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چکیده

 از یابابزمختلف  یهاگونهتوسط  یماریب ینا  .است جهان سراسر در وحشی و اهلی حیوانات در کنه از انتقال قابل بیماری یک بابزیوز    
ر در خصوص حضو یمحدود اطلاعات  برخوردار است. یوانانسان و ح ینب زئونوتیک یتاز اهم و شودیم یجادا یکروتیم یابابز جمله

 استانسخت  هایکنه در میکروتی بابزیا حضور بررسی ،مطالعه این زا هدف  .باشدیدر دسترس م یرانا یهادر کنه میکروتی زیاببا
 که باشدیم مقطعی -توصیفی -میدانی مطالعه نوع یک حاضر بررسی .باشدمی هاآنیپی و ژنوت یمولکول یاتخصوص تعیین و خوزستان

 طرق به هاکنه آوریجمع ،مطالعه این در. گردید انجام خوزستان استان در 1398 شهریور پایان تا 1397 خرداد ابتدای از ماه 16 به مدت
 یشناسانگل یشگاهدر آزما و یدانجام گرد یتصادف صورتبه( اسب و بز گوسفند،)گاو،  خوزستان استان هایدام بدن سطح از مختلف

و  یمیکروت بابزیاعفونت  وجود .شد تعیین و بررسی هاکنه گونه و جنس ،معتبر ییصتشخ یدهایکل از استفاده با یدانشکده دامپزشک
 149bpه قطع 18S rDNAاستفاده از ژن  با( PCR) پلیمراز اییرهبا استفاده از واکنش زنج شده یآورجمع هایدر کنه هاآن یپژنوت

سفالوس ریپی(، 150) یکوستورانسفالوس ریپیهای کنه شامل هاکنه شده یآورجمعغدد بزاقی  نمونه 620 مجموع در  .شد بررسی
ک نمونه جهت عنوان یو به هترکیب شد باهمنمونه  10هر   ( بودند.100)توم وااکسکاهیالوما و ( 310) یکومآناتولهیالوما (، 60) سانگینئوس

نتایج  . باشدمی %64/0 یکومآناتول هیالوما گونه در میکروتی بابزیابه  یآلودگ میزان نشان داد PCRنتایج  . نداستفاده شد DNAاستخراج 
اهواز،  یزولها درکه  نشان داد( یو لال الهایی ان،هبهب اهواز،) خوزستاناستان  طقهمن 4 از میکروتی بابزیا مثبت PCR نمونه 4 تعیین توالی

های نهدر ک بابزیا میکروتیود آلودگی جو یدهندهنشاننتایج این تحقیق  . وجود دارد (A>C) 517و  (A>G) 465 یتجهش در موقع 2
.قرار گیرد توجه موردانتقال به انسان باید  نظر از و درنتیجههای اهلی استان خوزستان بود ایکسودیده دام

18S rDNA ی سخت،کنه ،بابزیا میکروتیفیلوژنی،  : ییدکلکلمات 
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 جنس توسط تربیش بابزیا زئونوز یهاگونهدر اروپا 

 ،(Kazimírová et al, 2016) دنشومی منتقل ایکسودس

 Asanteانتقال خون ) یقاز طر تواندیم یماریب ینا گرچها
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et al, 2013) ینمادر به جن یقاز طر انتقال و (Nzenze et 

al, 2013سیستم یک در بابزیا هایانگل  کند. یتسرا یز( ن 

 شوندیم ینگهدار یواناتکنه و مخازن ح ناقلان از پیچیده

(Yabsley and Barbara 2013)، ی نابالغهاکنه که طوری هب 

از  هاگونه از بعضی و متوسط و کوچک پستانداران از

 ی بالغهاکنه. (Hornok et al, 2014) کنندمی تغذیه پرندگان

و  بزرگ ومتوسط  یپستانداران با اندازهمعمولاً 

)مانند گاو و گوزن(  یو وحش یبزرگ اهل نشخوارکنندگان

 کامل زندگی چرخه .(Silaghi et al, 2012) کنندمی آلوده را

 اما است، ناشناخته بابزیا هایگونه از زیادی درصد برای

 بیولوژیک ناقل تنها ایکسودیده یخانواده هایکنهتاکنون 

 .(René et al, 2012) هستند های آنشده شناخته

 از متنوع گروه یک میکروتی بابزیا هایژنوتیپ    

 هایدودمان شاملو جهان  سراسر در پراکنده هایانگل

های ی تحت عنوان جدایهژنومی گزارش شده مختلف

 مونیخ، هوبتسو، ،هکوب متحده، ایالاتژنومی 

ها نیز تا این گروهاز  یبرخهستند.  گوزن ،سنجاب/میمون

 ;Goethert and Telford 2003 ) اندنامشخص مانده کنون

Zamoto-Niikura et al, 2012 .) 

 یهاوجود گونه یرانا در شده انجام یقبل مطالعات    

 داده نشان یمتفاوت هایمیزبان و هادر کنهرا  یابابزمختلف 

 بز و گوسفندی ایکسودیده هایکنه در یک مطالعه، .است

های های عفونتمنظور شناسایی کانونن، بهایرا در وحشی

 Hoogstral) اند بررسی شدهمنتقله به انسان و حیوانات 

and Wassef 1979). Rahbari شناختیبوم نیز پراکندگی 

 یرانشمال غرب ا یاهل یواناتح هایکنه مختلف هایگونه

 (.Rahbari,1995)نموده است  و منتشر شناساییرا منتشر 

 حیوانات هایکنه هایگونه از فهرستی ای دیگر، در مطالعه

 et al, 2002)تهیه گردیده است  کشور شرق شمال در اهلی

Razmi)های . این در حالی است که بر اساس بررسی

  حضور صورت گرفته در منابع منتشر شده، اطلاع دقیقی از

 هایدر کنه میکروتی بابزیا مولکولی و ژنوتیپی و اطلاعات

 .ندارد وجود ایران یاهل یواناتح

ی این بسته به گونه یابابز زاییبیماری و زاییعفونت    

فی عوامل مختل . های مشخصی استیاخته واجد تفاوتتک

 یستمسرکوب س یط،افراد و مح ینتعامل ب افزایشهمچون 

 هایگونه یدر فراوان ییرو تغ ییهوا و آب ییراتتغ یمنی،ا

گسترش  در دنتوانمی جامعه ساختارهای و ناقل یکنه

 و حیوانی انسانی های جمعیتمنتقله از کنه در  هایبیماری

حال حاضر،  در  .(Yabsley and Shock 2013) دنباش مؤثر

 دنیاانسان و دام در سراسر  ینمشترک ب یایبابز چند گونه از

 عنوانبه ،میکروتی بابزیا هاآن یانکه در م اندشده شناخته

مطرح  انسانی بابزیوز موارد ییجادکنندها عاملترین اصلی

 یابابز موارد ترینیشب. (Krause et al, 2019) باشدمی

 گزارش و اروپا یکامختلف آمر یالاتاز ادر انسان  یکروتیم

در  یسلامت معضل یک عنوانبه این عفونت و است شده

 (. Hildebrandt et al, 2007) شودیماین مناطق محسوب 

 ،و یا مطالعات محدودتر کم شیوع دلیل به انسانی بابزیوز

 در آن وقوع و است آسیا در شده یمعرف کمتر بیماری یک

 Tsuji et) است نشده مشخص یدرستبه بخش جهان این

al, 2001.) هاینشانهاز  یاگسترده یفبا ط این بیماری 

 چهارم یک، از عفونت بدون علامت در حدود ینیبال

نقص  دارای افراد درصد 21کشنده در  عفونتتا  بزرگسالان

 .(Vannier and Krause 2012) کندمی بروز یمنیا یستمس

بر اساس بررسی منابع با در نظر گرفتن موارد فوق،     

کنون مطالعات مولکولی و ژنوتیپی برای  تامنتشر شده 

های ناقل ایران در کنه بابزیا میکروتیتشخیص و شناسایی 

یجه جهت شناسایی بابزیوز نت در ،صورت نگرفته است

بهداشت  یدتهد یکعنوان  بهمشترک بین انسان و دام که 

( Hussain et al, 2021) یادر حال ظهور در آس یعموم

 قرار توجه مورد نوپدید مهم یک بیماری عنوان بهمطرح و 

 بابزیا حضور بررسیمطالعه  ینا انجامهدف از  است، گرفته
 تعیینو  خوزستان استان سخت هایکنه در یکروتیم

 هایروش از استفادهآن با  یپیو ژنوت یمولکول یاتخصوص

 .بوده است 18S rDNAتعیین توالی ژن مولکولی و 

 

 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Yabsley%20MJ%5BAuthor%5D
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Yabsley%20MJ%5BAuthor%5D
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Shock%20BC%5BAuthor%5D


 محمدرضا تابندهنجات و پور، حسین حمیدیمریم محمودی

  1402 زمستان، 4، شماره نوزدهمنشریه دامپزشكي ایران، دوره     146

 کار روش و مواد

استان  یران،ا یهواشناس سازمان طبق مطالعات       

 یشامل منطقه ییآب و هوا یخوزستان به دو منطقه

از  یادر شمال و شرق استان و منطقه جلگه یکوهستان

    .شودیم تقسیمو اروندرود  فارسیجخل یهاجنوب تا کرانه

 یهوا و آب یاستان خوزستان دارا این که به توجه با

ا لذ است،گرم  یاستپ یهوا و آبیابانی و نیز بیمهمختلف ن

 یمشک،شمال )اند شامل ،نقاطی از استان در بررسی این

 یذه،)ا شرق( یدیهام و انه)بهب شرقیجنوب  ،(لیلادزفول، 

( اندیکا) شرقی( شمال دهدز و هفتگل رامهرمز، ملک،باغ

 مرکز و( و حمیدیه سوسنگرد یزه،شوش، هو الباجی،) غرب

 (.Figure 1شد ) انجام( شوشتر و اهواز)

بوده  یمقطع – یفیتوص میدانی یمطالعه یک این بررسی 

 پایانتا  1397خرداد  یاز ابتدا ماه 16مدت که به است

 سفالوسریپی یگونه 4 از کنه 620 تعدادبر  1398شهریور 
و  اکسکاواتوم هیالوما ،آناتولیکوم هیالوما ،تورانیکوس

 گاو، اسب،بدن  سطحاز  جداشده سانگینئوس سفالوسریپی

 ها،دام میدان ها،اصطبل روستایی، یهاگلهاز  بز و گوسفند

 درون هاصورت گرفت. نمونه هادرمانگاه و هاکشتارگاه

و شد قرار داده  درصد 70الکل  یحاو یبردارنمونهظروف 

نوع  ،یبردارنمونه یخ)تار هاآنبا درج مشخصات کامل 

 یشناسانگل یشگاهو ...( به آزما یبردارنمونه، منطقه  یوانح

ارسال  اهواز چمران شهیددانشگاه  یدانشکده دامپزشک

با استفاده از ها تعییت هویت کنه پس از .شدند

 یصتشخ یدهایکلو  یبردارعکس ،یکروسکوپماستریو

محاسبه گردید در مناطق مختلف  هاآن یپراکندگ، معتبر

(Estrada-pena, 2004). 

 

 
Figure 1: Geographic location of study zone (source: Firouzi et al. 2018) 

 

 Brown)ها بر اساس روش کنه یغدد بزاق یجداساز    

and Askenase, 1986)  غدد بزاقی جداشده  .گردیدانجام

 کارهای انجام جهتدرجه سانتیگراد  -20ر یزبه فر

 .دنگردید منتقل مولکولی

 استخراج تجاری یتک با استفاده از DNA استخراج    

 العملو طبق دستور (ایران ،پادتن زیست رها شرکت)

 10هر  DNA برای استخراج انجام شد.  شرکت سازنده

 هایکنهتمام  مشخص یاز یک گونه نمونه از غدد بزاقی

عنوان یک نمونه جهت و به ندترکیب شد باهم شده جدا

 استخراج DNA کیفیت .ندگردیداستفاده  DNAاستخراج 

 نیز و درصد 1 آگاروز ژل الکتروفورز از استفاده با شده

 از استفاده با 280/260 جذب نسبت ارزیابی

 قرار یبررس مورد( آلمان اپندورف،) فوتومترومیکرواسپکتر

 از بابزیا جنس تعیین برای PCRمرحله اول  در . گرفت

 bp 389-401 یتوالبا  18S rDNA ژن عمومی پرایمر

 .(Table 1) (Persing et al, 1992)شد  استفاده
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Table 1: Nucleotide sequence and characteristics of primers used in this study 

References Accessi

on NO Sequence 
PCR 

product size 

(bp) 

Target 

gene 

(Persing et 

al. 1992) 

MK609

547.1 
Forward: 5'-CTTAGTATAAGCTTTTATACAGC-3' 

Reverse: 5'-TGTATCATTCAAGTTTCTGACCTAT-3' 389-401bp 18s rDNA 

current study  
Forward: 5´-GTTTATTTGATGTTCGTTT-3' 
Reverse: 5'-ATTAGCGAATCGCATGGCTT- 3' 149bp 18s rDNA 

 

 ،میکروتی بابزیا یصجهت تشخ یمرپرا یطراح منظوربه    

 18S rDNA هایتوالی بالای یپیژنوت اختلاف به توجه با

 NCBIدر بانک ژن  شده گزارش میکروتی بابزیا

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide)  و عدم

 18Sژن  یهایتوال یران،در ا انگلژنوتیپی  وجود اطلاعات

rDNA از مناطق مختلف جهان استحصال و  شده گزارش

انجام  یهمپوشان نالیزآ MEGA7 افزارنرمبا استفاده از 

طول به یپیژنوتتنوع  ترینیشب واجد ییهو ناح پذیرفت

 سپس . انتخاب شد یبعد یهایزجهت آنال 149bp یبیتقر

 18s یمرپرا زا میکروتی بابزیا یگونه یصتشخ جهت

rDNA 149 یبا توالbp یمرهایپرا یتوال گردید. استفاده 

 شده گزارش (Table 1در )مطالعه  یندر ا استفاده مورد

 یشگامتوسط شرکت پ استفاده مورد یمرهایپرا .است

 .یدسنتز گرد فناورییستز

 (PCR) یمرازپل اییرهزنجواکنش 

 یو گونه جنس تشخیص برای PCRاکنش و مخلوط    

آماده  یکسممستر μL 12.5 یحاو 25μLحجم  در یابابز

PCR از  برگشت و رفت پرایمرهای ،دانمارک( یمون،)آمپل

 DNA 3μL (200 از و mmol/L 10با غلظت  μL 1 هرکدام

واکنش  همچنین  .شد آماده μL 7.5 رمقط بآ و (نانوگرم

PCR  توضیحاتطبق (Table 1) منظوربه  .گردید انجام 

 یحاودرصد  1.5 آگاروز ژل از PCR حصولاتم یابیارز

  استفاده شد. TAEبافر  در (رانیا ناژن،یسخطر )یب رنگ

                                                 

 

 از استفاده با قهیدق 20 مدتبه و 100 ولتاژ با الکتروفورز

( رانیا پارس، اپژوهشی)پا یافق ژل الکتروفورز دستگاه

ز حصولات الکتروفورز با استفاده ام یبررس .شد انجام

 مجموع در  .دیگرد انجام (رانیا ز،ی)مبنا تجه داکژل دستگاه

 شگامیپ) شرکتبه  یتوال نییتع یبرا مثبت نمونه 4

 .دیگرد ارسال دوطرفه خوانش جهت( رانیا ،یفناورستیز

 chromas افزارنرم از استفاده با آمده دستبه هایتوالی    

 افزاردر نرم ClustalW ابزاربا استفاده از  استخراج و

MEGA7 منظوربه شده ترازهم هایتوالی. شدند ترازهم 

ژن با  موجود در بانک هایتوالی با قرابت میزان ارزیابی

 NCBI) بانک ژن nBLASTاستفاده از ابزار 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) یبررس مورد 

 قرابت دارای یآمده دستبه هاییسپس توال .گرفتند قرار

با  یترازهم موجود از بانک ژن استخراج و هایتوالی با

 انجام شد.   MEGA7 افزارنرم در ClustalWاستفاده از ابزار 

 ییهبر پا MEGA7افزار با استفاده از نرم یلوژنیکف درخت

 یداریبا در نظر گرفتن پا Neighborhood joiningروش 

-به  .شد یابیارز 1بوت استرپ یرتکث 1000با  یکتوپولوژ

 در آمده دستبه یهایتوال یکیژنت یفاصله نییتع منظور

از بانک ژن از  شده استحصال یهایتوال با مطالعه نیا

 pairwiseفاصله جفت شده  روش و MEGA7 افزارنرم

distance گردید استفاده. 

 

1- Bootstrap 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK609547.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=2NR4VS9C013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK609547.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=2NR4VS9C013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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 (PCR) یمرازپل اییرهزنج واکنش یجنتا

 18S کدکننده ژن یاختصاص یمرهایپرا از استفاده با    

rDNA شده یآورجمع هایکنه بابزیایی یآلودگ یصتشخ، 

های . نمونهمثبت شد نمونه 20در  PCRواکنش  ییجهنت

 (2د )در گوسفنتورانیکوس  سفالوسریپی هایمثبت در کنه

ر د آناتولیکوم هیالوما(، 5در گاو ) آناتولیکوم هیالوما و

 یالوماهو  (2در اسب ) هیالوما آناتولیکوم(، 5گوسفند )

( 2در گوسفند ) اکسکاواتوم یالوماه( 4در گاو ) اکسکاواتوم

شکل به درصد 5/1ژل آگاروز  یواکنش رو ییجهنت .بودند

 یمرهایراپ .(Figure 2) شد مشاهده (401bp-389)باند 

 در میکروتی ابزیاب 18S rDNA ژن برای شده یطراح

-نمونه 4ی کنندمشخص  PCRدر  شده یآورجمع یهانهک

 ی تشخیصنمونه 4این  یمهه بود. بابزیا میکروتیی مثبت 

پس از  .بودند یکومآناتول هیالوما یکنه داده شده از

 شکل باندموارد مثبت به PCRواکنش  ییجهنت ،الکتروفورز

149bp یدمشاهده گرد درصد 5/1ژل آگاروز  یبر رو 

(Figure 3). 

 

 
Figure 2 Agarose gel electrophoresis image 

related to 18S rDNA gene amplification with 

universal primer and production of 389-401 bp 

fragment. 
 

 
Figure 3: Agarose gel electrophoresis related to 

the amplification of 18S rDNA gene with Babesia 

microti specific primer and the production of 149 

bp fragment. 

 

 18S rDNA ژن یتوال یینتع ییجهنت

هیالوما )مورد،  4در  شد که  هنشان داد حاضر مطالعه در    

(( 1در گوسفند )هیالوما آناتولیکوم ( 3در گاو ) آناتولیکوم

 . دآلوده بودن میکروتی بابزیابه  یشمورد آزما هایکنه

 18S یرژن اخ یدینوکلئوت یتوال سازی یفردهم همچنین

rDNA جدا میکروتی بابزیا یگونه هایینشان داد که توال 

از گاو و  شده یآورجمع آناتولیکوم هیالوما یهااز کنه شده

 100شباهت  یدارا یو لال ییگوسفند در بهبهان، الها

دو  یاهواز دارا توالیبودند و تنها  دیگربا یک یدرصد

بود  517و  465 هاییتدر موقع A>Cو  A>G جهش

(Figure 4). یابابزاز  آمده دستبه یهایتوال ،مجموع در 
درصد  9/99از  یشب دیگریکاستان خوزستان با  یکروتیم

 استان ازهای مشخص شده یاختهاین تک شباهت داشتند.

 یاز کنه شده جدا یکروتیم یابابز یگونه با خوزستان

 یتالیاا یها در کشورهاکنه یگرو د ریسینوس ایکسودس

(KT318132.1)، آفریقا (U09833.1)، یکاآمر 

(AY693840.1)،  سنگاپور(MK609547.1)،  ژاپن

(LC005771.1) ینو چ (KF410826.1) شباهت  یدارا

با شماره  ینچ ییزولهاما با ا ،درصد بودند 99از  یشب

 بالا بسیار ژنتیکی فاصله دارای (MH208610.1) یدسترس

 بودند یدرصد 89و شباهت   0.019و  0.020 حدود در

(Table 2). 
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Table 2: Percentage of similarity among Babesia microti 18S rDNA sequences, analyzed using a genetic 

distance model 

 
 

 

 
Figure 4: Alignment of the 149 bp sequence of Babesia microti isolated from ticks of Khuzestan province 

using ClustalW software. Identical nucleotides are shown in the blue and different nucleotides are shown 

in colorless. The Singapore isolate (MK609547.1) and the U.S. Gray isolate (AY693840.1) was used as 

standard isolates. 

 

 

 فیلوژنی درخت نتایج

 18S rDNAژن  یحاصل از توال یلوژنیف درخت آنالیز    

حاضر و  یشده در مطالعه جدا میکروتی بابزیا انگل

 یشاخه 5 یدهندهنشان ،ژن بانک در موجود هاییتوال

 .(Figure 5د )بو مجزا

 همراهبه خوزستان اناست هایجدایه شامل یک یشاخه    

کشورها شامل  یرسا از میکروتی بابزیا هایجدایه دیگر

 آلمان ،(U09833.1) آفریقا ،(KT318132.1) ایتالیا

(AF231348.1)، یکاآمر (AY693840.1)، سنگاپور 

(MK609547.1)، ژاپن (LC005771.1)، چین 

(KF410826.1) طول در جهشعلت اهواز به یجدایه .بود 

 موقعیت درو  A>G (465) یتموقعدر  18S rDNA ژن

(517) A>C هاجدایه بقیه به نسبت بالاتری لافاخت دارای 

-یهاجدشامل  دو یشاخه  .(Figure 4) شاخه بود یندر هم

  (EF413181.1Jena,هایجدایهیعنی  ،آلماناز کشور  هایی

(Berlin AF231349.1 0.001) یکیژنت یفاصله یدارا-

 AB050732.1ژاپن ) هایجدایهسه شامل  یشاخه، (0.003

، (0.015-0.010) یکیژنت یفاصله با (AB243677.1 و

، (AY789075.1) لهستان هاییزولهچهار شامل ا یشاخه

 یفاصله با (AB032434.1)و ژاپن  ) (MT423326.1 چین

 پنج یشاخهو  (0.019-0.012)حدود  بالا نسبتاً یکیژنت

 ترینیشب دارای (MH208610.1) ینچ یجدایهشامل 

-0.020) جهان سراسر هایجدایه سایر با یکیژنت یفاصله

 .(Table 2) بود( 0.018

 

1. Ahvaz_Kuzestan_Iran

2. Lali_Kuzestan_Iran 0.002

3. Elhayi_Kuzestan_Iran 0.002 0.000

4. Behbahan_Kuzestan_Iran 0.002 0.000 0.000

5. MK609547.1_BAB18001_Singapore 0.002 0.000 0.000 0.000

6. AY693840.1_Gray_Isolate_USA 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000

7. KT318132.1_Italy 0.005 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002

8. AF231348.1_StrainGI_Germany 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002

9. LC005771.1_IsolateBmSSR2182_Japan 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000

10. MT423326.1_Isolate18MY2_China 0.014 0.012 0.012 0.012 0.012 0.012 0.014 0.012 0.012

11. AB032434.1_StrainKobe524_Japan 0.014 0.012 0.012 0.012 0.012 0.012 0.014 0.012 0.012 0.000

12. AB050732.1_StrainHobetsu_Japan 0.010 0.008 0.008 0.008 0.008 0.008 0.010 0.008 0.008 0.015 0.015

13. AB243677.1_Isolate_AsRK/HM109_Japan0.010 0.008 0.008 0.008 0.008 0.008 0.010 0.008 0.008 0.015 0.015 0.000

14. KF410826.1_Isolate_TC2012B99_China 0.005 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.005 0.002 0.002 0.009 0.009 0.008 0.008

15. MH208610.1_IsolateT102_China 0.020 0.017 0.017 0.017 0.017 0.017 0.020 0.017 0.017 0.019 0.019 0.018 0.018 0.020

16. AY789075.1_Poland 0.017 0.015 0.015 0.015 0.015 0.015 0.017 0.015 0.015 0.014 0.014 0.019 0.019 0.013 0.018

17. EF413181.1_Isolate_Jena/Germany 0.003 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.003 0.001 0.001 0.013 0.013 0.007 0.007 0.003 0.016 0.016

18. AF231349.1_Strain_Berlin 0.005 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.005 0.002 0.002 0.012 0.012 0.006 0.006 0.002 0.017 0.015 0.001

19. U09833.1_Sout_africa 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.012 0.012 0.008 0.008 0.002 0.017 0.015 0.001 0.002
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Figure 5: Phylogenic tree drawn using Neighbor_Joining method based on 18S rDNA sequence of Babesia 

Microti collected from ticks of Khuzestan province and those collected from other countries. 

 

 بحث

 بین مشترک هایبیماری فراوانی و گسترشبا توجه به     

 نظر از هابیماری این ناقلین یویژه اهمیت و دام و انسان

 مطالعه مورد دو فقط کنون تا ایران، در سلامت و بهداشت

 . دارد وجود جوندگان در میکروتی بابزیا انگل پیرامون

 با Kanani Notashو  Mohebali 1997 سال در باراولین

 شهرینمشک شهرستان جوندگان در یشناسانگل روش

 بررسی با همکاران و Fallah 2013 سال در سپس و اردبیل

در جوندگان سراب  میکروتی بابزیا مولکولی و یشناسانگل

 که احتمالاً ، این موارد را گزارش نمودندشرقی یجانآذربا

در  یامطالعه کنون تا و است یاختهاین تککم  یوعش دلیلبه

 در سخت یهاکنه یقاز طر میکروتی بابزیاخصوص انتقال 

و  یبررس ،حاضر مطالعهدر  .است یدهگزارش نگرد یرانا

 شده یآورجمع سخت هایدر کنه میکروتی بابزیا ییشناسا

استان خوزستان  (بز و گوسفند گاو، ،اهلی )اسب ایهدام از

 یقانتقال از طر قابلیت احتمالی گرنشانصورت گرفت که 

-هها در هنگام جابکنه ینا. کندیبرجسته م یرانها را در اکنه

و  شوندیجا مهجاب، خود نیز یواناتهمراه با ح ییجا

کنه، واقع در . دهندمتفاوت را انتقال  یهاپاتوژن توانندیم

 توزیع اپیدمیولوژیک گرهاینشان عنوانبه است ممکن ها

 و بورلیا ،ریکتزیا ،ارلیشیا مانند مختلف عفونی عوامل

-، بههیکسودیدا هایکنه  .شوند گرفته نظر در بابزیاها

 یهاوعده یممکن است برا میزبانه، 3و  2خصوص انواع 

برخی حیوانات حیات مانند مخازنی به  وابسته ،یخوارخون

طریق آلودگی را به حیوانات اهلی نیز باشند و بدین وحش

. در بسیاری (Paddock and Yabsley, 2007)منتقل نمایند 

های دام اهلی از مناطق مورد بررسی در این تحقیق، جمعیت

ی ی زیادی با این انواع حیات وحش ندارند. پدیدهفاصله

کوچ عشایر نیز یکی دیگر از عوامل بسیار مهمی خاص 

ها را در مناطق استان تواند اینگونه آلودگیاست که می

 یصمطالعه، بر اساس تشخ ینا خوزستان وارد نماید.

را در  میکروتی بابزیاگونه  به یآلودگ یزانم ی،مولکول

 مونهن 4 در نخوزستا استان یکومآناتول یالوماه یهاکنه

 ایکسودس یاز کنه ییهاکه با گزارش مشخص نمود
 - درصد 6/0)هلند  یها در کشورهاکنه یگرو د ریسینوس

 1جنوب آلمان ) ،(Wielinga et al, 2008) درصد( 3/2

 7/1–درصد 7/0) یسسوئ ،(Hartelt et al, 2004) (درصد

 (درصد 5/0و بلاروس ) (Casati et al, 2006) (درصد

(Reye et al, 2013)  باید در نظر داشت که  دارد.مطابقت
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ی مناطق غیر جنگلی و گرمی نظیر کنه ایکسودسجنس 

رسد در اینگونه مناطق، نظر مینیست و به استان خوزستان

را در خود  بابزیا میکروتیها بتوانند آلودگی به سایر کنه

و همکاران  Hamšíková یمطالعه درحفظ و انتقال دهند. 

 ریسینوس ایکسودس یهاکنه یآلودگ یبررس منظوربهکه 
 از جوندگان و شده یآورجمع کانسینا همافیزالیسو 

 اسلواکی در شهر یحومه و یشهر یستگاهپرندگان در ز

ت مثب بابزیا از نظر (درصد 2/1) کنه 33 گرفت انجام

 ،میکروتی بابزیاشامل فراوانی،  یبترتبه که گزارش شدند 

 .Hamšíková et al)بودند  دایورجنس بابزیاو  ونتروم بابزیا

2016). 

 بابزیاتیک زئونو یشواهد مولکول یناول ،یکبلژ در    
سگ و گربه  ریسینوس ایکسودس یرا بر رو میکروتی

 18S rDNAژن  ازموارد مثبت  یصو جهت تشخ یبررس

 یدر بعض اما؛ (Lempereur et al, 2011) استفاده نمودند

به نسبت  یدرصد آلودگ ی،و شرق یمرکز یاروپا یکشورها

فرانسه  در که طوریهب ،است شده گزارش یبالاتر یاربس

 (درصد 3/16) لهستان ،(Cotté et al, 2010) (درصد 2/6)

(Skotarczak and Cichocka, 2001) 51تا  در اتریش و 

 هاتفاوت این .(Blaschitz et al, 2008) بوده است درصد

 ،هاکنه وفور یکننده کنترل محیطی عوامل دلیلبه تواندمی

 ها،کنه شیوع بر هامیزبان تنوع تأثیرات ،ینناقل احتمالی نقش

 فعال زنامخ عنوان بهدر انتقال عوامل انگلی  هاآن توانایی

 . برداری باشدها و نمونهکنه آوریجمع هایروش یا و

 یجدایهحاضر نشان داد که  یمطالعه یلوژنیف نتایج    

 در 18S rDNAژن ی قطعهاز  با استفاده میکروتی بابزیا

 و گوسفند از شده یآورجمع آناتولیکوم هیالوما یهاکنه

 مورد یناول گزارش ینا .دارد وجود خوزستان استان در گاو

 یهادر کنه میکروتی بابزیا 18S rDNAژن  یتوالتعیین 

در استان  یکنندگان اهلاز نشخوار شده یآورجمع

 هایجدایه 18S rDNA ژن یابییتوال خوزستان است.

 465 یتجهش در موقع 2اهواز،  یجدایهخوزستان تنها در 

 یدینوکلئوت ییراتتغ ینا یبترتبهکه  را نشان داد 517و 

  بودند. A>Cو  A>G یدینوکلئوتتک یهاجهش یدارا

 18Sژن  یحاصل از توال یلوژنیدرخت ف تحلیل و یهتجز

rDNA با روش  میکروتی بابزیاneighbor joining  انجام

مختلف  یهاگونه هایجدایه بندییمتقس ینکه در ا گرفت

مطالعه نشان داد  ینا نتایج .مختلف بودند ،و مناطق یزبانم

 آناتولیکوم هیالوما یهااز کنه شده جدا میکروتی بابزیا که

از گاو و گوسفند در استان خوزستان  شده یآورجمع

 یهااز کنه شده جدا میکروتی بابزیاتشابه را با  ینبالاتر

 یتالیادر ا هاکنه یگرو د ریسینوس ایکسودس

(KT318132.1)، آفریقا (U09833.1)، آلمان 

(AF231348.1)، یکاآمر (AY693840.1)، سنگاپور 

(MK609547.1)، ژاپن (LC005771.1)، چین 

(KF410826.1)  خوشه قرار گرفتند. یکداشتند که همه در  

 18S rDNA هاییپتمام ژنوت یلوژنیکدرخت ف توپولوژی

 هایژنوتیپ شامل متفاوتی و متمایز هایخوشه که داد نشان

 خوزستان یخوشه به نسبت دیگر کشورهای از تریبیش

 یدهندهنشان فیلوژنتیکی آنالیزهای حقیقت، در اما ،بودند

 هاایزوله دیگر با خوزستان هایجدایه بین ژنتیکی فواصل

 دادهای با نتایج این طوریکههب است، دیگر کشورهای در

 سنگاپور جمله از مختلف کشورهای در شده منتشر

، ژاپن (0.005-0.002)، آلمان (0.002) آمریکا، (0.002)

-0.019) چین به نسبت ولی ،دارد مطابقت غیره و (0.002)

 و یهتجز .است ژنتیکی فاصله ترینبیش دارای (0.020

 ما های بررسیجدایه وزیعت 18S rDNA فیلوژنیک تحلیل

 دیگر کشورهای از میکروتی بابزیامختلف  هایجدایه با را

  .داد نشان کم ژنتیکی فواصل با اما مختلف کلادهای در

 ینب را یتوجه قابل بندیگروه این تحقیق، تحلیل و یهتجز

 یزبانم یگونه هر از یا مختلف جغرافیایی مناطق از هاخوشه

 18S rDNAژن  ینکرد. توال ییمختلف شناسا یوانیح

 هاییزولها یبندخوشه میکروتی بابزیامختلف  هایجدایه

 احتمال این .خاص را نشان نداد یزبانم یکاز  شده یدتول

 هایکنه در میکروتی بابزیا  DNA تشخیص که رودمی

، داشته باشدرا  انسان یاستان خوزستان خطر عفونت برا

 یک زئونوز قابلیت یراندر ا میکروتی بابزیا یاکه آ لوأس ینا

شکل قطعی پاسخ داد و این توان بهیا خیر را نمی دارد را
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با  که ینبه ا توجه بامسئله نیاز به تحقیقات تکمیلی دارد. 

 و هادر کنه میکروتی بابزیا DNA ییو شناسا یصتشخ

 مورد یک تنها اروپایی، کشورهای از بسیاری در جوندگان

 و  است گردیده گزارش محلی فرد یک در انسانی بابزیوز

 بابزیا ناشی از  انسانی بابزیوز مورد اولین که نکته این ذکر با
 درصد 100 که شد ایجاد ایگونه توسط اروپا در میکروتی

 دسترسی شماره با زئونوز خاکستری یسویه با شباهت

(AY693840 )تری صورت قویاحتمال به، این دارد را

 امکان خوزستان میکروتی بابزیاگردد که مطرح می

 .استانسان و دام را دارا  ینمشترک ب زاییبیماری

 هایکنه که نشان داد حاضر یمطالعه نتایج طور کلی،به   

 گذشته در آنچه به نسبت است ممکن ایکسودیده یخانواده

-بیماری عوامل انتقال در یترمهم نقش ،است شده گزارش

 به توجه با .باشند داشته را انسان به هایی نظیر بابزیوز

 هاآن مقاومت افزایش و هاکنه روزافزون جمعیت افزایش

تر شدن دنیا و نقل تغییرات جوی نظیر گرم ،سموم به نسبت

 بررسیهای مختلف جمعیتی انسان و حیوانات، و انتقال

 و انسان بین مشترک یزابیماری عوامل به آلودگی ژنومی

 .شودمی توصیه کشور مختلف مناطق در هاکنه توسط دام
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Abstract 
    Babesiosis is a tick-borne disease in domestic and wild animals worldwide. This disease is caused by different 

species Babesia, including Babesia microti, which is zoonotic and can be transmit between humans and animals 

due to their ability to be transmitted from blood. Limited information is available regarding the presence of Babesia 

microti in ticks in Iran. The aim of this study was to investigate the presence of Babesia microti in ticks of 

Khuzestan province and to determine their molecular and genotypic characteristics. The present study was a field-

descriptive-cross-sectional study that was conducted for 16 months from June 2017 to September 2018 in 

Khuzestan province. The ticks (No = 620) were collected from cows, sheep, goats and horses in Khuzestan 

province and their characteristics were determined using valid keys. The presence of Babesia microti infection and 

its genotype in collected ticks were investigated by polymerase chain reaction (PCR) using 18S rDNA gene, 

amplifying a PCR product of 149 bp in length. A total of 620 salivary gland samples collected from ticks included 

Rhipicephalus turanicus (150), Rhipicephalus sanguinus (60), Hyalomma anatolicum (310) and Hyalomma 

exquavatum (100). Ten samples were pooled as one sample for DNA extraction. The results of PCR showed that 

the infection rate of Babesia microti in Hyalomma anatolicum species is 64%. The results of the sequencing of 4 

PCR positive samples of Babesia microti from 4 regions of Khuzestan province (Ahvaz, Behbahan, Elahaye and 

Lali) showed that there are 2 mutations at position (A>G) 465 and (A>C) 517 in Ahvaz isolate. The results of this 

study also showed the presence of Babesia microti infection in the ticks of domestic animals in Khuzestan 

province, which should be considered in terms of transmission to humans.  
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