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 چکیده

سیل گرم منفی  :مقدمه و اهداف شیگلا با سیلی یا  یارودهباکتری  سانتری با ست که باعث ایجاد دی ا

 محدود بوده پیدمیولوژیک این باکتریهای ادر مورد مشییی  یییه هاگزارش. با توجه به اینکه شیییودیمشییییگلو  

ا   جداشیییدهشییییگلا  هاییزولهاو تعیین قرابت ژنتیکی   ایییماریب یهاژنبه بررسیییی تو یع  مطالعه حاضیییر

 انجام گرفت. اسهالي در چند شهر ایران یهانمونه

ضر تعداد روش کار: و مواد شهرهای کرمان، شیگلا یزولها ۲۲0در پژوهش حا  ،یهاروم ،اهوا  ،یلاردب ا  

های بیوشیییمیایی و با تسییت های اسییتاندارد کشییت،بر طبق روشو  شیید یآورجمعو تبریز  مشییهد ،شییهرکرد

 ,ipaH, ial) های ویرولانسقرار گرفتند. فراوانی ژن یموردبررسیی PCRاسییتفاده ا  آنتی سییرم و روش مولکولی 

set1A, set1B, sen, virF, invE, sat, sigA, pic and sepA)  با روشPCR شد. قرابت ژنتیکی ایزوله ها انجام 

 انجام گرفت. MLVAبا روش 

 ،شییهرکرد ،یهاروم ،اهوا  ،یلاردب ا  شییهرهای کرمان، شیییگلا یزولها ۲۲0در پژوهش حاضییر تعداد نتایج:

ویرولانس  یهاژنو  به تفکیک شیییهر و گونه شیییدهیآورجمع هاییزولهاشییید. تعداد  یآورجمعو تبریز  مشیییهد

شیییگلا  یزولها ۸5شیییگلا سییون ی،  یزولها ۳۸شیییگلا فلکسیینری، یزولها ۷5۱ یطورکلبهقرار گرفت.  یموردبررسیی

 ۷/۳۸در  ialمثبت بودند. ژن  ipaHژن  ا نظر هایزولهاهمه  جداسا ی شد. یسانتریهدایزوله شیگلا  0و بوییدی 

 هاییزولهادرصد  0/۲۷فقط در  set1A, set1B یهاژن دیده شدند. هایزولهادرصد  ۳/99در  virFدرصد و ژن 

شد.  سنری دیده  صد ا   99٫۳ کهیدرحالشیگلا فلک را حمل  senم تلف، ژن  یهاگروهمتعلق به ها یزولهادر

اساس نتایج این مطالعه، مش ص گردید  بر تقسیم شدند.تایپ  MLVAنوع  ۷99به شیگلا  هاییزولهاکردند. 

 ویرولانس در شهرهای ایران متفاوت است. یهاژنکه فراوانی 

ویرولانس در  یهاژن. فراوانی های ویرولانس هتروژن بودندهای شییییگلا ا نظر ژنایزولهگیری: نتیجه

  تنوعا   هرگونهایزوله  MLVAبر اسیییاس  ینکهباابود.  هایگرگونهدشییییگلا فلکسییینری بیشیییتر ا   هاییزولهابین 

 در شهرهای م تلف تا حدی شبیه به هم بود. گونهیکمربوط به  هاییزولهالگوی بالایی برخوردار بودند لیکن ا



 ه   
 

 و ایران PCR،MLVA های ویرولانس،شیگلا، ژنکلیدواژه: 

Abstract 

 Introduction & Objectives: Shigella is a gram-negative intestinal bacterium that causes 

bacilli dysentery or shigellosis. Due to the limited reports on the epidemiological 

characteristics of this bacterium, the present study was performed to investigate the 

distribution of pathogenic genes and to determine the genetic affinity of Shigella isolates 

isolated from diarrheal samples in several cities of Iran. 

Materials & Methods: In the present study, 225Shigella isolates were collected from 

Kerman, Ardabil, Ahvaz, Urmia, Shahrekord, Mashhad and Tabriz. Shigella isolates were 

examined according to standard culture methods, biochemical tests, antiserum and PCR. 

Distribution of virulence genes (ipaH, ial, set1A, set1B, sen, virF, invE, sat, sigA, pic and 

sepA) was determined by PCR. The genetic diversity of the isolates was determined by 

MLVA method. 

Results: Totally, 107 Shigella flexneri, 83 Shigella sonnei, and 30 Shigella boydii and 

5 Shigella dysenteriae, were collected. All isolates were positive for ipaH gene. The other 

genes include ial, invE, virF, sat, pic and sepA were found in 83.1%, 51.1%, 69.8%, 23.6%, 

24.4%, and 27.1% of the isolates, respectively. Both set1A and set1B were detected in 

21.5% of S. flexneri isolates, whereas 69.8% of the isolates belonging to different 

serogroup carried sen gene. The Shigella isolates were divided into 196 MLVA types. 

Conclusion: Based on the results of this study, it was found that the distribution of 

virulence genes in Iranian cities is different. Despite the extensive heterogeneity found for 



 و   
 

the shigella isolates from geographically different regions, it was possible to discriminate 

the shigella species based on the MLVA method. 

Keywords: Shigella, virulence genes, PCR, MLVA and Iran 
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