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Background and Aim:Listeria monocytogenes cause listeriosis and fatal infections 

in humans. The aim of this study was typing and evaluation of the genetic relatedness 

of L. monocytogenes strains from food samples using MLVA technique. 

Materials and Methods: 317 food samples were collected from 2009 to 2013 in 

Tehran, Iran. After final diagnosis of L. monocytogenes DNA was extracted to perform 

of MLVA technique, and also PCR products were analyzed by Gene Tools software. 

The number of tandem repeats was determined by using special equation for each 

selected locus. Also typing of strains was done. 

Results: 24 samples of 317 food samples were positive for L. monocytogenes using 

standard laboratory techniques. A total 13 different types were determined by MLVA 

technique that type 2 and type 3 were the most abundant types by 6 and 4 strains, 

respectively. 

Conclusions: The results of this study showed the presence of L. monocytogenes in 

dairy products and meat samples, therefore all people, especially pregnant women 

should observe health tips when using these products. The results of typing showed 

that L. monocytogenes strains from different sources can have the same origin. MLVA 

technique is easy with high accuracy and this method can be used in typing and 

evaluation of the genetic relatedness of L. monocytogenes for determination the source 

of contamination. 
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غذایی  یهانمونهجدا شده از  منوسایتوژنزلیستریا  هاییهسوتعیین تیپ و بررسی ارتباط ژنتیکی 

 ((MLVA چند لوکوس متغیر تکراری پشت سرهم هاییتوال تجزیه وتحلیل تعدادبه وسیله 
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کشنده در انسان است.  هایعفونتعامل مسبب لیستریوزیس و  منوسایتوژنزلیستریا  :زمینه و اهداف

 یلهوسبهمواد غذایی  هاینمونهجدا شده از  هایسویهو بررسی ارتباط ژنتیکی تیپ بندی هدف از این مطالعه 

 است. MLVAتکنیک 

 از سطح شهر تهران  نمونه مواد غذایی ۷۱۳تعداد  ۸۹ تا ۹۸ هایسال ینبمواد و روش کار: 

 استخراج شد، سپس  MLVA انجام تکنیک منظوربه هاآن DNA، ییو پس از تشخیص نها آوریجمع

الیز شد. در نهایت به کمک آن Gene Tools افزارنرم یلهوسبه PCRحاصل از ژل محصولات  یهاعکس

 بندی شدند. تیپ هاسویهتعداد تکرارهای هر لوکوس محاسبه و فرمول، 

لیستریا  برای استاندارد آزمایشگاهی هاییکتکن یلهوسبهنمونه  ۹۲تعداد  نمونه غذایی ۷۱۳از : هایافته

با  ۹ تیپمختلف قرار گرفتند و  تیپ ۱۷این تعداد سویه در  MLVAو به کمک تکنیک  مثبت بود منوسایتوژنز

 بودند. هایپت ینترفراوانسویه به ترتیب  ۲با  ۷ تیپسویه و  ۶

گوشتی نشان  غذایی لبنی و هاینمونهرا در  نوسیتوزنزلیستریا م نتایج این مطالعه وجود: گیرییجهنت

اصول بهداشتی را مصرف این مواد ، بخصوص زنان باردار در افراد مستعد شودیم، لذا توصیه دهدمی

منشأ یکسانی داشته  تواندمیجدا شده از منابع مختلف  هایسویه. نتایج تیپ بندی نشان داد که کنند رعایت

کی برای تیپ بندی و ارزیابی ارتباط ژنتی تواندمیتکنیکی آسان و با دقت بالا است و  MLVAباشند. 

 برای تعیین منشأ آلودگی استفاده شود. منوسایتوژنزلیستریا  هایسویه

 MLVA، نمونه لبنی و گوشتی، منوسایتوژنزلیستریا  :کلیدی کلمات 
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 مهمقد 

از طریق  شوندهمنتقلیک پاتوژن مهم منوسایتوژنز لیستریا 

شدید در  هایعفونتو  باعث لیستریوزیس تواندمیغذا است که 

زنان باردار و افراد سالخورده  کودکان، افراد با نقص سیستم ایمنی،

لیستریا به دلیل مقاومت در  جنسمختلف  هاینهگو .(۱) شود

مختلف نمک، به وفور  هایغلظت، دما و pHبرابر شرایط مختلف،

در حال فساد و غذاها  هایسبزدر محیط اطراف شامل خاک، آب، 

. وجود (۵شوند )میبه خصوص غذاهای آماده مصرف یافت 

این باکتری در ایران بخصوص در پراکنده از  یهاگزارش

و غذاهای آماده مصرف و  یسبز گوشت، لبنی، یهاآوردهفر

این باکتری باعث  ناشی ازهمچنین وجود مواردی از سقط جنین 

مسیر  ینترمهماینکه  . با توجه به(۲-۵) ایجاد نگرانی شده است

لذا  ،انتقال این باکتری مصرف غذاهای آلوده با این باکتری است

دامی و  ابع مختلف )بالینی،جدا شده از من هاییزولهاتیپ بندی 

ینگ یک ابزار یپات (۶)بسیار حائز اهمیت باشد  تواندمی غذایی(

 پزشکی ایران یشناسکروبیممجله 

 ۱۹۳۹ زمستان – ۴شماره  – ۸سال 
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آلودگی عامل  بسیار مهم در تحقیقات اپیدمیولوژی، ردیابی منشأ

جدا شده از منابع  هایسویهانتقال و تعیین ارتباط تکاملی بین 

 ینگ، یپاتریبو ینگ،یپات. سرو(۷) مختلف است

AFLP (Amplified fragment length polymorphism)، PFGE 

(Pulsed field gel electrophoresis) رایج برای تیپ  هاییکتکن

قدرت تمایز  PFGE اگر چه ،باشندیم منوسایتوژنزلیستریا بندی 

و گران است که تفسیر آن نیز  برزمانبالایی دارد، اما روشی 

ه سمت اخیر تیپ بندی ب هایسال. در (۳ ,۸)مشکل است 

 هاییکتکنمولکولی متمایل شده که منجر به توسعه  هاییکتکن

-Multiple) و MLST (Multilocus sequence typing) جدید مانند

Locus Variable number tandem repeat Analysis)MLVA شده است. 

نیز بسیار پرهزینه و زمان بر است و قدرت تمایز  MLSTتکنیک 

دارد همچنین چون در این  ۴bوتیپ سر هاییزولهاکمی برای 

برای بررسی  شودمیویرولانس استفاده  یهاژنتکنیک فقط از 

تکنیک . (۱۱ ,۱۳)مناسب نیست  هاسویهارتباط تکاملی بین 

MLVA  بعنوان یک تکنیک جدید برای تیپ بندی پاتوژن هایی

یک روش بر  MLVAتوسعه یافته است، E. coliو  سالمونلامانند 

 هایباکترمختلف برخی  هایسویهاست که برای تمایز   PCR پایه

را نشان  هاآنارتباط ژنتیکی میان  تواندمیو  رودیمامروزه بکار 

این تکنیک بر اساس ردیابی تعداد توالی تکراری پشت  دهد.

( لوکوس های اختصاصی در ژنوم میکروارگانیسم TRs) سرهم

با قدرت تمایز  قابل تکرار و ارزان، روشی سریع،  MLVAاست،

. از نظر قدرت تمایز برای تعیین تیپ (۱۵, ۱۳) بالایی است

 منوسایتوژنز لیستریا 

 MLVA > Ribotyping> MLST <PFGE  به ترتیب قدرت تمایز

لیستریا هدف از این مطالعه تیپ بندی  .(۱۹) بیشتری دارند
و  برای اولین بار در ایران MLVAبراساس تکنیک  منوسایتوژنز

غذایی  هاینمونهجدا شده از  هایسویهارتباط ژنتیکی  تعیین

 است.

 هاروشمواد و 

  :یریگنمونه

 0۲تا  80 هایسالمقطعی که در بین  –در این مطالعه توصیفی 

 یهافراوردهنمونه از )شامل محصولات لبنی و  13۳تعداد 

 .شد آوریجمعگوشتی( سطح شهر تهران 

 

 تشخیص فنوتیپی:

 در TSYEB (tryptone soy yeast extract broth) طدر محی هانمونه

 یخچال نگهداری و در اسرع وقت به آزمایشگاه منتقل گردید.

روز در دمای یخچال نگهداری  10به مدت حداکثر  هانمونه یهکل

روی محیط  هاآنمتفاوت بعد از یک هفته،  در فواصل شد و

 ۴8تا  ۲۴کشت اختصاصی مانند پالکام منتقل نموده و به مدت 

انکوبه  C 1۳ دار 2CO ساعت در درون جار شمع دار و انکوباتور

از ، منوسایتوژنزلیستریا . به منظور شناسایی اولیه شدندیم

کاتالاز،  یهاتستنظیر  ی بیوشیمیایی و میکروبیولوژیهاروش

 (.۱۴) اکسیداز، حرکت، سیمون سیترات و کمپ استفاده شد

 :DNAاستخراج 

DNA کیت  پروتکله کمک ارگانیسم ب(Roche Co, New 

York, USA)  .استخراج شدDNA با استفاده از  شدهاستخراج

انجام الکتروفورز با  اسپکتروفتومتر برای تعیین مقدار غلظت و

تا زمان  و اطمینان از مناسب بودن غلظت %8/0استفاده از ژل 

 زنیخدر  تریطولانو برای نگهداری  C°۴ در یخچال PCRانجام 

C°۲0- نگهداری شد. 

 MLVAانجام تکنیک 

 لوکوس پنجاین مطالعه از  در

(LM10, LM11, LM23, LM32, LM-TR6) و پرایمر های 

برای انجام تکنیک  (۱۲)است  شدهدادهمربوطه که قبلاً شرح 

MLVA  منوسایتوژنزلیستریا  هایسویهجهت تعیین تیپ 
 یدتائ Blast افزارنرم ییلهوسبهاختصاصیت پرایمر ها  استفاده شد.

  PCRلوکوس شرح داده شده در بالا از تکنیک 8شد. برای تکثیر 

لیتر انجام شد، میکرو ۲8استفاده گردید. واکنش در حجم کلی 

میلی  PCR، ۲×1به این شرح بود: بافر  master mixترکیب 

 میکرومولار dNTP  ،3از هریک از مول میلی 2Mgcl،۲/0 مولار

 DNA polymerase/. یونیت از ۳8پرایمر و  از هر پیکومول( 30)

Taq نمونه  )نیم میکروگرم( و یک میکرولیترDNA دمای .

 annealing 81دقیقه، دمای  1درجه به مدت  0۴واسرشتگی 

درجه  extension ،۳۲ثانیه، دمای  ۴8به مدت  سلسیوسدرجه 

بار تعیین  ۴0و تعداد سیکل ها  به مدت یک دقیقهسلسیوس 

برای  سلسیوس درجه ۳۲دقیقه با دمای  ۴ن نیز شد. در پایا

extension .نهایی به برنامه اضافه شد 
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 :آگاروز ژل در الکتروفورز

 loading bufferهمراه با  PCRمیکرولیتر از محصول  30

 یلهوسبه شده یزیآمرنگ درصد 1)سیناژن( روی ژل آگارز 

به مدت  ریخته شد و الکتروفورز هاچاهکاتیدیوم بروماید، درون 

 Ladderولت انجام شد، همچنین از  300دقیقه و در ولتاژ  300

bp plus80  سیناژن( جهت تأیید قطعات حاصل از(PCR  استفاده

توسط دستگاه ژل داک  PCRپس از آن تصاویر محصول  شد،

 مشاهده و ثبت شد. UVتحت تابش نور 

 لوکوس: محاسبه تعداد تکرارهای هر 

 ل زیر استفاده شد:برای این منظور از فرمو

 

قبلاً شرح داده شده  هر لوکوس flankingنواحی  یاندازه

همچنین برای محاسبه کردن اندازه محصول  .(۱۷, ۱۶)است 

PCR  ،از روی تصویر به دست آمده از ژل توسط دستگاه ثبت ژل

استفاده شد  1/8 نسخه GeneTools from SynGene افزارنرماز 

 (.3تصویر )

 و یلبن مختلف هاینمونه از یباکتر یجداساز از حاصل جینتا: 3جدول 
 یگوشت

 ( نمونه%تعداد ) نوع نمونه
( %تعداد )

 باکتری جدا شده

 لبنی

 8( 3/۳) ۳0( ۴/18) پنیر

 1( 38) ۲0( ۳/38) خامه

 1( 1/3۳) 3۳( 0/38) کشک

 33( ۲/30) 30۳ مجموع

گوشت 

فرآوری 

 شده

 1( 1/1) 00( 0/۴۲) سوسیس

 ۴( ۲/۳) 88( ۲/۲1) عصاره گوشت

 1( 1/۴) 18( 0/10) عصاره مرغ

 31( 3/1) ۲30 مجموع

 

 

 ها: تیپتعیین 

 هایسویهپس از محاسبه تعداد تکرارهای هر لوکوس در 

 یبندطبقهمختلف  هاییپترا در  هاسویه، منوسایتوژنزلیستریا 

 %80یا بیشتر از  %80ی که هایسویه، برای این منظور کنیمیم

نوع  ۴نوع یا بیشتر از  ۴تعداد تکرار یکسان دارند )به عبارتی 

 هاییپترا در  هاسویهتکرار یکسان دارند( را در یک تیپ و سایر 

 .داده شوندمختلف قرار 

 رسم درخت تکاملی:

، ابتدا تعداد تکرارهای هر هاسویهبرای رسم درخت تکاملی 

 افزارنرمتبدیل کرده و به کمک  هاآنمرتبط  یتوالبهلوکوس را 

MEGA  شود.رسم می هاسویهنمودار تکاملی  1/1نسخه 

 آنالیز آماری:

 Excel یافزارهانرمبا استفاده از  هانمونه آوریجمعپس از 

تجزیه و  > P  8/0و با در نظر گرفتن 3۴نسخه  SPSSو  ۲031

 ی اسکوئر انجام شد.پیرسون کا تحلیل آماری با استفاده از آزمون

  هایافته

 :هاسویهجداسازی 

 یو گوشت ینمونه از محصولات لبن 13۳مطالعه تعداد  یندر ا

به  منوسایتوژنز یستریال یهسو ۲۴تعداد  ینشد که از ا آوریجمع

 یه( سو%30/۲) 33تعداد  ینمونه مختلف لبن 30۳دست آمد. از 

( در ارتباط با %۳/3عدد ) 8آمد که  به دست منوسایتوژنز یستریال

( در %3۳/1عدد ) 1و  خامه( در ارتباط با %38عدد ) 1 یر،پن

 یستریال (%1/3) یهسو 31 ین،ارتباط با کشک بودند. علاوه برا

 یهسو 1که شامل  ینمونه مختلف گوشت ۲30از  منوسایتوژنز

در ارتباط با عصاره گوشت و ( %۳/۲) یهسو ۴ ،یس( از سوس1/1%)

 یزآنال یجنتا .(3 )جدول از عصاره مرغ جدا شد یز( ن%۴/1) یهسو 1

 .نبود داریمعنمطالعه  یندر ا یآمار

 :هاسویهتعیین تیپ 

 Gene افزارنرمبه وسیله   PCRپس از آنالیز تصاویر محصول

tools  تعداد  یلهوسبه( و 1جدول )، تعداد تکرارها محاسبه شد

 تیپ 31یتاً تکرارهای هر لوکوس جدایه ها تعیین تیپ شدند. نها

سویه به  ۴با  1 تیپسویه و  1با  ۲ تیپمختلف به دست آمد که 
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 هایپت(. فراوانی ۲بودند )جدول  هایپت ینترفراوانترتیب 

 نشان داد شده است. 1در جدول  هانمونه جداسازیسال  برحسب

 جدا شد. هانمونهسال از  ۴غالب در طول هر  تیپ عنوانبه ۲ تیپ

 درخت تکاملی:

 منوسایتوژنزلیستریا  هایسویهت تکاملی بین درخ

 است. شدهدادهنشان  3در نمودار  موردمطالعه

 

 

 جهت 3/8نسخه  Gene tools افزارنرم طیمح از یریتصو: ۱شکل 
 PCR محصول یمولکول وزن محاسبه

 

 

لوکوس، منبع  8ایج محاسبه تعداد تکرارها در هر : نت3 جدول

 اهسویه تیپو شماره  هانمونه

-LM۱۳ LM۱۱ LM۵۹ LM۹۵ LM منبع ویه

TR۶ 

شماره 

 تیپ

 3 0 30 ۲8 ۴ 1 پنیر ۱

 3 0 ۲۴ ۲8 ۴ 1 پنیر ۵

 8 0 ۲3 ۲8 0 ۴ پنیر ۹

 1 1 ۲۴ ۲8 1 ۴ پنیر ۴

 ۲ 1 ۲1 10 1 8 پنیر ۲

 ۲ 1 38 10 1 8 خامه ۶

 ۲ 1 38 10 1 8 خامه ۷

 ۲ 1 38 13 1 8 خامه ۸

 ۳ 1 38 0 1 8 کشک ۳

 1 1 38 13 1 ۴ کشک ۱۳

 1 1 ۲3 13 1 ۴ کشک ۱۱

 8 0 31 18 ۴ 0 سوسیس ۱۵

 1 1 31 13 1 ۴ سوسیس ۱۹

 1 3 31 13 1 ۴ سوسیس ۱۴

 ۲ 3 31 10 1 8 سوسیس ۱۲

 ۴ 0 30 13 ۴ ۴ سوسیس ۱۶

 ۴ 0 30 13 ۴ ۴ سوسیس ۱۷

 ۲ ۲ 38 10 1 8 عصاره گوشت ۱۸

 ۴ 0 30 13 ۴ ۴ عصاره گوشت ۱۳

 0 ۲ 31 10 1 1 عصاره گوشت ۵۳

 30 ۲ ۲۲ 10 3 8 عصاره گوشت ۵۱

 33 ۲ ۲3 10 3 1 عصاره مرغ ۵۵

 3۲ 1 ۲۲ 10 ۲ 8 عصاره مرغ ۵۹

 31 1 ۲۲ 0 ۲ 8 عصاره مرغ ۵۴

 
 سال بر حسب ژنوسیتوزنلیستریا مجدایه  ۲۲ هاییپتفراوانی كلونال  ۲جدول 

 کلونال تایپ شده اجد باکتری( %) تعداد (%نمونه )نوع  (%نمونه )تعداد  سال جداسازی

 ۲ و3 (38٫38) ۲ (۲8) 10لبنی  (0۲1) ۳1 ۱۹۸۳

 33 و ۴ و 1 (۲1) 1 (۲3٫0) ۴1گوشت فرآوری شده 

 1 و ۲ و 8 (۲۳٫۲۳) 1 (۲1٫11) ۲8لبنی  (۲1٫8) 88 ۱۹۳۳

 ۴ و ۲ و ۲ و 8 (10) ۴ (۲1٫8) 80گوشت فرآوری شده 

 ۳ و ۲ و 1 (۲۳٫۲۳) 1 (۲1٫11) ۲8لبنی  (۲8٫۲1) 80 ۱۹۳۱

 3۲ و 0 و 1 (۲1) 1 (۲1٫30) 88 گوشت فرآوری شده

 1 و ۲ و 3 (۲۳٫۲۳) 1 (۲8٫۲1) ۲۳لبنی  (0۲1.) ۳1 ۱۹۳۵

 31 و 30 و ۴ (۲1) 1 (۲8) 80گوشت فرآوری شده 
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 ینجدا شده در ا منوسایتوژنز یستریال هایسویه ینمودار تکامل: 3نمودار 

 است شدهیطراح MEGA 1٫01 افزارمنر یلهوسبهمطالعه، نمودار فوق 

 

 بحث

ناشناخته است و  یراندر ا منوسایتوژنز یستریال یواقع یوعش

مطالعه با توجه به  ینا از آن در دسترس است. یاطلاعات کم

در  منوسایتوژنز یستریال یسخت باکتر یکم و جداساز یفراوان

در  یماریب ین، اشدهانجام( 80-0۲ساله ) ۴ یبازه زمان یک

 یوعن مطالعه شی. در اشودمیبهداشت کشور گزارش ن یستمس

و  یلبن یهافراوردهبود.  %۳/8 هانمونه یاندر م یباکتر ینا

 یستریالبه  یمنابع آلودگ ینترمهماز  یکی عنوانبه یگوشت
 یهته یمطرح هستند و بخصوص اگر به صورت خانگ منوسایتوژنز

نبودن  یزهو مکان ینکات بهداشت یحصح یتشوند به علت عدم رعا

(. ۱۳, ۱۸است ) یشترب یآلودگ حتمال، اهاآن یدتول یندفرآ

Movarab  منوسایتوژنز یستریال یوعش ۲000و همکاران در سال 

( که نسبت به ۵۳اعلام کردند ) %1/۴ ییغذا هاینمونهرا در 

به علت تفاوت در سطح  تواندمیما کمتر است که  یمطالعه

. در باشد مناطق مورد مطالعه ینب یاورفر یهاسامانهبهداشت و 

انجام  یلدر برز ۲00۴تا  ۲00۲ هایسال ینکه در ب ایمطالعه

که  جدا شد ییغذا هاینمونهاز  %1/۴از  منوسایتوژنز یستریالشد 

 یعمده یلرو متفاوت است. دل یشپ یمطالعهبا  هاسویه یفراوان

تفاوت در  تواندیم ،مطالعه ینقبل با ا یمطالعهتفاوت در دو  ینا

و  Arsalanباشد.  ییمواد غذا وریفرآ یپروسهنوع نمونه و 

 یدسف یرپن هاینمونهرا در منوسایتوژنز  یستریال یوعهمکاران ش

 هانمونه %1٫1در  یزن هاآنشده در خانه مشخص کردند که  یهته

تا حدود  حاضر یمطالعه یوعکه با ش رو جدا نمودند یباکتر

 زدهیخ وشتگ یدر مطالعه بر رو Jalili(. ۵۱ارد )مطابقت د یادیز

 یستریال( %3/۲) یهسو ۴گاو و گوسفند در مجموع  یتازهو 

در همکاران و  Kargar یمطالعه(. در ۲جدا کردند ) منوسایتوژنز

 یهاز ناح شدهیآورجمعتازه  یرنمونه پن ۴۲8 یرو ۲000سال 

( جدا شد %31٫3) منوسایتوژنز یستریال یهسو 81 یرازمرودشت ش

 یلبه دل تواندمیبود که  یشترما ب یمطالعهآن از  یوعش یجکه نتا

(. ۵۵بودن سطح بهداشت در آن منطقه باشد ) تریینپا

Mohammadi  خام و  یرش یکه رو ایمطالعهدر  ۲030در سال

 یباکتر 1انجام داد تعداد  یرازدر نورآباد ش یمحصولات لبن

 یمطالعه این جدا نمود که با (%1/3) منوسایتوژنز یستریال

 ینا یلدل تواندمی تفاوت در تعداد و نوع نمونه رد،ندا یهمخوان

نمونه از  ۲08، ۲001در سال  یرلند(. در شمال ا۵۹تفاوت باشد )

( %38) یهسو 3۴و  کردند یگوشت مرغ منجمد شده را بررس

 مطالعه یج( که با نتا۵کردند ) یرا جداساز منوسایتوژنز یستریال

 دارد. یهمخوان حاضر

 MLVA یکاز تکن منوسایتوژنز یستریال یبند یپمنظور ت به

 (LM10, LM11, LM23, LM32, LM-TR6)لوکوس  8استفاده شد. 

با  یکتکن ینبه کار برده شد، ا یهسو یپت یینو تع یزجهت تما

را  هاسویه یکیژنت یمایس یانجام شد و توانست به خوب یتموفق

و همکاران  Moeohy ی، مار۲001در سال دهد.  یزاز هم متما

را با  منوسایتوژنز یستریال یینمونه غذا ۲8بار توانستند  یناول یبرا

لوکوس  1از  هاآندهند،  یزاز هم تما MLVA یکاستفاده از تکن

 هاآن یمطالعه یجکه نتا منظور استفاده کردند ینا یبرا

و  Chen یگرد یمطالعه(. در ۱۶حاضر تطابق دارد ) یبامطالعه

از  جداشده منوسایتوژنز یستریال یهسو ۴1در مجموع  کارانهم

و  PFGE ،MLVA هاییکتکن یلهوسبهرا  ییغذا هاینمونه

AFLP یلهوسبهکردند و مشاهده کردند که  یبند تیپ MLVA ،

 یلهوسبهالگو و  PFGE ،10 یلهوسبهو  یکیژنت یلپروفا یالگو 1۴

AFLP ،1۴ ،حاصل از  یجنتا الگو به دست آمدMLVA یندر ا 

و  Lindstedt(. ۱۳دارد ) یهمخوان حاضری مطالعهمطالعه با 

جدا شده  منوسایتوژنز یستریال یهسو ۳0، ۲008همکاران در سال 

 13و  یکیمتفاوت ژنت یالگو ۲8به  MLVAاز کشور سوئد را با 

 یبند یممختلف تقس یالگو ۴۲جدا شده از اسکاتلند را به  یهسو

 (. در سال۷همسو است ) حاضر یمطالعه یجکه با نتاکردند 
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۲031 Li لوکوس مناسب ) 0 همکاران وLMV6, LMV1, 

LMV2, LM11, LM10, LMV7, LM32, LM-TR6, LM23 )

 یستریال یبند یپجهت ت MLVA یکاستفاده از تکن یبرا

لوکوس مورد استفاده در  8کردند که  یمعرف منوسایتوژنز

 یزن LM-TR6 LM10, LM11, LM23, LM32حاضر  یمطالعه

مختلف از  تیپ 31 رو، یشدر مطالعه پ (۱۲.)شودمی هاآنشامل 

 یبالا یزقدرت تما ی دهندهنشانبدست آمد که  یباکتر ینا

 ینا یهو تفاوت در منشأ اول هاسویه یکدر تفک MLVA یکتکن

خامه و  یر،جدا شده از پن هایسویهاز  ی، بعضباشدیم هایپت

از  یبعض ین(، همچن3 تیپقرار گرفتند ) تیپ یک در یسسوس

قرار  تیپ یکجدا شده از گوشت و عصاره گوشت در  هایسویه

 یکه منبع آلودگ دهدمینشان  هایافته ین(. ا۴ تیپگرفتند )

قرار گرفتند  تیپ یککه در  یهایسویهباشد و  یکسان تواندمی

 ین،بر ا هکلون منشأ گرفته باشند، علاو یکاحتمال دارد از 

قرار  یمختلف هاییپتمرغ در  یعصارهجدا شده از  هایسویه

منابع مختلف بوده  یمنشأ آلودگ دهدمینشان  ینگرفتند که ا

به  یهسو ۴با  1 تیپو  یهسو 1با  ۲ تیپمطالعه  یناست. در ا

 یکیارتباط ژنت دهندهنشانبودند که  هایپت ینترفراوان یبترت

از منابع مختلف  ینکهبا توجه به ا هاسویه ینا ینب یشترب

 یاندر م ۲ تیپوجود  ین. همچنباشدیم، اندشده یجداساز

 تواندمی یریگنمونهسال  ۴هر  یدر ط جداشده هایسویه

 به ییدر آلوده کردن مواد غذا تیپ ینا یتاهم ی دهندهنشان

و  یپیژنوت یاتباشد. لازم به ذکر است خصوص یخصوص مواد لبن

در حال  هایستپادزمطالعه به  ینا هایسویهومت مقا فنوتیپی

 .شودمیگزارش  یمقاله بعد یو ط باشدیم یبررس

 هاینمونهرا در  منوسایتوژنز یستریالمطالعه وجود  ینا نتایج

عدم  یدهندهنشان ینو ا دهدمینشان  یو گوشت یلبن ییغذا

 یندر حذف ا یو گوشت یلبن یفرآور یهاسامانهمناسب  ییکارا

افراد سالخورده، کودکان  شودمی یهپاتوژن است و لذا توص یباکتر

و بخصوص زنان باردار در  دارند یمنیا یستمضعف س که یکسان و

کنند و در مراحل  یترا رعا یمواد اصول بهداشت ینمصرف ا

سطح  یشمانند افزا یاقدامات ییغذا هاینمونه ینا یفرآور

و دقت بالا در  یزاتجهو ت یطمح یقبهداشت کارکنان، کنترل دق

با  یاحتمال یآلودگ ییجهت شناسا هایشآزماو انجام  یریگنمونه

با  ینمجرب، لحاظ شود. همچن شناسییکروبم رشناسحضور کا

 یپو ارزان جهت ت یعسر ی،قو یستمس یکمبرم به  یازتوجه به ن

استفاده از  منوسایتوژنز یستریال هایسویه یکیژنت یزو تما یبند

 ینمتعدد ا یایاز مزا یکی. شودمی یهتوص MLVA یکتکن

ت است و در هر یمو گران ق یشرفتهپ یبه ابزارها یازعدم ن یکتکن

 ینا هاییافتهقابل اجرا است.  یزن یبا امکانات معمول یشگاهیآزما

 یآلودگ ینکه ممکن است ب کندیامکان را مطرح م مطالعه این

ود داشته باشد و ارتباط وج یگوشت هایفراوردهو  یمواد لبن

 ۴هر  یغالب که در ط تیپ عنوانبه ۲ تیپ هایسویه بخصوص

باشد  یکسان یآلودگ منشأشد و ممکن است  داج هانمونهسال از 

 منوسایتوژنز یستریال ییحذف نها یبرا یآلودگ منشأ یابیلذا رد

 یهامطالعهدر  شودمی یشنهادباشد. پ یتحائز اهم یاربس تواندیم

استفاده شود تا ارتباط آن با  یزن ینیبال هایونهنماز  ی،بعد

و در صورت امکان  ییاز منابع مختلف غذا جداشده هاینمونه

 شود، یبررس یدام هاینمونه

 تشکر و قدردانی

نویسندگان این مقاله از معاونت محترم پژوهشی دانشگاه 

 شناسییکروبمعلوم پزشکی تهران به دلیل تأمین بودجه و گروه 

 .نمایندیم یقدردانل تأمین فضای پژوهشی تشکر و به دلی

 تعارض منافع:

 بین نویسندگان هیچ تعارضی وجود ندارد. 
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