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Background and Aims: Uropathogenic Escherichia coli (UPEC) are a causative agent in 
most of the urinary tract infections (UTIs) contain pathogenic island (PAI) which expresses a 
multitude of virulence factors. There is not much information about the type and distribution of 
these islands in the phylogenic groups of E. coli causing UTIs in different regions of Iran. In this 
study, the distribution of the pathogenicity island (PAI) markers infections was investigated 
among phylogenic groups of E. coli isolates collected from patients with UTIs using Multiplex-
PCR method. 

Materials and Methods: In this descriptive study, 100 isolates of E. coli collected from 
previous studies were conducted to determine the frequency of pathogenic islands and their 
distribution among phylogenic groups. In this method, genomic DNA of isolates was extracted 
by boiling method. Determination of the frequency of pathogenic islands was performed using 
Multiplex-PCR method. The results were analyzed using Fisher’s exact test. 

Results: The prevalence of PAI IV536, PAI ICFT073, PAI IICFT073, PAI II536 and PAI IIJ96 was 
84%, 44%, 30%, 16% and 9%, respectively. The PAI I536 and PAI IJ96 pathogens were not 
observed in any of the isolates. The highest distribution of PAI IV536 island between 

phylogenetic groups B2 and D was 88% (46 out of 52) and 100% (19 out of 19), respectively. 

 Conclusions: In this study, isolates belonging to groups B2 and D were found to be the 
most pathogenic islands; therefore, they could play a more effective role in urinary tract 
infection than other phylogenic groups. 
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 یاشریشیاکلهای فیلوژنیک باکتری زا در گروهمارکرهای جزایر بیماری بررسی توزیع

 های آموزشی زابلاز بیماران بستری در بیمارستان جداشده یوروپاتوژنیک 
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ی فاکتورهاکنندۀ ی کدهاژنجزایر حاوی  یدارا ی،ادرار عفونت دستگاه ایجادکنندۀ یاشریشیاکل یهاهیسو :زمینه و هدف

 در یادرار یهانتعفومولدّ  یاشریشیاکل فیلوژنی یهاگروه توزیع این جزایر در چگونگی و نوع دربارۀ کمی حدت هستند. اطلاعات

ی فیلوژنی هاگروهن بی ی حدتفاکتورهاکنندۀ ی کدهاژنچگونگی توزیع جزایر حاوی  مطالعه، این در .اردد وجود ایران مختلف مناطق

 بررسی شد. Multiplex-PCRی، به روش ادرار یهاعفونت به مبتلا بیماران از جداشده یاشریشیاکلی هازولهیا

تعیین میزان فراوانی  مطالعات قبلی برای از جداشده یکلاشریشیاایزولۀ  100در این مطالعۀ توصیفی، تعداد  :کار روش و مواد

 جوشاندن روش به ،هازولهیا ژنومی DNAی فیلوژنیکی بررسی شد. در این روش هاگروهو چگونگی توزیع آنها بین  زایماریبجزایر 

 دقیق آزمون از فادهاست با تایجگرفت و ن انجام Multiplex-PCRروش  از استفاده با زایماریب جزایر فراوانی شد. تعیین استخراج

 .شدند لیوتحلهیتجز فیشر،

ترتیب به 96JPAI IIو  536PAI IV ,073CFT,PAI I 073CFTPAI II, 536PAI IIی زایماریبفراوانی جزایر  میزان ها:یافته

ی هازولهیااز  کدامچیهدر  96JPAI Iو  536PAI Iی زایماریبدرصد مشاهده شد. جزایر 9درصد و 16درصد، 30درصد، 44درصد، 84

 52از  46درصد )88ترتیب به Dو  2Bی فیلوژنیکی هاگروهبین  536PAI IV بیشترین میزان توزیع جزیرۀ مشاهده نشد. موردمطالعه

 بود. ایزوله( 19از  19) درصد100و  ایزوله(

هستند؛  زایرمایب جزایر بیشترین حامل Dو  2Bی هاگروه به متعلقّ یهازولهیا که شد مشخص مطالعه این در :گیرینتیجه

 .کنند فیلوژنی ایفا یهاگروه سایر به نسبت را یمؤثرتر نقش ی،ادرار عفونت در توانندیم بنابراین
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مهمقد
 به مجرا نسبت نیا یالتهاب پاسخ ینوع یادرار یمجار عفونت

 یعضو یاشریشیاکل .است هایباکتر جمله از یعفون عوامل تهاجم

 در دوام شدن وزهیکلون ییتوانا که است یاسهانتروباکتر خانوادۀاز 

 یهاهیسو. (1-4)را دارد  یجانور و یطیمح متعدد یهاگاهستیز

 مانند ییهامحل در توانندیم یاروده خارج یزایماریب یاشریشیاکل

 و شده زهیکلون یادرار ستمیس و یمرکزاعصاب  ستمیس خون،

 Escherichia coliUropathogenic ی هاهیسو .ی شوندماریب سبب

)UPEC( انسان در یماریب ی عاملهایباکتر نیترعیشا یکی از 

از نظر ژنتیکی گروه ناهمگونی هستند  هاهیسواین  .(1-3)هستند 

مرتبط با کلونیزاسیون و بقای  یزایماریبکه انواع فاکتورهای 

های خارج سویه .(5 ،4) دهندیما بروز باکتری در مجرای ادراری ر

مانند  زایماریبممکن است با چندین عامل  یاشریشیاکلی اروده

در  تواندیمو همولیزین مرتبط باشند که  ها، فیمبریهچسبندگی

در جزایر  معمولایی باکتریایی تأثیر بگذارد. این صفات زایماریب

 پزشکی ایران یشناسکروبیممجله 
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ی کدکنندۀ اهژن .(6) شوندیمی کدگذار( PAIs (زایماریب

فاکتور نکروزکنندۀ  ),hly(ی همولیزین زایماریبفاکتورهای 

های خانوادۀ ، ادهزین)1cnf(، 13pili F-p)pap (سیتوتوکسیک

S) sfa(ائروباکتین ،) aer(یرسینیا باکتین ،) fyu(  ی از تعدادو

در  )1sat( شوندهمنتقلو توکسین خود (5K (فاکتورهای کپسولی

  )PAIs( زایماریبعنوان جزایر یی که تحتهادستهکروموزوم در 

برای اولین بار  زایماریبجزایر  .(7 ،6)، قرار دارند شوندیمخوانده 

اما با گذشت زمان  توصیف شد، یاشریشیاکلدر  1990در سال 

های مختلف انسانی، جانوری و مشخص شد که در ژنوم پاتوژن

 DNA دارگیاهی هم وجود دارد. این جزایر در مناطق ناپای

کیلوباز  200تا  10طول  به قطعاتی .رندیگیمکروموزومی جای 

 یجا خود در را زایماریب فاکتورهای کدکنندۀ یهاژن هستند که

 زایماریب جزیرۀ چهار ،536 یاشریشیاکل سویۀ در . تاکنوناندداده

(536, I536, II536III  536وIV) از کپی یک که است شده شناسایی 

 جزایر .(9 ،8)روی آن قرار دارد  p و پیلوس lyhهای اپرون

 96J یاشریشیاکلسویۀ  در 96JPAI IIو 96JPAI I یزایماریب
 توالی وp  همولیزین، پیلوس اپرون یهاژن حاوی شده که شناسایی

 در 073CFTPAII و 073CFTPAIIIجزایر  آن بر . علاوهاست 1cnfژن

 یهاژن حاوی که شده شناسایی CFT073 یاشریشیاکل سویۀ

 از یگروه. (10) است papو  hly هایسیدروفور و اپرون کدکنندۀ

، یاشریشیاکل یلوژنیاند که نوع گروه فکرده دیتأک پژوهشگران

حاصل از مطالعات  جینتا. آنها دارد ییزایماریدر ب ینقش مهم

 یاخارج روده یاشریشیاکل یزایماریب یفاکتورها یرو یمولکول

ی هاهیسودر  ،زایماریب یفاکتورها شترینشان داده است که ب

 یهاهیسوحالی که  دردیده شده است.  2Bمتعلق به گروه فیلوژنی 

ی زایماریب یاغلب فاکتورها 1Bو  Aی فیلوژنی هامتعلق به گروه

 B 2A ,B,1ی فیلوژنی هاگروهیی هریک از زایماریب .کمتری دارند

. (12 ،11)همراه است  ی متفاوتیزایماریبی فاکتورهابا فعالیت  Dو

و  یاشریشیاکلی هاعفونتبا توجه به افزایش روزافزون  نیبنابرا

یی در مناطق مختلف زایماریبی دخیل در فاکتورهابودن متفاوت

ی هاگروهو چگونگی توزیع آنها بین  زایماریبدنیا، مطالعۀ جزایر 

 عوامل این . همچنینرسدیممختلف فیلوژنی ضروری به نظر 

 قدرت ارزیابی مارکر برای عنوانبهوجود،  صورت در انندتویم

 در دستگاه هاسمیارگاناین  از ناشی یهاعفونت پیشرفت و استقرار

 بررسی هدف با حاضر لذا مطالعۀ گیرند، قرار موردتوجهادراری 

ی هاگروه در و چگونگی توزیع آنها زایماریب جزایر فراوانی میزان

مبتلا به عفونت  مارانیباز  جداشده یاشریشیاکلمختلف فیلوژنی 

 انجام شده است. ستانیس ۀدر منطق یادرار

 هاروشمواد و 
 185از  جداشدهایزولۀ  100این مطالعۀ توصیفی روی تعداد 

از  شدهیآورجمع یادرارنمونه ادرار بیماران مبتلا به عفونت 

 که ییهانمونه. (13)منطقۀ سیستان در مطالعۀ قبلی انجام شد 

 از بیش یا برابر کشت، محیط یرو کلنی رشدکرده دادتع

CFU/ml510 ،شد. همچنین تلقی مثبت یادرار عفونت نظر از بود 

در مطالعۀ قبلی با  یاشریشیاکلی هازولهیا یلوژنیف یهاگروه نییتع

و  Clermontاز سوی  2000در سال  ذکرشدهاستفاده از روش 

 . (14 ،13)همکاران انجام گرفت 

 ژنومی DNA استخراج

 -70در  شدهرهیذخی هاوبیتاز  یاشریشیاکل یهازولهیا ابتدا

 37روی محیط آگار مغذی کشت و در دمای  سلسیوسدرجۀ 

ساعت گرماگذاری شد. سپس یک  24مدت به سلسیوسدرجۀ 

محیط مایع  تریلیلیم 2ی رشدکرده به هازولهیاکلنی از هریک از 

Tryptic Soy Broth (HIMEDIA منتقل و در دمای کشور ه )ند

ساعت گرماگذاری شد.  18مدت به سلسیوسدرجۀ  37

 .شد جدا ۀ سانتریفوژلیوسبه مایع محیط از رشدیافته یهایباکتر

درصد شستشو داده و در PBS 1طی دو مرحله با محلول  هاسلول

سوسپانسیون  صورتبهمیکرولیتر آب دوبار تقطیر استریل،  100

درجۀ  98دقیقه در دمای  10مدت بهدر آمدند. سوسپانسیون 

جوشانده شد. پس از سانتریفوژکردن محلول رویی  سلسیوس

درجۀ  -20در دمای  PCR-Multiplexبرای انجام  DNAحاوی 

 ذخیره شد. سلسیوس

 PCR-Multiplexآزمون 

 جداشدهی هازولهیادر  زایماریببرای شناسایی وجود جزایر 

استفاده شد.  PCR-tiplexMulو تکنیک  1ی جدول مرهایپرااز 

با استفاده از دستگاه ترموسایکلر اپندورف )کشور  PCRواکنش 

آنزیم  PCRواکنش آلمان( انجام گرفت. برای انجام 

MasterMix Red×2  از شرکت پیشگام خریداری شد. در این

میکرولیتر از  5/12 ،الگو DNAمیکرولیتر از  2واکنش 

MasterMix Red×2 ی مرهایپراز و یک میکرولیتر اForward  و

Reverse (20  با یکدیگر مخلوط و حجم )پیکومول در میکرولیتر

ی هاکلیسمیکرولیتر رسانده شد. برنامۀ اجرایی  25نهایی به 

PCR  درجۀ  94واجد مراحل زیر بود: واسرشتگی اولیه در

سیکل شامل: واسرشتگی  30دقیقه و سپس  5مدت به سلسیوس

به  مرهایپرااتصال  ،ثانیه 50مدت به یوسسلسدرجۀ  95ثانویه در 
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DNA  ( و 1)برای برنامۀ پانل  سلسیوسدرجۀ  58الگو در دمای

 ،ثانیه 30مدت ( به2)برای برنامۀ پانل  سلسیوسدرجۀ  60

 30مدت به سلسیوسدرجۀ  72شدن رشته الگو در دمای طویل

 6مدت به سلسیوسدرجۀ  72شدن نهایی در دمای ثانیه و طویل

در  PCR میکرولیتر از محصول 5 ،یقه بود. پس از انجام واکنشدق

 75ولتاژ  ریتأثدقیقه تحت 40مدت درصد به2ژل آگاروز 

جفت  100با استفاده از نشانگر  رشدهیتکثالکتروفورز شد. قطعات 

 شدند. دییتأباز ارزیابی شد و با تعیین توالی 

 لعهکاررفته در این مطای بهمرهایپرا. توالی 1جدول 

 نام پرایمر ’5)              (’3توالی اندازه )جفت باز( منبع

(15) 1802 TAATGCCGGAGATTCATTGTC PAI I536-F 

AGGATTTGTCTCAGGGCTTT PAI I536-R 

(15) 1042 CATGTCCAAAGCTCGAGCC PAI II536-F 

CTACGTCAGGCTGGCTTTG PAI II536-R 

(15) 287 GGA CAT CCT GTT ACA GCG CGC A PAI IV536-F 

TCG TCG GGC AGC GTT TCT TCT PAI IV536-R 

(15) 461 TCGTGCTCAGGTCCGGAATTT PAI IJ96-F 
TGGCATCCCACATTATCG PAI IJ96-R 

(15) 2300 GATATTTTTGTTGCCATTGGTTACC PAI IIJ96-F 

GGACATCCTGTTACAGCGCGCA PAI IIJ96-R 

(15) 930 ATG GAT GTT GTA TCG CGC PAI ICFT073-F 

TCG CCA CCA ATC ACA GC GAA C PAI ICFT073-R 

(15) 421 TCG TGC TCA GGT CCG GAA TTT PAI  IICFT073-F 

ACG AGC ATG TGG ATC TGC PAI  IICFT073-R 

 

 آماری لیوتحلهیتجز

تفاده اس 20نسخۀ  SPSS افزارنرمی از آمار زیآنالبرای انجام  

و  زایماریبی فیلوژنی و توزیع جزایر هاگروهین شد. برای مقایسۀ ب

کار مقایسۀ فراوانی این جزایر با یکدیگر، آزمون دقیق فیشر به

 گرفته شد.

 هاافتهی
 ̨  073CFTIPAI  ̨ 073CFTIIPAIدر این مطالعه، فراوانی جزایر 

536IIPAI   مولد عفونت ادراری  یاشریشیاکلایزولۀ  100میان

درصد تعیین شد. همچنین 16 درصد و30 درصد،44ترتیب به

بیشترین درصد 84 با 536PAI IV بررسی آماری نشان داد که جزیرۀ

کمترین درصد  ،درصد9با  96JPAI II و جزیرۀ فراوانیدرصد 

 PAIی زایماریبفراوانی را به خود اختصاص دادند. همچنین جزایر 

536I  96وJPAI I  یده نشد د شدهی مطالعههازولهیااز  کدامچیهدر

 (.1)نمودار

از  کدامچیهی موردمطالعه، هازولهیادرصد از 11علاوه بر آن 

و همکاران  Abdi را نداشتند. طبق تحقیقات زایماریبجزایر 

در مطالعه حاضر ، جداشده یاشریشیاکلایزوله  100( از 2014)

درصد( در 22ایزوله ) 2B ،22درصد( در گروه 55ایزوله ) 55تعداد 

درصد( در 6ایزوله ) 6و  Aدرصد( در گروه 17ایزوله ) D ،17گروه 

بررسی آماری میزان توزیع جزایر  .(13)قرار داشتند  1Bگروه 

ی فیلوژنی نشان داد که هاگروهی متعلق به هازولهیادر  زایماریب

درصد جزایر 9درصد و 17 ،درصد16 ،درصد46 ،درصد52ترتیب به

536PAI IV̨ 073CFTPAI Į 073CFTPAI IĮ 536PAI II 96 وJPAI II  در

مشاهده شد. همچنین این  2Bگروه فیلوژنی  بهی متعلق هازولهیا

ی هازولهیادر   536II PAIبررسی آماری نشان داد که توزیع جزیرۀ 

 و 073CFTPAI IIو حضور جزایر  Dو  2Bی  هاگروهمتعلق به 

073CFTPAI I  2ی متعلق به گروه هازولهیادرB  ی ردایمعنرابطۀ

از  کیچیهدر  536PAI IV و 96JPAI IIداشتند. توزیع جزایر 

ی را نشان داریمعنی فیلوژنی رابطۀ هاگروهی متعلق به هازولهیا

 PAI ریجزاکه  دهدیمنشان  2در نمودار  آمدهدستبهنداد. نتایج 

536IV،  073CFTPAI I  ̨073CFTPAI II  ̨536PAI II  96وJPAI II  در گروه

درصد 0 ،درصد3 ،درصد4 ،درصد21ی فراورترتیب با به Dفیلوژنی 

در سایر  زایماریب(. میزان فراوانی جزایر 2درصد بود )نمودار0و 

 آمده است. 2ی فیلوژنی در نمودار هاگروه

ین نشان داد که بیشتر مطالعه نیا از حاصل جینتاهمچنین، 

 2Bی ژنی متعلق به گروه فیلوهازولهیابین  زایماریبتوزیع جزایر 

 (.2جدول ) بود
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 UPEC یهازولهیابین  زایماریبفراوانی جزایر  .1نمودار 
 

 

 ی فیلوژنی هاگروهایزولۀ متعلق به  89بین  زایماریبتوزیع جزایر  .2نمودار 
 

 زایماریب ۀحامل بیش از یک جزیر UPEC یاشریشیاکل یهازولهیاتعداد  .2جدول 

  PAIتعداد  تعداد ایزوله   

PAI ICFT073 536PAI IV B2(18),D(3) 21 

 2 جزیره
CFT073PAI II PAI IV536 D(3),A(1) 4 

PAI II536 536PAI IV B2(1)  1 

PAI ICFT073 J96PAI II B2(3) 3 

 

CFT073PAI II PAI ICFT073 536PAI IV B2(7),D(1)  8 

 3 جزیره
J96PAI II CFT073PAII PAI II536 B2(2),A(1) 3 

PAI II536 CFT073PAI II 536PAI IV B2(2)  2 

PAI II536 PAI ICFT073 536PAI IV B2(1) 1 

PAI II536 CFT073PAI II PAI ICFT073 536PAI IV B2(5)  5 
 4 جزیره

PAI II536 J96PAI II CFT073PAI I 536PAI IV B2(4) 4 

 



 ...های فیلوژنیکزا در گروهمارکرهای جزایر بیماری بررسی توزیع |و همکاران  شعلی بر مرضیه 

316 

 

ک در ی زایماریبچند جزیرۀ  توأمدر بررسی احتمال توزیع 

 18در  073CFTPAI Iو  536PAI IVایزوله مشخص شد که جزایر 

 073CFTPAI II، PAI, جزایر Dایزولۀ گروه  3و  2Bایزولۀ گروه 

 073CFTI  536وPAI IV  2ایزولۀ گروه  7درB  و یک ایزولۀ گروهD، 

 5در  536PAI IIو 536PAI ICو 073CFTPAI II، 073CFTPAI I جزایر

 و 536PAI IV ، 073CFTPAI I، 536PAI IIو جزایر 2Bایزولۀ گروه 

96JPAI II 2ایزولۀ گروه  4درB  (. نتایج 2مشاهده شد )جدول

جزیره  2که حضور بیش از  دهدیمنشان  2در جدول  آمدهدستبه

دیده  Aو  2B, D یهاگروهایزولۀ متعلق به  2و  7، 43ترتیب در به

اقد حضور بیش ف ،1Bی متعلق به گروه هازولهیاشد. همچنین همۀ 

 بودند.  زایماریبجزیرۀ  2از 

 گیرینتیجه و بحث 
 یاشریشیاکل یهازولهیاروی  بار نخستینبرای  مطالعه این
نوع  ا،زیماریبجزایر  نیترعیشا براساس ،عفونت ادراری از جداشده

ی هازولهیا فیلوژنی یهاگروهو چگونگی توزیع آنها بین 

در این پژوهش  .شد انجام انمنطقۀ سیست در UPEC یاشریشیاکل

درصد بیشترین 84با  536PAI IVیی زایماریبمشخص شد جزیرۀ 

درصد کمترین فراوانی را دارد. همچنین 9با  96JPAI IIفراوانی و 

و  073CFTPAI I ،073CFTPAI II برای جزایر  زایماریبفراوانی جزایر 

536IIPAI  ر بود. جزای درصد16درصد و 44، درصد30 ترتیببه

مشاهده  هازولهیااز  کدامچیهدر  536PAI Iو 96JPAI I ییزایماریب

 2Bی متعلق به گروه هازولهیانشان داد که  2نشد. نتایج جدول

ی زایماریببودند. جزیرۀ  زایماریبحامل تعداد زیادی از جزایر 

536PAI IV ( 52از  46در )2ی گروه هازولهیادرصد 88B  مشاهده

 ،6)ۀ تعدادی از محققان همخوانی دارد شدانجامشد که با مطالعات 

 ،(1990و همکاران ) Herzer ،. همسو با مطالعۀ حاضر(61-81

 Navidinia( و 2013و همکاران )Najafi ( 2018و همکاران )

ی هاگروهی هازولهیابیشتر در  زایماریبگزارش کردند که جزایر 

2B  وD حاضر نشان داد . همچنین مطالعۀ (19-21) اندافتهتجمع ی

 ،1ترتیب واجد به 2Bایزوله از گروه فیلوژنی  9و  12 ،22 ،9که 

یی زایماریببودند که ممکن است با  زایماریبجزیرۀ  4و  3 ،2

و  Sabatéی که امطالعهی این گروه ارتباط داشته باشد. در هازولهیا

گزارش ( انجام دادند، 2010و همکاران ) Li( و 2006همکاران )

ی هاگروهبیشتر از سایر  2Bدر گروه  زایماریبه جزایر شد ک

ی هازولهیااز میان همۀ  .(22 ،15) اندافتهفیلوژنی تجمع ی

 2ایزوله دارای  31 ،ایزوله فقط دارای یک جزیره 36 ،شدهمطالعه

 11جزیره و  4ایزوله دارای   9 ،جزیره 3ایزوله دارای  14 ،جزیره

 هازولهیادرصد 23بودند. همچنین  یارهیجزایزوله فاقد هر نوع 

قرار گرفته  2Bدرصد آنها در گروه 91بیش از دو جزیره داشتند که 

ی ارودهی خارج هازولهیایی زایماریبۀ دهندنشانبودند. این مسئله 

تمام  ،و همکاران Liاست. همچنین برخلاف نتایج مطالعۀ 

داشتند  ازیماریبفقط یک جزیرۀ  1Bی متعلق به گروه هازولهیا

شده، واجد ی مطالعههازولهیادرصد 89در مطالعۀ حاضر، . (22)

بودند. این مقدار خیلی بیشتر از مطالعات  زایماریبجزیرۀ 

بود. همچنین در این  (22)و چین  (15)در اسپانیا  هگرفتمانجا

درصد حامل جزیرۀ 94، زایماریبایزولۀ حاوی جزیرۀ  89مطالعه از 

536PAI IV  073د حامل جزیرۀ درص49وCFTI PAI  بودند. همسو با

 ی موردمطالعۀ هازولهیادرصد از 73درصد و 88 ،مطالعۀ حاضر

Sabate536 ترتیب حاملو همکاران، بهIV PAI  073وCFTPAI I  بود

 نشان هاگزارشسایر  ،همچنین در راستای نتایج این مطالعه. (15)

شده  دیده باکتریاسهانترو بیشتر خانوادۀدر  536IV PAIکه  دهدیم

نشان داده است که جزایر  in vitro به هر حال مطالعات. (23)است 

ی ارودههای خارج یاشریشیاکلیی زایماریب در( HPI) زایماریب

ی این هازولهیابین  زایماریبسایر جزایر . (23) کنندیمشرکت 

ن مطالعه توزیع یکسانی نداشتند. نتایج این مطالعه، فراوانی پایی

جزیرۀ  و فراوانی بالای 96JPAI II یزایماریبحضور جزیرۀ 

را نشان داد.   073CFTPAI II نسبت به  073CFTPAI I یزایماریب

از  کدامچیهدر  96JPAI Iو  536PAI I علاوه بر آن دو جزیرۀ

ۀ اهمیت کم دهندنشانموردمطالعه مشاهده نشد که  یهازولهیا

است. همچنین در این  UPEC یهازولهیایی زایماریبآنها در 

مشاهده  هازولهیادرصد 16در  536II PAI یزایماریبمطالعه، جزیرۀ 

و همکاران گزارش کردند که  Middendorf یامطالعهشد. در 

 536 یاشریشیاکلدر  536I PAI و 536PAI IIی زایماریبجزیرۀ 

بسیار ناپایدار بوده که ممکن است دلیل فراوانی کم آن در 

. بنابراین، نتایج این مطالعه نشان (24)ی این مطالعه باشد هاهزولیا

ی هاتیجمعاز  جداشدههای یاشریشیاکلداد که ممکن است 

ی فیلوژنی، بلکه در نوع و هاگروهدر توزیع  تنهانهمختلف انسانی، 

ممکن است  ،نیز متفاوت باشند. علاوه بر آن زایماریبتعداد جزایر 

در  ترمتنوعی هاتیجمعاز  UPEC یشیاکلاشریی هازولهیابررسی 

مناطق مختلف جغرافیایی، اطلاعات بیشتری را در زمینۀ چگونگی 

ی فیلوژنی نشان دهد. همچنین هاگروهبین  زایماریبتوزیع جزایر 

بین  زایماریبآیا تغییرات در ترکیب جزایر  کهموضوع  نیا

 زایماریب ی مختلف فیلوژنی با کاهش یا افزایش حمل ژنهاگروه

در مناطق مختلف جغرافیایی همراه  جداشدهدر جمیعت باکتریایی 
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های جدید بررسی شود. در برای شناسایی پاتوتیپ تواندیماست، 

به  تواندیم UPEC یهازولهیادر  زایماریبجزایر  شناسایی ،پایان

های جدید شناسایی پاتوتایپ ،درمانشناسایی اهداف جدید برای 

 پیدمیولوژی آنها کمک کند.ا جهیدرنتو 

 سپاسگزاری
 دانشگاه دامپزشکی دانشکدۀ یشناسکروبیم بخش حمایت از

 یاری صمیمانه تحقیق این اجرای در را ما که دوستانی و زابل

 .داریم را سپاسگزاری نهایت ،اندداده

 تعارض منافع
 بین نویسندگان تعارض در منافع گزارش نشده است.
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