ژنتیک جمعیت    ی مطالعه  وری کنترل بیماری را فراهم نموده است.  کش
۱۱استان کشور همراه با  ۸جدایه از شیر و مدفوع گوسفند، بز و گاو در  ۳۵در مدت هفت ماه تعداد  مختلف در ایران انجام پذیرفته است. 

مطالعه      ها استفاده شد.های گاوی این باکتریاستراتژی کالینز برای تشخیص افتراقی میان تیپ  بررسی گردیدند.    MAPجدایه آرشیو شده  
های تحت بررسی فقط با  دام  ی استراتژی کالینز نشان داد همه   ر گردید. تگسترده  PstIبا استفاده از آنزیم    RFLP-IS900با بکارگیری  

تیپ با شباهت زیاد بود که   ۱۰وجود    ینشان دهنده  RFLP-IS900های  در تایپینگ ژنتیکی یافته  های تیپ گاوی آلوده شده بودند.  سویه
ای از وجود بیش از یک سویه در یک فارم و یا در یک میزبان در عین حال نشانه  های مختلف را آلوده نموده بودند.  مورد میزبان  ۵در  

های  انگیزند که چرا در ایران سویه های این مطالعه در کنار مشاهدات گزارش شده توسط دیگران این سوال را بر مییافته   نگردید.مشاهده  
ای از وجود  تواند نشانهدر میان نشخوارکنندگان اهلی ایران می MAPهای بسیار مشابه  گردش سویه  شوند.  تیپ گوسفندی مشاهده نمی 

مکانی و زمانی این   ی دامنه  متحمل تحولات ایجاد کننده تنوع ژنتیکی شده است.    نتیکی این پاتوژن باشد که اخیراًیک جمعیت یکنواخت ژ
.  ها نیازمند مطالعات آتی خواهد بودگونه تغییرات در حال حاضر نامشخص و آگاهی از آن
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 مقدمه

ایویوم کمپلکس         Mycobacteriumشامل    مایکوباکتریوم 

avium  ،Mycobacterium intracellular  ،Mycobacterium 

chimaera    ،  Mycobacterium paratuberculosis   و  
Mycobacterium paraintracellulare   باشد می  (Zikovitz et 

al, 2018)  .   هامیان این باکتری  در  Mycobacterium avium 

subsp. paratuberculosis (MAP)    ایجاد عامل 

می این    .  (Galiero et al, 2016)باشد  پاراتوبرکولوزیس 

-پیشرفت کند و بدون نشانهبیماری با  بدن میزبان  در    پاتوژن

در میان که    )(Windsor, 2015  نمایدایجاد میهای کلینیکی  

گزارش    تقریباًنشخوارکنندگان   جهان    گردد میتمام 

(Momotani et al, 2012; Wolf et al, 2015a) . 

اوایل دهه  کشور در  پاراتوبرکولوزیس در  نخستین موارد      

  یل اوادر  و    گاوداری شرکت نفت آباداندر  شصت میلادی  

د  دهفتا  یدهه گلهمیلادی  م  یر  گوسفند  و    ی سسهؤ بز 

 Baharsefat et)  .گردیدگزارش  دامپروری حیدرآباد کرج  

al, 1972)  بیماری این  حاضر  حال    ی همهدر    تقریباً   در 

  MAPانکوباسیون    یدوره  .  شوددیده میهای کشور  استان

در   باکتری  آزمایشگاهی  رشد  و  است  طولانی  بسیار 

 mycobactinجداسازی اولیه وابسته به وجود مکمل آهن )

jمی جدایه(  مورد  در  ویژه  به  و  و  باشد  انسانی  های 

می بگوسفندی  یکسال  از  بیش   انجامدطول  ه  تواند 

Dimareli-Malli et al, 2013)(  خیر به منظور  های ا در سال

های  با استفاده از روش  MAPفراهم نمودن امکان تشخیص  

پروتکل   تعدادی  بیولوژی،  مبنای    PCRمولکولار  بر 

اند که از  معرفی شده  MAPمارکرهای ژنتیکی اختصاصی  

آن میمیان  به  ها  ،  IS900  (Wolf et al, 2015b)توان 

ISMav2  (Sting et al, 2014) ،f57  Wolf et al, 2015a)(  ،

locus 255  (Mobius et al, 2008)    وHspX  (Singh et al, 

نمود.  (2015 تیپ    تا    اشاره  سه  اساس    MAPکنون  بر 

خصوصیات فنوتیپیکی، ژنوتیپیکی و همچنین میزبان، مورد 

 و  Type I (Sheep/S)  شناسایی قرار گرفته است که شامل

Type II (Cattle/C type)    وType III (Intermediate)  

  . (Castellanos et al, 2010; Collins et al, 1990)باشد  می

 IS900-RFLP, PFGE, IS1311های   با استفاده از روش

PCR-REA  (Sohal et al, 2010)    نیز یك    پروتکل  یكو 

این سویهمی  PCR  ایمرحله میان  شدتوان  قایل  تمایز   ها 

Collins et al, 2002)( . 

تحقیق       بهتر جمعی باین  منظور شناخت  در    MAPت  ه 

همچنین   و  ویژگیایران  سویه  شناسایی  دو  ژنتیکی  های 

MAP 316F    وMAP III & V    مؤسسه از  وارداتی 

Weybridge    است.  انگلستان پذیرفته  یك    صورت  از 

  ، 16srRNAمارکر ژنتیکی  سه  الگوریتم تلفیقی مشتمل بر  

IS900    وF57    تعیین هویت و روش به عنوان مارکرهای 

Collins    و روش  گاوی یا گوسفندی  به منظور تعیین تیپ

RFLP-IS900  سویه این  ژنتیکی  تیپ  تعیین  منظور  ها  به 

 استفاده شد. 

 

 روش کار مواد و 

زمان مدت  در      ها:آوری شده از دامداریهای جمعجدایه    

 ۳۵مراجعه به    اب  ۱۳9۵تا پایان فروردین    ۱۳9۴ماه از مهر    7

خراسان    ،تهران  ،البرز  ،استان اصفهان  9واحد دامداری در  

کرمان و گلستان مراجعه و    ،قزوین  ، فارس  ،زنجان  ،یشمال

فوع  دم  یگوسفند و بز نمونه  ، س گاوأر  ۱۴۰در مجموع از  

جمع شیر  یا  گردیدآو  آزمایشگاه    وری  به  و 

 رازی کرج انتقال یافت.  یسهس ؤ مایکوباکتریولوژی م 

اختصاصی:  باکتریایی  کشت       بر روی محیط  در   نمونه 

آلودگی برای  نمونهآزمایشگاه  مورد  در  های مدفوع، زدایی 

لوله یك  به  آن  از  گرم  یك  یونیورسال   یحدود  فالکن 

انتقال و محتویات آن لیتر آب مقطر استریل  میلی  ۱۰حتوی  م

گردید. ه  ب یکنواخت  کن  مخلوط  توسط   خوبی 

ب مدت  ه  سوسپانسیون  به  آمده  روی   ۳۰دست  بر  دقیقه 

از  لیتر  میلی  ۵آزمایشگاه بدون حرکت نگهداری و    یسکو 

یونیورسال حاوی    یمایع فوقانی توسط پیپت به یك لوله

  ( HPCمحلول هگزا دسیل پیرینیدیوم کلراید )  لیترمیلی  ۲۰
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به خوبی هم ویات این لوله  تمح  انتقال یافت.    درصد  ۰/ 7۵

ساعت در   ۱8به مدت    گن گردید و پس از آن زده و هم

دقیقه   ۲۰و سپس محیط آزمایشگاه بدون حرکت نگهداری 

سه طی  رسوبات سانتریفوژ      سانتریفوژ گردید.  g  ۱۵۲۰در  

نهایت  و در  گردید  با سرم فیزیولوژی استریل شستشو  نوبت  

فیزیولوژیمیلی  نیماز حدود   سرم  لوله مانده  باقی  لیتر  در 

محیط کشت    یدو لولهتلقیح  جهت  ات موجود  همراه رسوب

زر محتوی  هرالدز  تداختصاصی  رشد مخه  مکمل  و  مرغ 

 J  (Mycobactin J supplemented Herolldsمایکوباکتین  

Egg Yulk medium = HEY-Mycobactine J)   استفاده

  ۱۵۲۰آن در    زلیتر امیلی  ۵۰های شیر  در مورد نمونه  شد.  

g    ب  سانتریفوژ گردید  قهدقی۲۰به مدت دست  ه  و رسوب 

های مدفوع  مانند نمونه  HPCبا  زدایی  آلودگیپس از  آمده  

 کشت گردید.

موجود    MAPجدایه    ۱۱تعداد  ها،  علاوه بر این جدایه    

م میکروبی  آرشیو  مطالعه    یسسهؤدر  این  در    اضافهرازی 

باکتری   بازیافت  برای  مرحلهپگردیدند.  انتقال  از  ای س 

از فریزر به یخچال و سپس به  ها  میکروفیوژ تیوب جدایه

برای تلقیح دو  لیتر محتویات آن  میلی  ۱از    ،آزمایشگاهیط  حم

 قبل استفاده شد. یلوله محیط کشت نظیر مرحله

به عنوان    MAP III & Vو    MAP 316Fاز دو سویه      

 استفاده شد. آزمایشگاهی استاندارد های سویه

  ۳7هفته در دمای    8-۱۲های کشت به مدت  لوله  یهمه    

سانتیدرجه مشاهده  و    گرادی  زمان  نگهداری   ،هاپرگنهتا 

لام   یاطمینان از رشد مایکوباکتریایی از طریق تهیه  شدند.  

های اسید های کشت و مشاهده باکتریمیکروسکوپی از لوله

 فست انجام پذیرفت. 

بر       متکی  آزمایشات  اجرای  ساده   PCRدر  روش    یاز 

استفاده  ژنتیکی باکتری    یبرای دستیابی به ماده جوشانیدن  

ژنتیکی    یبرای دستیابی به ماده  RFLP-IS900در مورد      شد.

ون   با استاندارد  روش  از  نیاز  مورد  میزان  به  و  کیفیت 

 .((Castro et al, 2009  گردیدسولینگن استفاده 

مجموع       تعیین    ۵در  مرحله  سه  در  مستقل  آزمایش 

در    ها انجام گردید.  و ژنوتایپینگ سویه  ، تعیین تیپ هویت 

مارکر ژنتیکی    سهنخست به منظور تعیین هویت    یمرحله

و  مایکوباکتریوم    به عنوان شناساگر جنس  16SrRNAشامل  

کمپلکس  که در بین اعضای    F57و    IS900هم ارز  دو مارکر  

باکتری  ایویوممایکوباکتریوم   ژنوم  در  زیرگونه    هایتنها 

MAP  پروتکل     مورد استفاده قرار گرفتند.  ،شوندیافت می

 PCR-IS900  (Dohmann در مورد    Dohmannپیشنهادی  

et al, 2003)    مورد در  و  اندك  تغییرات  از   PCR-F57با 

   Schonenbrucher  (Schonenbrucher et al, 2008)روش  

همراه با اصلاحات کلی و از جمله یك زوج پرایمر جدید 

 ;Abdolmohammadi Khiav et al, 2018)  استفاده گردید

Mohrekesh Haghighat et al, 2017)  .  دوم   یدر مرحله

ها )تیپ گوسفندی و یا  به منظور تعیین تیپ ژنتیکی باکتری

 ,Collins et al)  استفاده شد  Collinsگاوی( از استراتژی  

2002; Abdolmohammadi Khiav et al, 2018; 

Mohrekesh Haghighat et al, 2017).   نهایی   یدر مرحله

  PstIآنزیم  با استفاده از    RFLP-IS900ژنوتایپینگ بر مبنای  

 . (Cousins et al, 2000) شد اجرا

 

 RFLP-IS900آزمون 

  ، مورد نیاز  )دیجوکسی ژنین(  دارنشان  برای تهیه پروب    

 P90 (5'- ACG GTG GGT ACTپرایمرهای شناخته شده  

AGG TGT GGG TTT C -3')    وP91 (5'- TCT GCG 

ATT ACT AGC GAC TCC GAC TTC A -3')   

(O'Mahony and Hill, 2002)    ماشین تکثیر    PCRتوسط 

نشان  گردیدند تجاری  کیت  توسط  تخلیص  از  پس  دار  و 

از ماده یك      .گردیدند ژنتیکی هر جدایه در   یمیکروگرم 

در کنار   PstIواحد آنزیم    ۲-۳داخل یك میکروتیوب توسط  

بن ماری  طول شب در  و آب مقطر در    (10X)بافر آنزیم  

گردید. نگهداری  گراد  سانتی  یدرجه  ۳7 هضم   و 

ساعت    ۲۴آنزیمی به مدت  فعالیت  محصولات حاصل از  

به قدرت   الکتریکی    ۲آگاروز    در ژل  v/cm  ۱۰در میدان 

الکتروفورز گردیدند و قطعات هضمی تفکیك شده     درصد

به روش ساترن بلات از ژل به غشاء نایلونی با شارژ مثبت  

یافتند.   یافتهتثبیت  برای    انتقال  انتقال  باندهای   ،موقعیت 

حرارت  گراد  سانتی   یدرجه  ۱۲۰در  دقیقه    ۳۰غشاء به مدت  
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ر مراحل پیش هیبریدیزاسیون و هیبریدیزاسیون د  داده شد.  

پس    گراد انجام گرفت.  سانتی  یدرجه   ۴۲و در دمای    آون

افزودن   و  شستشو  آنتی  ،بلاکینگمحلول  از  ضد با  بادی 

فسفاتاز آلکالن  با  شده  کونژوگه  شناسایی    ،دیگوکسیژنین 

تا    BCIPو    NBTتوسط   و  امکان مشاهده  انجام پذیرفت 

  اسکن تصویر نهایی از طریق    فراهم گردد.باندها شناسایی  

برداشت   تصاویر  غشاء  آنالیز  توسط  ه  بو  صورت چشمی 

  ی مشهود باندهاموقعیت مکانی  اساس تعداد و    اپراتور و بر 

 دید.انجام گر

 

 نتایج 

آوری  مدفوع و شیر جمع  ینمونه  ۱۴۰کشت باکتریایی      

در   باسیلمورد    ۴7شده  رشد  به  فست  منجر  اسید  های 

کشت    گردید.   و    ۱۱تجدید  آرشیو  در  موجود  جدایه 

همچنین دو سویه آزمایشگاهی بر روی محیط اختصاصی  

بود.موفقیت  جمعجدایه  یهمه    آمیز  شده  های  آوری 

استاندارد در  کلینیکی و آرشیو شده و همچنین سویه های 

  PCR-F57و    PCR-IS900و    PCR-16s rRNAآزمایشات  

زوج باز    7۰۴و    ۵۶۰و    ۵۴۳ترتیب    اندازه بهبه    ییباندها

  مایکوباکتریوم ایویومها به عنوان  هویت آنکه  تولید نمودند  

در از طرف دیگر    یید نمود.أرا ت  پاراتوبرکلوزیسزیر گونه  

یك های تحت آزمون  باکتری  یمهه  PCR-Collinsآزمایش  

باز  ۳۱۰قطعه به طول   ترتیب  تولید    زوج  نمودند و بدین 

 .Fig)   نشان داده شدگاوی(  تیپ  )  type 2  ها به  تعلق آن

1). 

  ی جدایه  ۳۵که بر روی    RFLP-IS900در جریان اجرای      

و  جدایه  ۱۱کلینیکی،   آرشیوی  سویه ی  استاندارد   یدو 

ژنتیکی شامل  تیپ    ۱۰آزمایشگاهی اجرا گردید در مجموع  

 (Clusteredتیپ مشترك )  7و    (Orphanتیپ انفرادی )  سه

های  تیپ مربوط به جدایه  9از این تعداد    شناسایی گردید.

سویه به  اختصاص  تیپ  یك  و  استاندارد ایرانی  های 

( پروفایل  فراوانترین  داشت.  صورت  Iآزمایشگاهی  به   )

فارس، قزوین    ،های البرزجدایه در استان   ۲۲مشترك توسط  

( IIو اصفهان و زنجان نشان داده شد. دومین تیپ شایع )

جدایه در پنج استان فوق و همچنین استان    ۱۱نیز در میان  

 (.Table 1) تهران شناسایی گردید

مشاهده بیش     البرز  استان  در  ژنتیکی  تنوع  میزان  ترین 

   .ها بودنمونه آن ۴تیپ ژنتیکی ایران میزبان  9گردید که از 

 

 
Table 1: The IS900-RFLP genetic pattern (type), source and province (No.) of studied 

Iranian isolates and vaccine strains in this study 

Total Province (No.) Source Genetic pattern (type) 

22 
Qazvin (7), Fars (1), Alborz (4), 

Isfahan (9), Zanjan (1) 
Bovine, Caprine I 

11 
Isfahan (3), Qazvin (1), Alborz (3), 

Zanjan (2),  Fars (1), Tehran (1) 

Bovine,Ovine, 

Caprine 
II 

3 Tehran (1), Alborz (1), Zanjan (1) Bovine III 

3 Isfahan (1), Alborz (2) Bovine,Ovine IV 

2 Zanjan (1), Fars (1) Bovine,Ovine V 

2 Isfahan (2) Bovine,Ovine VI 

1 Tehran (1) Bovine VII 

1 Qazvin (1) Bovine VIII 

1 Qazvin (1) Bovine IX 

2 MAP 316F, MAP III & V Vaccine strains X 

 



 زیرگونه . . .   مایکوباکتریوم ایویومهای پروفایل ژنتیکی جدایه 

 51        1399 زمستان،  4دامپزشكي ایران، دوره شانزدهم، شماره  نشریه

              

 
 

Figure 1: (A) Geographical origin of the Iranian MAP isolates in this study. (B) RFLP-IS900 genotyping of 

MAP, using PstI among Iranian isolates and vaccine strains.  (C) PCR amplification products of 16S rRNA 

and F57, IS900, and Collins loci.  The agarose gel (Invitrogen®Multi-purpose agarose) was prepared at 

concentration of 1.2% and DNA size marker 100 bp was used. 

PCR-IS900 

PCR-F57 

PCR-Collins 

PCR-16SrRNA 

A) Zanjan, B) Qazvin, C) Alborz , D) Tehran, E) Isfahan, F) Fars 

  َ A 

  َ B 

C 
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 بحث 

مطالعه     مارکر    یدر  از  پروب   IS900حاضر  عنوان  به 

وجود این واحد تکرار شونده ژنتیکی به     استفاده گردید.

 Sohal  گرددگزارش می  MAPدر ژنوم    کپی  ۲۰تا    ۱۵تعداد  

et al, 2010; Bannantine et al, 2012))  .    عنوان یك به 

استفاده از    RFLPاجرای سیستم ژنوتایپینگ  در  قاعده کلی  

بر   ،تر در ژنوم ارگانیزم هدفهای با تعداد تکرار بیشمارك 

یك    IS900علاوه بر این      افزاید.قدرت تفریقی سیستم می

  ی زیر گونهختصاصی برای  از نظر ژنتیکی  پایدار و امارکر  

MAP  باشد  می(Whipple et al, 1990)  .   از طرف دیگر در

لوکوس یك   این  برش  داخل  قرار    PstIآنزیم  برای  محل 

است   آنگرفته  به    که  تبدیل  برای  را  مناسبی  هدف 

با استفاده از    RFLP-IS900ژنوتایپینگ با استفاده از سیستم  

است  PstIآنزیم    ,Djonne et al, 2005; VLA)  نموده 

2008; Mobius et al, 2008).  رسد  نظر میه  حال ب  با این

این در برخی از مناطق جغرافیایی خاص جهان نظیر استرالیا  

  9شناسایی    باشد.  مارکر فاقد قدرت تفریقی مورد انتظار می

ایرانی   یجدایه  ۴۶تیپ ژنتیکی توسط این مارکر در میان  

آن میان  در  ژنتیکی مشترك    ۲۲ها  که  تیپ  در یك  جدایه 

برای ارزیابی توان تفریقی این سیستم تایپینگ  قرار گرفتند  

تر  و به انجام مطالعات بیش  رسندچندان قدرتمند به نظر نمی

 دارد. های مشابه ها با روشیافته یو مقایسه

یافت شده  پروفایل    9یادی میان  زطور کلی شباهت  ه  ب    

جدایه میان  تحقیق  در  این  در  آزمون  مورد  ایرانی  های 

ها فقط در وجود  که اغلب این تیپ   طوریه  ب  گردیدمشاهده  

وجود    (.  Fig. 1)  داشتندیك باند اضافه با یکدیگر اختلاف  

می تشابه  از  سطح  یا  این  کلون  وجود  به  های  کلونتواند 

که    نسبت داده شوددر جغرافیای ایران    MAPاجدادی از  

سایه کنترل    یدر  به  مربوط  یافته  سازمان  اقدامات  فقدان 

و   توسعه  برای  کافی  فرصت  ایران  در  پاراتوبرکولوزیس 

های جدید را یافته و همچنان در جغرافیای  موجودیت سویه

 باشند. ایران فعال می

  تیپ   ۵پروفایل یافت شده در این تحقیق    9از مجموع      

(I, II, IV,V ,VI مربو )صورت  ه  بهایی بود که  به سویه  ط

این   آوری گردیدند.  جمعهای مختلف   مشترك از میزبان

جهان نیز گزارش    طق دیگرامشاهده که پیش از این در من

هایی است که توان  حضور سویه  یدهندهگردیده است نشان

دارا میمیزبانآلودگی   را  متعدد  مطالعات  های  در  باشند و 

واکسن پاراتوبرکولوزیس از طریق انتخاب    یمربوط به تهیه 

 تر قرار گیرند.توانند مورد مطالعه بیشهای بومی میسویه

دو سویه  پروفایل       هر    واکسن  316F  و  III&Vیکسان 

(IX در مقایسه با )بومی  های های ژنتیکی سویهتیپ  یهمه

ها این سویه  .  حاضر متفاوت ظاهر گردید  یایران در مطالعه

و   نیستند  ایران  می  اختلافبومی  شده  بمشاهده  ه  تواند 

 واسطه همین تفاوت توضیح داده شود. 

-های ایرانی الگوی یکسان با سویههیچ کدام از جدایه    

نداشتند   واکسینال  کههای  حالی  واکسینال    در  سویه  دو 

III&V  316وF  .دارای الگوی ژنتیکی یکسان بودند 

استراتژی       مطالعه  PCR-Collinsاجرای  موجود    یدر 

-های بومی مورد بررسی حتی سویهنشان داد همه جدایه

از تیپ گاوی    اندهایی که از گوسفند و بز جداسازی گردیده

دارای اهمیت  این مشاهده از نظر اپیدمیولوژی    .  باشندمی

تاریخی ایرانیان جزو اولین اقوام   یاز نظر پیشینه  .  باشدمی

شناخته  سازی و پرورش نشخوارکنندگان کوچك  در اهلی

-ن سویه. فقدا(Bohrer, 1972; Walton, 1917)  شوندمی

حاضر که پیش    یای متعلق به تیپ گوسفندی در مطالعهه

ای از  تواند نشانهاز این نیز مورد توجه قرار گرفته است می

فقدان این پاتوژن در گذشته در میان نشخوارکنندگان ایران  

اساس  باشد.   همین  منویسندگان  بر  تیپ اله  قاین  تعیین 

پاتوژن در مطالعات اپیدمیولوژی پاراتوبرکولوزیس در ایران 

 دانند. را حایز اهمیت می
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 قدردانیتشکر و 

تحقیقات    یسسهؤم  باشد.  میزان مسئولیت و مشارکت کیوان تدین و نادر مصوری در تهیه و نگارش این مقاله یکسان می    

مورد نیاز برای انجام این مطالعه در قالب منابع مالی و امکانات آزمایشگاهی  کامل    یمین کنندهأتسازی رازی  واکسن و سرم

دکترای تخصصی دامپزشکی   ی آموختهدانشلیدا عبدالمحمدی خیاو      . است   ۲-۱8-۱8-9۰۰۶۰پروژه تحقیقاتی ثبت شده شماره  

 باشد.میشیراز دانشگاه از 

 

 تعارض منافع 

 .میان آنها وجود نداردهیچگونه تعارض منافعی در ارتباط با این مقاله که  نمایند ویسندگان اعلام مین    

 

 منابع مالی 

دی خیاو دانش آموخته دانشکده دامپزشکی دانشگاه  منامه دکترای تخصصی لیدا عبدالمحهای پایاندر این مقاله بخشی از یافته    

سازی  تحقیقات واکسن و سرم  ی سسهؤ های انجام این تحقیق توسط م فضای آزمایشگاهی و همه هزینه    شیراز ارایه شده است. 
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Abstract 

    Mycobacterium avium subspecies paratuberculosis (MAP) is known worldwide for its role 

in causing paratuberculosis (Ptb), a chronic incurable intestinal tract infection of ruminants. 

Concerns remain in place as the elusive MAP epidemiology and its potential zoonotic nature 

continue to challenge veterinarians across the world. Almost half a century since its initial 

reports, Ptb is still not a notifiable disease in Iran leading to the unfortunate lack of a public-

funded control scheme. We undertook this study to extend our knowledge of the MAP 

population genetic in diverse hosts in Iran. During seven months, 35 MAP isolates collected 

from milk and feces obtained from sheep, goat and cattle originating 8 provinces plus a further 

eleven archived MAP isolates were genetically interrogated. The Collins strategy was 

conducted on examined isolates to differentiate between cattle and sheep types of MAP 

bacteria. The study was further expanded by RFLP-IS900 analysis using PstI in search for 

genetic diversity. The findings of Collins strategy showed that all animal species covered by 

the study were exclusively infected by 'cattle' strains. In genotyping, on the other hand, RFLP-

IS900 analysis yielded 10 largely similar genotypes with five of them infecting multiple hosts. 

Nevertheless, no trace of varying profiles was detected in individual farms and conspecifics. 

These data, taken together with earlier observations by others, raise the question of the 

mysterious absence of sheep-type strains in Iran. Circulation of highly similar strains in Iranian 

farm ruminants might be an indication of a homogenic MAP population with a tendency for 

diversification started only recently. The extent of temporal and spatial characteristics of such 

diversification is still unclear and left for future works. 
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