
 

65 
 

 

Genomic detection of Bartonella genus in blood samples of stray dogs of Khorramabad city by 

PCR method 

 
  2Zivdari Najva,  1Farzad Kianmehr,  1Soleimani ohrehZ,  1Rashidi Hanieh 

1.  Master student of Bacteriology, Microbiology and food hygiene, Faculty of Veterinary Medicine, Lorestan University, 

Khorramabad, Iran 

2.  DVM student in veterinary medicine, Department of Microbiology and Food Hygiene, Faculty of Veterinary Medicine, Lorestan 

University, Iran 

ABSTRACT 

 

Background and Aim: The aim of this study is to determine the prevalence of Bartonella and henselae species in 

blood samples of dogs referred to a veterinary clinic.  
Materials and Methods: 100 blood samples were collected. Blood samples were collected between 2021 and 2022. 

DNA was extracted from all blood samples. Then PCR was used to identify Bartonella genus based on 16SrRNA gene 

primers with fragment length (522 bp), in the next step, gltA specific primers with fragment length (130 bp) and Nested-

PCR method were used to identify B. henselae species. In this study, software (AmplifiX, made in France) was used 

to design primers. 

Results: The results showed that four samples (4%) of the blood samples based on the genus primers were positive for 

Bartonella infection, and also the results showed that out of the four positive samples, three samples with species-

specific primers were infected with B. henselae. 

Conclusion: It was concluded that due to the difficult growth of Bartonella bacteria, PCR technique can be a suitable 

method for the diagnosis of this bacterium at the level of genus and species due to its high speed, accuracy and 

sensitivity. Although the level of contamination was not significant, due to the zoonotic nature of this bacterium, the 

low level of contamination can be worrying in terms of public health. 
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 PCRآباد به روش های ولگرد شهرستان خرمهای خون سگدر نمونه بارتونلاوجوی ژنومی جنس جست

 
  2نجوا زیوداری  1مهرفرزاد کیان 1زهرا سلیمانی،  1حانیه رشیدی

 دانشجو کارشناسی ارشد باکتری شناسی، گروه میکروبیولوژی و بهداشت مواد غذایی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه لرستان، ایران .1

 دانشگاه لرستان، ایرانای دامپزشکی، گروه میکروبیولوژی و بهداشت مواد غذایی، دانشکده دامپزشکی، دانشجو دکتر حرفه .2

 چکیده 

های ولگرد سطح شده از سگخون گرفته هایدر نمونه هنسلهو گونۀ  بارتونلاباکتری جنس  وعیش نییتع یحاضر برا ۀمطالع زمینه و هدف: 

 انجام شده است. آباد شهرستان خرم

استخراج شد.  DNA شدهخون گرفته هاینمونه ۀ. از همدش یآورجمع 1401تا  1400 هایسال یطدر  خوننمونه  50تعداد  مواد و روش ها: 

، در مرحلۀ بعد، برای شد استفاده PCRاز جفت باز(  522با طول قطعه ) 16SrRNAژن پرایمرهای  براساس بارتونلاجنس  صیتشخ یسپس برا

در این مطالعه   استفاده شد. Nested-PCRجفت باز( و روش  130با طول قطعه ) gltAاز پرایمرهای اختصاصی  بارتونلا هنسلهشناسایی گونۀ 

 ، ساخت کشور فرانسه( استفاده شد.AmplifiXافزار )منظور طراحی پرایمر از نرمبه

مثبت بودند و  بارتونلابراساس پرایمرهای جنس ازنظر آلودگی به  شدهخون گرفته یها( از نمونهدرصد 8) نمونه هشتنشان داد که  جینتا: یافته ها

 بودند. بارتونلا هنسلههمچنین نتایج نشان داد که از چهار نمونۀ مثبت، سه نمونه با پرایمرهای اختصاصی گونۀ آلوده به 

تواند روشی دلیل سرعت، دقت و حساسیت بالا میبه PCRتکنیک  بارتونلاکه با توجه به سخت رشد بودن باکتری شد  یریگجهینت نتیجه گیری: 

دلیل توجه نبود، اما بهقابل شدههای خون سگ گرفتهنمونهمناسب در تشخیص این باکتری در حد جنس و گونه باشد. هرچند میزان آلودگی در 

  .کننده باشدتواند نگرانزئونوتیک بودن این باکتری میزان کم آلودگی ازنظر سلامت عمومی می

 آباد، سگ، شهرستان خرمPCR، بارتونلا  کلیدواژه ها:  

 06/04/1403انتشارآنلاین:         18/03/1403 ویرایش نهایی:    03/03/1403پذیرش:          25/01/1403دریافت:

بهداشت مواد غذایی، دانشکده دانشجو کارشناسی ارشد باکتری شناسی، گروه میکروبیولوژی و  حانیه رشیدی،اطلاعات نویسنده مسئول: 

   :haniehrashidi@gmail.comEmail. دامپزشکی، دانشگاه لرستان، ایران

های خون وجوی ژنومی جنس بارتونلا در نمونهجست(. 1403)فرزاد؛ زیوداری، نجوا.  مهر،کیان ؛زهرا ،سلیمانی ؛حانیه، رشیدی استناد:

  .73-65  (،1) 2، بهداشت و بیماری های عفونی دام .PCRآباد به روش های ولگرد شهرستان خرمسگ
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 مقدمه

های کوچک، گرم گونه و زیرگونه از باکتری 40با  بارتونلاجنس      

رشد هستند که طیف وسیعی از دوست و سختمنفی، چندشکلی، خون

کنند. این ها را آلوده میحیوانات اهلی، وحشی و همچنین انسان

ها و نیز ها و کنهها، ککوسیلۀ بندپایان نظیر شپشها بیشتر بهباکتری

شوند. وسیلۀ حیوانات آلوده منتقل میازطریق خراش و گازگرفتگی به

عامل ایجاد بیماری مشترک خراش گربه در  بارتونلا هنسلهاگرچه 

گونه و  17ترین گونۀ این جنس است، اما حداقل شدهانسان شناخته

اند. تاکنون ارتباط عنوان پاتوژن حیوانات و انسان تأیید شدهزیرگونه به

بارتونلا ، بارتونلا هنسلهل شام بارتونلاهفت گونه و زیرگونه از 

، بارتونلا کوئینتانا، بارتونلا کلاریدگیه، وینسونیای زیر گونۀ برخوفیای

با بیماری در  بارتونلا واشوئنسیسو  بارتونلا روکالمیه، بارتونلا کلره

زایی در ها پتانسیل بیماریها نشان داده شده است که تمامی آنسگ

هایی ازجمله اندوکاردیت، میوکاردیت، تب، انسان را دارند و نشانه

  (.1)کنند نورورتینیت و التهاب چشم را ایجاد می

شدۀ دادههای تشخیصترین بیماریبیماری خراش گربه یکی از شایع

ناشی از عفونت بارتونلایی در انسان است که بیشتر ازطریق گربه به 

هنسله است  باکتری بارتونلاشود. عامل این بیماری انسان منتقل می

علائم این بیماری در انسان اختصاصی نیست و با وجود شیوع  (.2)

های مختلف موردتوجه قرار در تشخیص تفریقی بیمارینسبتاً بالا، 

، یک باکتری گرم 1983و همکاران در سال  Wear. (3)گیرد نمی

های بیوپسی از غدد لنفاوی بیماران مبتلا به خراش منفی را در نمونه

ای استاری نقره-آمیزی وارتینآمیزی گرم و رنگگربه با رنگ

صورت جداگانه میلادی، دو گروه به 1990تشخیص دادند. در طی دهۀ 

با تب، لنفادنوپاتی و  ای شکل را همراهیک باکتری گرم منفی میله

رکالمیا تماس با گربه )مثل بیماری خراش گربه( تشخیص دادند که 

بندی شد طبقه بارتونلا هنسلهنامیده شد و سپس مجدداً با نام  هنسله

تواند در افراد دارای سیستم ایمنی ضعیف، می بارتونلا هنسله (.4)

ای خطرناکی نظیر هویژه کسانی که به ویروس ایدز مبتلایند، بیماریبه

باسیلاری آنژیوماتوزیس، باسیلاری پلیوزیس، باکتریمی و اندوکاردیت 

های اهلی در نقاط از گربه هنسله بارتونلاجداسازی  .(5)ایجاد کند 

مختلف جهان، ازجمله شمال آمریکا، اروپا، ژاپن، استرالیا، فیلیپین، 

 (.7، 6، 5)تایلند و اندونزی گزارش شده است 

وجوی ژنومی ای در جهت جستاطلاعات ما تاکنون مطالعهبرمبنای 

های شهرستان شده از سگهای خون گرفتهدر نمونه باتونلاجنس 

آباد انجام نشده است. هدف ما از انجام این تحقیق، پر کردن خلأ خرم

 موجود در این زمینه است.

 مواد و روش کار

 آوری نمونهجمع

سگ ولگرد با رعایت اصول اخلاقی قلاده  50در این مطالعه از      

تا   1400های گیری شد. این کار در طی سالرفتار با حیوانات نمونه

طول انجامید. در مدت چندین هفته بهدرپی و بهصورت پیو به 1401

بیوتیکی تا یک این بررسی، اگر حیوانی بیماری عفونی یا درمان آنتی

حذف شد. از هریک از گیری داشت، از مطالعه ماه قبل از نمونه

 Cephalic) لیتر خون از ورید سفالیکشده، دو میلیهای بررسیسگ

vein) های حاوی مادۀ ضدانعقاد و با رعایت شرایط ضدعفونی، در لوله

برای انجام مراحل آزمایش  (Sodium Citrate) سیترات سدیم

های آوری شد. نمونه( جمعPCRمراز )ای پلیواکنش زنجیره

ده در شرایط سرد )در مجاورت یخ و کمپرس سرد( به شگرفته

 شناسی انتقال داده شدند.آزمایشگاه میکروب

 نحوۀ نگهداری نمونه

های ها پس از انتقال به لولهشده از سگهای خون گرفتهنمونه     

ای حاوی ماده ضدانعقاد سیترات سدیم، در فریزر آزمایشگاه شیشه

درجه  20کی در دمای تقریبی پزششناسی دانشکدۀ داممیکروب

ها از این نمونه DNAگراد زیر صفر نگهداری شد تا استخراج سانتی

 صورت پذیرد.

 DNAاستخراج 

 (Saengsawang) سانگساوانگاز روش  DNAاستخراج  برای     

شرکت یکتا  DNAبا استفاده از کیت استخراج (، 2021و همکاران )

 شد، آمده است.استفاده تجهیز آزما ساخت شرکت فاورژن، 

نامه به ترتیب زیر انجام شده طبق شیوهاز کیت گفته DNAاستخراج 

 گرفت:

میکرولیتر از هر نمونه خون )پس از رفع فریز و  200ابتدا حدود  -1

رسیدن به دمای مناسب( به لوله میکروسانتریفیوژ منتقل و هر نمونه 

 سانتریفیوژ شد.

های سلول( به )لیزکنندۀ پروتئین Kمیکرولیتر پروتئیناز  20 -2 

میکرولیتر بافر  200ها، ها اضافه شد. بعد از تکان دادن نمونهنمونه

FABG ها در ورتکسها اضافه شد. سپس نمونهبه نمونه  (Vortex 

 ها کامل مخلوط شوند.قرار داده شد تا محتویات آن( 

دقیقه در داخل  15مدت گراد بهجه سانتیدر 65ها در دمای نمونه -3

هیتر انکوبه شدند تا تجزیۀ سلولی در نمونه اتفاق بیفتد. در طول 
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بار( در ورتکس  3بار )مجموعاً دقیقه یک 5ها هر انکوباسیون نیز نمونه

 ها کامل مخلوط شوند.قرار داده شدند تا محتویات آن

ها( برای خروج قطرات از داخل ها )میکروتیوبلوله پس از چرخاندن -4

میکرولیتر اتانول  200ها و اتمام انکوباسیون، درب میکروتیوب

ثانیه در ورتکس  10مدت ها بهها اضافه شد و نمونهدرصد به نمونه96

 قرار داده شدند.

ها( برای خروج قطرات از درب ها )میکروتیوبپس از چرخاندن لوله -5

های جدید قرار در میکروتیوب FABGهای ستونها، مینیوبمیکروتی

ها با ها نیز فیلتر گذاشته شد. سپس کل نمونهداده شدند و روی آن

های جدید انتقال داده شدند و به میزان عبور از فیلتر به میکروتیوب

دور و مدت یک دقیقه سانتریفیوژ شدند. سپس محتویات زیر  6000

 .فیلترها دور ریخته شد

 FABGهای ستونبه مینی W1 میکرولیتر بافر 400در مرحلۀ بعد  -6

دور )با  18000ثانیه و به میزان  30مدت ها بهاضافه شد و این نمونه

تمام سرعت( سانتریفیوژ شدند و دوباره محتویات زیر فیلترها دور ریخته 

 شد.

های ستونوشو به محتویات مینیمیکرولیتر بافر شست 750سپس  -7

FABG دور ) با  18000ثانیه و به میزان  30مدت اضافه شد و به

حداکثر سرعت دستگاه( سانتریفیوژ شدند و محتویات زیر فیلترها و 

ها دور ریخته شد. آنگاه برای جلوگیری از باقی ماندن هرگونه ستون

ها با تمام سرعت های آنزیمی، ستونمایع اضافی و جلوگیری از واکنش

 ه سانتریفیوژ شدند تا خشک شوند.دقیق 3مدت به

 Elution)  در تیوب الوشن FABGهای ستوندر مرحلۀ آخر مینی -8

tube  ) شده به میکرولیتر بافر الوشن گرم 200قرار داده شدند و حدود

افزوده شدند. بعد از سه دقیقه  FABGهای ستونمرکز غشای مینی

مدت یک دقیقه سانتریفیوژ شدند ها با حداکثر سرعت و بهانتظار، نمونه

گراد  درجه سانتی 20آمده در دمای زیر دستهای بهDNAو سپس 

  .دهد(مراحل استخراج را نشان می 3-1نگهداری شدند. )شکل 

 

 ایای پلیمراز آشیانهواکنش زنجیرهانجام 

DNA شده تا زمان انجام استخراجPCR  درجه -20در فریز 

بارتونلا و جنس تشخیص و تکثیر  منظوربهشد. گراد نگهداری سانتی

. شد( استفاده gltAژن )از پرایمرهای اختصاصی گونه بارتونلا هنسله 

، 2.1.1، ورژن AmplifXافزار )همچنین برای طراحی پرایمرها از نرم

رفت کار مواد به ۀ، غلظت بهینPCRبرای انجام فرانسه( استفاده شد. 

. مسترمیکس شدصورت زیر استفاده میکرولیتر به 25در حجم نهایی  و

 5/12به حجم ( Ampliqon CO., Denmark)آماده ساخت کشور 

میکرولیتر  یک ،میکرولیتر 5نمونه مشکوک به حجم  DNAمیکرولیتر، 

آب مقطر اضافه  ،حجمپیکومول و مابقی  10از هر پرایمر با غلظت 

لیتری میلی 2/0مواد به داخل یک میکروتیوب  ۀبعد هم ۀ. در مرحلشد

 منتقل و پس از مخلوط کردن در دستگاه ترموسایکلر

(QuantaBiotech England)  پرایمرهای شدندقرار داده .

های های دما در این مطالعه به ترتیب در جدولو سیکل شدهاستفاده

 ه است.( آمد2و  1شماره )

Protocol 
Primer 

Name 
Sequence 

5'----3' 

PCR 

product 

size 

(bp) 

PCR 
gltA-F TGGCCGTCATGATTGCATGTCT 

522 
gltA-R GACCAAAACCCATAAGGCGGAAAG 

به روش واکنش  بارتونلاشده برای ردیابی ژنومی جنس (: پرایمرهای استفاده1جدول 

 gltAای پلیمراز براساس ژن زنجیره
 

Protoco

l 

Prime

r 

Name 

Sequence 
5'----3' 

PCR 

produc

t size 

(bp) 

PCR 

gltA-F 
ATCCACTGTACGTCTTGCAGGT

TC   
467 

gltA-

R 
CGACACTGCGTGCTAATGCAAA   

Nested-

PCR 

gltAN

-F 

CCAGCTCATGGTGGAGCTAATG

AA 
130 

gltAN

-R 

GACCAAAACCCATAAGGCGGAA

AG   

به روش واکنش  هنسله بارتونلاشده برای ردیابی ژنومی گونۀ ( : پرایمرهای استفاده2جدول

 gltAای  براساس ژن ای پلیمراز آشیانهزنجیره

 PCRالکتروفورز محصولات 

گیری در مرحلۀ اول حجم موردنیاز از ژل برای تانک الکترفورز با اندازه

سپس با توجه به اندازۀ فراورده شد.  صل ابعاد تانک مشخص  های حا

شد که برای این منظور ، ژل آگاروز یکPCRاز واکنش  صد تهیه  در

مدت یک دقیقه اضافه و به TBEسی بافر سی 40گرم آگاروز به  4/0

شدن، به آن یک میکرولیتر در ماکروویو  سرد  شد. پس از  قرار داده 

رنگ ژل اضافه شد و آن را به تانک مخصوص ژل منتقل کرده و بعد 

 منظور انجام الکتروفورز استفاده شد.از سفت شدن به

 16SrRNAژن  PCR شیآزما جینتا

تعداد  PCRشده با استفاده از روش نمونه خون بررسی 50درمجموع از 

مثبت بودند،  بارتونلاجنس  DNAدرصد( ازنظر وجود 8هشت نمونه )

 .1شکل 
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های مثبت با جفت بازی، چاهک شماره دو تا پنج نمونه 100( چاهک شماره یک مارکر 1شکل

 بارتونلاجنس  16SrRNAپرایمرهای 

 هنسله بارتونلاگونه  gltAژن  Nested-PCRنتایج آزمایش 

تعداد سه نمونه با  ،16SrRNAنمونه مثبت با ژن  4درمجموع از تعداد 

 .2مثبت بودند، شکل  هنسلهگونه  gltAپرایمرهای اختصاصی ژن 

 
های مثبت با پرایمرهای نمونه 3تا  1جفت بازی، چاهک شماره  100مارکر  M( چاهک 2شکل

gltA  بارتونلاجنس 

 بحث

عنوان عامل اصلی بیماری به هنسله بارتونلاحاضر باکتری درحال     

در جهان شناخته شده است و  آنژیوماتوزیس باسیلاریخراش گربه و 

مثابۀ ها بیشتر بهگسترش است. گربههای بالینی آن، درحالطیف نشانه

 (.Dehio, 2003)مطرحند  بارتونلامخزن 

از کشور کره،  2009و همکاران در سال  (Kim) کیمدر گزارش      

های خانگی، های خون سگدرصد نمونه6/16از  هنسله نلابارتو

 (.8)ها جدا شد درصد از ناخن سگ6/29درصد از بزاق و 5/18

مورد از  61قلاده سگ، نشان داد که  663ای در آمریکا روی مطالعه

 بارتونلامورد  17، هنسله بارتونلامورد  30ها آلوده بودند که آن

مورد نیز  2و  ولنس بارتونلامورد  2، کلره بارتونلامورد  7، برخوفی

 (.9)بودند  بوویس بارتونلا

های شهری و روستایی ترکیه نشان در جمعیت سگ بارتونلوزشیوع     

ها آلوده بودند، یعنی مورد از آن 56شده، سگ مطالعه 855داد که از 

    (.10)درصد بوده است 6/6شیوع در این منطقه 

 PCRقلاده سگ و به روش  64ه از تحقیق دیگری در فرانس     

ها این عامل باکتریایی وجود ندارد. کدام از سگنشان داد که در هیچ

قلاده سگ اهلی در تایلند  350شیوع عفونت ناشی از بارتونلوز در 

 (.11)جدا شد  کلاریدگیه بارتونلاها نشان داد که تنها در یکی از سگ

(، در کشور تایلند که با 2021و همکاران ) سانگساوانگدر مطالعۀ 

 ,gltA)های و پرایمرهای اختصاصی ژن PCRاستفاده از روش 

rpoB, ftsZ  وgroEL)  نمونه خون  295انجام شده است. درمجموع

شده های بررسینمونه خون گربه میزان آلودگی در سگ 513سگ و 

آلوده نبودن به  (.12)درصد بوده است 83/2ها صفردرصد و در گربه

 ها مرتبط است. بارتونلا در این مناطق با وضعیت بهداشتی سگ

 2011در سال  (Tay and Mokhtar) تای و مختاردر تحقیق      

های خانگی در مالزی و ( سگکنیس کتنوسفالیدسکک ) 209روی 

 بارتونلاو  بارتونلا هنسله DNAنشان داده شد که  PCRبه روش 

درصد( حضور داشتند. حضور 1/19ها )تا از کک 40در  کلاریدگیه

درصد( مشخص  8/4ها )مورد از کک 10در  بارتونلاگونه  2زمان هم

ای از بیماری خراش ها نشان داد که کک منبع بالقوهشد. تحقیق آن

گربه در مالزی است. بسیاری از محققان، شیوع سرمی بالا و آلودگی 

ها ا بدون علائم بالینی، در بین جمعیت گربهر بارتونلا هنسلهبه باکتری 

 (.13)اند اند، گزارش کردهطور طبیعی مبتلا شدهکه به

منطقۀ  33بادی در ایالات متحده و غرب کانادا از تعیین تیتر آنتی     

جغرافیایی، نشان داد که شیوع بارتونلوز، با افزایش درجۀ حرارت هوا و 

ن، بیشترین تعداد ناقلان بندپا، در بارش سالانه ارتباط دارد. درضم

  (.14)چنین مناطق گرم و مرطوبی حضور داشتند 

شده در نقاط مختلف جهان شامل برزیل دیگر مطالعات انجام     

 21درصد،  5/83درصد(، ایتالیا ) 5/8درصد(، یونان )16درصد، 7/24)

شوند درصد( می 2/9درصد(، عربستان سعودی ) 6/16درصد(، آلمان )

ه نتایج متفاوتی با مطالعات دیگر در کشورهایی مانند ایتالیا، اسپانیا، ک
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  (.19، 18، 17، 16، 15) اسکاتلند داشتند

نمونه  100(، از تعداد 2021ای شمشیری و همکاران )در مطالعه     

های همدان و کرمانشاه، تعداد شده از شهرستانآوریخون سگ جمع

های شهرستان همدان بوط به سگدرصد( مر2/22قلاده )معادل  10

های شهرستان درصد( مربوط به سگ 2/7قلاده )معادل  4و تعداد 

 (.20)بودند  بارتونلاهای کرمانشاه آلوده به گونه

های و همکاران فراوانی آلودگی با گونه  Greco، 2019در سال      

قلاده سگ ولگرد و پناهگاهی در اطراف  66را در سرم و خون  بارتونلا

بادی همدان با استفاده از تست سرولوژی ایمونوفلورسنت آنتی

 24/24درصد و  2/74های مولکولی را به ترتیب غیرمستقیم و آزمون

 (.21)درصد گزارش دادند 

(، میزان آلودگی 2020در مطالعۀ دیگری، صمصامی و همکاران )     

نمونه خون سگ در منطقۀ شیراز، با روش مولکولی براساس  98 در

 2/12 بارتونلاهای جنس میزان شیوع گونه ITSو  ropBهای ژن

 (.22) انددرصد گزارش داده

( در منطقۀ اهواز، میزان 2013زاده و همکاران )در مطالعۀ اسکویی     

 PCRها به روش در خون، ناخن و بزاق سگ بارتونلا هنسلهآلودگی به 

 (.23) میزان آلودگی را صفر گزارش شد

در مطالعۀ  هنسله بارتونلاو گونۀ  بارتونلامیزان آلودگی به جنس     

درصد است. مطالعۀ حاضر نشان داد که جنس 3درصد و 4ما به ترتیب 

های شهرستان خرآباد وجود دارد. با وجود اهمیت در سگ بارتونلا

دارد،  هاگربه و هاسگ در هنسله بارتونلا از ناشی عفونتاندکی که 

 حیوانات اینبرای نگهداری از  بارتونلاباکتریمی  فارماکولوژیک حذف

ضعف سیستم ایمنی دارند، اهمیت زیادی دارد.  که افرادی منزل در

 دارویی مقاومت ایجاد علت اینکه در اثر درمان رایج بارتونلوز امکانبه

که  شود دارویی درمان اقدام به زمانی فقط شودمی دارد، توصیه وجود

نتایج این مطالعات . باشند داشته ایمنی سیستم نقص ها،آن صاحبان

تواند نقش اپیدمیولوژیکی نمایانگر این واقعیت است که سگ می

مهمی درخصوص بیماری بارتونلوز در ایران داشته باشد. همچنین 

های شهرستان خرآباد ممکن دهندۀ این باشد که سگتواند نشانمی

است در معرض گزش بندپایان آلوده )مانند کنه( قرار گرفته باشند. این 

در  بارتونلابررسی اولین گزارش درخصوص جداسازی ژنومی جنس 

 های شهرستان خرآباد است.سگ

های خانگی در کشور تایلند ها و گربهدر سگ بارتونلادر مطالعۀ      

درصد  53/2های ولگرد در منطقۀ بانکوک میزان آلودگی در گربه

 13در  ونلابارتگزارش شده است. در این مطالعه شواهدی از باکتریمی 

ها که میزان آلودگی در سگدست آمده است. درحالیگربه به

 شده صفردرصد گزارش شده است. مطالعه

دلیل عواملی تواند بهتفاوت در میزان شیوع در مطالعات مختلف می     

مانند تفاوت در مناطق جغرافیایی موردبررسی، عوامل محیطی و مسائل 

بط باشد. همچنین پژوهش ما نشان مدیریتی جمعیت موردمطالعه مرت

شده در مقایسه با مطالعۀ های مطالعهدر سگ بارتونلاداد که شیوع 

 .(24) داری نداردتفاوت معنی (2010) چلبی و همکاران

قلاده  9از بافت قلب  بارتونلاهای در تحقیقی در آمریکا، گونه     

در ایتالیا،  2011در سال  (.25) سگ که اندوکاردیت داشتند، جدا شد

ساله که از یک قلاده سگ نژاد پومرانین پنج هنسله بارتونلا

شده در در مطالعات انجام (.26)پیوگرانولوماتوز عمومی داشت، جدا شد 

های قلبی و خون بررسی شدند. این ایران و کشورهای مختلف بافت

فقط در بافت قلب مثبت باشد،  بارتونلااحتمال وجود دارد که حضور 

دلیل نوع بافت توان بهبنابراین علت تفاوت در میزان شیوع می

ها میزبان تصادفی محسوب براین، سگموردمطالعه باشد. علاوه

شوند. همچنین باید موقعیت جغرافیایی و نوع میزبان عوامل مرتبط می

لباً شیوع بالاتری در نظر گرفته شود. حیوانات ولگرد غا بارتونلابا شیوع 

 دهند. به حیوانات خانگی نشان میرا نسبت بارتونلااز 

ممکن است بر حساسیت تست  بارتونلا DNAبراین، غلظت علاوه     

PCR  و پایین یا بالا رفتن میزان شیوع تأثیر داشته باشد. همچنین

، DNAدلیل پایین بودن میزان برخی از مطالعات نشان داده است به

real-time PCR تواند حساسیت بیشتری به میPCR  معمولی داشته

معمولی در مقایسه با سایر  PCRباشد. با این حال، زمان و هزینه 

 PCRبراین، پرایمرهای مختلفی برای ها کمتر است. علاوهروش

معرفی شده است. درنهایت،  real-Timeمعمولی در مقایسه با روش 

ای مولکولی را با استفاده از هتوان روشنتایج نشان داد که می

استفاده کرد. با توجه به  بارتونلاپرایمرهای اختصاصی برای شناسایی 

رشد است، دوست و همچنین سختیک باکتری خون بارتونلااینکه 

 Nested-PCRمعمولی و  PCRهای مولکولی مانند توان از تکنیکمی

های کشت و سرولوژی هستند، برای شناسایی تر از روشکه حساس

 گونه و زیرگونه برای این باکتری استفاده کرد. 

 گیرینتیجه

های خون درصد از نمونه 8نتایج این مطالعه نشان داد که میزان      

آباد ازنظر ژنومی آلوده به های شهرستان خرمشده از سگآوریجمع
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ند. همچنین نتایج نشان داد که تکنیک مولکولی هست بارتونلاباکتری 

PCR تواند در شناسایی دلیل سریع، حساس و دقیق بودن میبه

در حد گونه استفاده شود. درنهایت با توجه به سخت رشد بودن  بارتونلا

دار برای 2COو نیاز به تجهیزات خاص مانند انکوباتور  بارتونلاباکتری 

که در مواردی که درمان انجام شده کشت و همچنین با توجه به این

های مولکولی مانند ممکن است نتیجه کشت منفی باشد، تکنیک

PCR اند.بهترین جایگزین برای تشخیص این باکتری 
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