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 مقاله پژوهشي 

   جداشدهارزیابی ارتباط ژنتیکی سالمونلا انتریکا سرووار انتریتیدیس 
  انسانی و دامی به روش هاي ERIC- PCRاز نمونه 

  
  3مرادلی ، غلامعلی2امینی ، کیومرث1نگريس نسورحپ انهزفر

 
  19/03/1395تاریخ پذیرش  23/01/1395تاریخ دریافت 

 
 یدهچک

و  مرغخمتعفونی مشترك بین انسان و حیوانات است که بیشتر در ارتباط با مصرف گوشت، ماکیان،  يهايماریب نیترمهمسالمونلوزیس از  :هدف و زمينهپيش
 ERIC- PCRانسانی و دامی به روش  يهانمونهاز  جداشده تیدیسانتریسرووار  سالمونلا انتریکاشیر است. هدف از مطالعه پیش رو، ارزیابی ارتباط ژنتیکی 

  .باشدیم
دست آمد. شناسایی انسانی و دامی به يهانمونهاز  انتریتیدیس سروتایپ سالمونلاانتریکاجدایه  60مقطعی، تعداد -در این مطالعه توصیفی: کارمواد و روش 

مونو و  يهارمساستاندارد میکروبیولوژیکی و بیوشیمیایی و سروتایپینگ بر اساس روش اسلاید آگلوتیناسیون با استفاده از آنتی  يهاروشبا استفاده از  هاسویه
  انجام گردید. هاسویهمنظور تعیین ارتباط مولکولی الیگونوکلئوتیدي به يهایتوالبا استفاده از  ERIC-PCRانجام شد. سپس  والانپلی 

قابل تایپ بندي  ERIC IIو  ERIC Iي پرایمرهاسویه سالمونلا انتریکا تحت مطالعه با استفاده از جفت  60تمامی  حاکی از آن بود که آمدهدستبهنتایج : هاافتهي
دست آمد که ) بهC1-C15کلاستر مختلف ( 15 یطورکلبهبود. بر این اساس  bp 20-3200مولکولی عدد با وزن  2–11بین  آمدهدستبهبودند. تعداد باندهاي 

  ) قرار گرفتند. C5( 5سویه) با داشتن الگوي مشابه در کلاستر  8، درصد 3/13بیشترین تعداد (
روش مناسبی  ERIC PCRروش ازنظر ژنتیکی ناهمگون هستند. همچنین  سرووار انتریتیدیسي سالمونلا انتریکا هاسویهنتایج نشان داد که گيري: نتيجهبحث و 

مطالعات اپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهاي کنترل  جهتازآن توانیمکه  باشدیمشیوع عفونت  يهاکانوني سالمونلا و تعیین هاسویهمولکولی  جهت تایپینگ
  عفونت استفاده نمود.

  ERIC- PCR، تایپینگ مولکولی، سالمونلا انتریتیدیسها: کليدواژه
  

 1395 مرداد، 411-418 ص، پنجم شمارههفتم، یست و بدوره ، یهارومی پزشکمجله 

  
  08642241511دانشگاه آزاد اسلامی واحد ساوه، گروه میکروبیولوژي، : آدرس مکاتبه

Email: Dr_kumarss_amini@yahoo.com 

  
  مقدمه

هستند که سالمونلاها ، هیآس خانواده انتروباکتريیکی از اعضاي 
گرم منفی، متحرك با داشتن تار لرزان (فلاژل) پیرامونی،  يهالیباس

 آخرین بر طبق). 1( باشندیماختیاري و فاقد اسپور  يهوازیب

 سالمونلا و انتریکا سالمونلا مهم گونه دو دارايا سالمونل بنديطبقه

 شامل گونه تحت شش داراي خود انتریکا گونه که است بونگوري

 باشدیمسالمونلا آریزونا، انتریکا، دیآریزونا، سالامی، هوتناوایندیکا 
انتریکا سروتیپ انتریتیدیس که  رگونهیز سالمونلا انتریکا ).2(

ن عامل تریف است، مهمونیز معر سالمونلا انتریتیدیسبه  اختصاربه
                                                             

 رانيساوه، ا ،يواحد ساوه، دانشگاه آزاد اسلام ه،يدانشکده علوم پا ،يولوژيکروبيارشد، گروه م يکارشناس ١
  سنده مسئول)ي(نو رانيا ،ساوه ،يآزاداسلامدانشگاه  ساوه،واحد  ه،يعلومپادانشکده  ،يلوژويکروبيگروه م ،ارياستاد ۳
  راني، ساوه، ايساوه، دانشگاه آزاد اسلامه، واحد ي، دانشکده علوم پايولوژيکروبي، گروه مارياستاد ٣

 ترینمهم ساز . سالمونلوزيباشدیمدر ابتلا به سالمونلوزیس 

که بیشتر در ارتباط  است واناتیو ح انسان بین عفونی يهايماریب
). بنابراین 3( دهدیمرخ و شیر  مرغتخمبا مصرف گوشت، ماکیان، 

). 4( گرددیممحسوب این باکتري یک پاتوژن منتقله از طریق غذا 
ب با سالمونلوزیس بوده که اغل بالینیفرم  نیترعیشاگاستروانتریت 
کرامپ) و اسهال مرتبط است. شکمی ( ياچهیماهتب، دردهاي 

ساعت تا یک هفته متغیر است. طول  12شروع این علائم ناگهانی از 
و بسیاري از افراد بدون نیاز  انجامدیمروز به طول  4-7دوره بیماري 

ي شایع دخیل هاسروتیپ). از میان 5( ابندییمبهبود  کیوتیبیآنتبه 
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سالمونلا تیفی موریوم و سالمونلا در گاستروانتریت سالمونلایی، 
). در دهه اخیر سروتیپ 6( باشندیم نیترفراوان انتریتیدیس

سرووار از سالمونلا در  نیترجیراعنوان به سالمونلا انتریتیدیس
ایران  جملهمن توسعهدرحالو  افتهیتوسعهبسیاري از کشورهاي 

). وجود عفونت ناشی از سالمونلا در طیور و 7است (شناخته شده 
بررسی انتشار آن به زنجیره غذایی انسانی، شناسایی سریع این 

حیوان و بررسی تنوع ژنوتیپی و فنوتیپی  يهافرآوردهپاتوژن را در 
). بنابراین 8است (پذیر نموده را امکان شدههیتهي هاجدایهدر میان 

اري از کشورهاي دنیا بررسی آلودگی به سالمونلا انتریتیدیس یبس در
موقع آن از آزمایشات مهم در صنعت غذا و مراکز و تشخیص به

 قرابت باوجود). 9( شودیممحسوب  هايماریبکنترل و پیشگیري 

 در ياگسترده سالمونلا، تغییرات جنسنزدیک در  بسیار ژنتیکی

 یا کسب ).10دارد ( وجود توزیع جغرافیایی بیماري، ویرولانسو بروز

 تکامل در مهمی ، نقشهاتاسیون و هاژن از برخی دادن از دست

بودن،  ریگوقت دلیلبه .کندیم ایفا سالمونلا مختلف يهاپیتا سرو
 سرو فنوتیپیک از قبیل يهاتستبالا و تفسیر دشوار  هزینه

 منبع ردیابی براي مناسبی روش، هاروش، این تایپینگ تایپینگوفاژ

. ندباشینمدر موارد مطالعات اپیدمیولوژیک  سالمونلا از ناشی عفونت
 يهاهیز سویتما براي دیگري تایپینگ يهاروش دلیل همین به

مولکولی  يهاروش .)11( است نیاز فاژتایپ و سروتایپ یک به متعلق
)، ریبوتایپینگ، RFLPطولی قطعه محدود ( مورفیسمپلیمانند 

Plasmid profiling ضربانی (، ژل الکتروفورز در میدانPFGE ،(
 RAPD ،(DNA Probeتصادفی ( رشدهیتکث DNA مورفیسمپلی

 تکراري داخلی انتروباکتریال شدهمحافظتتوالی  PCRو روش 
)PCR-ERIC1 (باشدیم )امروزه 12 .(PFGE  روشی رایج براي

 داراي مشکلاتی از قبیل اما استسالمونلا  يهاگونهژنوتایپینگ 
 PFGE. باشدیم، نیاز به حجم بالایی از ژنوم ریگوقتپرهزینه، 

عنوان استاندار طلایی در بررسی منطقه ایی مولکولار به
اما ؛ )13( باشدیممدنظر اپیدمیولوژیک مانند یک بیمارستان 

ERIC-PCR  روشی سریع، آسان، تفسیر ساده و داراي قدرت تمایز
. باشدیمرا دارند،  PCRآزمایشگاهی که توانایی انجام  در هر بالا
 bp127-124 يهایتوالدرواقع  ERICداخلی تکراري  يهایتوال

مرکزي  تکرارشوندهکه داراي یک ناحیه معکوس  هستند
یک انتر يهايباکتربوده که به شکل خارج ژنی در ژنوم  شدهحفاظت

مکمل این  ERIC-PCRدر  مورداستفادهموجود بوده و پرایمرهاي 
 يادهروگرم منفی  يهايباکترهستند و براي ژنوتایپینگ  هایتوال

). بنابراین هدف از مطالعه 14( رودیمسالمونلا بکار  يهاگونهمانند 
سرووار  سالمونلاانتریکاي هاجدایهحاضر؛ تایپینگ مولکولی 

 .باشدیم ERIC- PCRاز انسان و دام به روش  جداشده انتریتیدیس
  

 مواد و روش کار
  :جداسازي باکتري

ماه از ابتداي  10مقطعی که در طی  –در این مطالعه توصیفی 
 234 درمجموعانجام شد  1394لغایت انتهاي شهریور  1393آذر 

نمونه مدفوع بیماران  117مختلف بالینی و دامی ازجمله؛ نمونه 
مشکوك به عفونت سالمونلا از بیمارستان حضرت رسول اکرم تهران 

نمونه کشتارگاهی شامل مدفوع، کبد، طحال، محتویات  117و 
در شرایط  هانمونهآوري شد. سپس تمامی سکومی و صفرا جمع

به  يزسایغنمنظور استریل به محیط آزمایشگاه منتقل گردید و به
-12مدت (مرك، آلمان) منتقل شدند و به Fلنیت سمحیط کشت 

درجه سیسیوس گرمخانه گذاري انجام گردید.  37ساعت در دماي  8
در مرحله بعد بر  SFدر محیط  شدهدادهمدفوع کشت  يهانمونه

آگار (مرك، آلمان)  )SSشیگلا (-سالمونلاآگار و  2XLDروي محیط 
ساعت انکوبه شد.  24درجه سلسیوس براي  37کشت داده و در 

 دارداستان يهاتسترشد کرده و مشکوك به با استفاده از  يهایکلن
، اوره، سیمون سیترات TSIبیوشیمیایی و میکروبیولوژیکی مانند: 

مورد شناسایی قرار گرفت. آزمون سروتایپینگ براي  MRVPآگار و 
) و کپسولی Hفلاژله ()، Oسوماتیک (هاي ژنمودن آنتیمشخص ن

)Vi ن به روش و مونووالا والانپلی  يهاسرم) با استفاده از آنتی
Slide agglutination  انجام گردید. از سویه استاندارد

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Enteritidis 

ATCC13076 گردید. استفاده  
  :مولکوليتايپينگ 

به مدت یک  هازولهیاسلولی، تمامی  DNAمنظور استخراج به
بر روي محیط لوریا برتانی براث (مرك، المان) کشت داده  روزشبانه

ژنوم طبق دستورالعمل شرکت سازنده  DNAشد. سپس، استخراج 
 AccuPrep Genomic DNA Extractionکیت و با استفاده از 

Kit)Bioneer کره) انجام گردید. جهت تأیید درجه خلوص ،DNA 
) استفاده Bio-Rad, USAبیوفتومتر (از دستگاه  شدهاستخراج

ز ي تحت مطالعه اهاسویهمنظور انجام تایپینگ مولکولی گردید. به
اختصاصی الیگونوکلئوتیدي پرایمرهاي موجود در جدول  يهایتوال
  ).15( )1شد (جدول استفاده  1

  
  

                                                             
1 Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus 2 Xylose Lysine Desoxycholate Agar 



 ۱۳۹۵ مرداد، ۵، شماره ۲۷دوره   اروميه مجله پزشکي
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 :باشدیمدر این تحقیق به شرح زیر  مورداستفادهپرایمرهاي  :)۱( جدول
Oligonucleotide Sequence (5´→ 3´)  Primer 

5´ -ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC- 3´ 
5´ -AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG- 3´  

ERIC 1 
ERIC 2  

  
میکرولیتر شامل  25به حجم نهایی  PCRدرنهایت، واکنش 

(سیناکلون، ایران) حاوي  PCR master mix 5Xمیکرولیتر  5/7
Taq DNA polymerase (0.05 U/µl) ،(3 mM)2 MgCl  و

dNTPs (0.4mM) ،1  میکرولیتر از هر یک از پرایمرها به غلظت
 5/14) و نانوگرم 10الگو ( DNAمیکرولیتر از  1میکرومولار،  8/0

میکرولیتر آب دو بار تقطیر و دیونیزه استریل با استفاده از گرادیانت 
صورت زیر انجام سیکل به 30اپندورف، آلمان) براي ترموسایکلر (

 55درجه سلسیوس به مدت  94 گرفت؛ مرحله واسرشتگی در دماي
 60درجه سلسیوس به مدت  55ثانیه، مرحله اتصال پرایمرها در 

ثانیه.  55درجه سلسیوس به مدت  72ثانیه و مرحله طویل سازي در 
حاوي  درصد 2در ژل آگارز  PCRدر پایان، محصولات واکنش 

 يبردارعکس) الکتروفورز گردیده و در µg/ml 0.5اتیدیوم بروماید (
(شکل  انجام شد )(CCDدیجیتالی  Gel documentا استفاده از ب

1(.  
  

سالمونلا مثبت (کنترل  -2(سیناژن، ایران).  M: DNA size marker (100 bp plus)در این تحقیق.  آمدهدستبهنمونه ژل  :)۱(شکل 
 ERIC PCRمحصولات  12تا  1 يهاستون). Acinetobacterbaumannii ATCC 19606کنترل منفی ATCC 13076 .(3- )انتریتیدیس 

  .انتریتیدیسسرووار ي سالمونلا انتریکا هاسویه
  

  :رسم درخت تکاملي
در پایگاه اینترنتی  ERIC-PCRمقایسه الگوهاي 

Insilico.ehu.es  ،یازدهیامتکه پس از  صورتنیبدانجام گرفت 
صورت صفر (عدم وجود باند) و یک (وجود باند) براي بررسی به
). 1ل شکگرفتند (قرار  مورداستفادهالگوهاي ژنوتایپینگ  ترقیدق

براي ترسیم دندروگرام ابتدا ماتریس تشابه به روش دایس تشکیل و 
مبتنی بر فاصله  يبندخوشهسپس دندروگرام با استفاده از روش 

UPGMA افزار و نرمNTSYSpc2.0 .قدرت تمایزي  انجام شد
ERIC-PCR  با استفاده از معادلهSimpson’s index of 

diversity .محاسبه شد  

  
  هایافته

سویه  60نمونه مختلف تحت بررسی تعداد  234از مجموع 
می نشان دا يهانمونهدست آمد. نتایج آنالیز به انتریتیدیسسالمونلا 

نی دست آمد. میانگین سبه محتویات سکومبیشترین سویه از  داد که
مورد مرد و مابقی زن بودند.  30سال که  12±55افراد تحت مطالعه 

ایزوله با داشتن  3 کهيطوربهمختلف به دست آمد کلاستر  15
)، C2( 2)، پنج جدایه در کلاستر C1الگوي مشابه در کلاستر اول (

)، هشت C4( 4)، چهار ایزوله در کلاستر C3( 3در کلاستر  هیدوسو
)، چهار جدایه C6( 6ستر کلا)، دو ایزوله در C5( 5ایزوله در کلاستر 

M     C+         C-     1      2          3          4          5         6           7          8          9         10          11        12 
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)، چهار ایزوله در C8( 8کلاستر )، دو ایزوله در C7( 7کلاستر در 
)، پنج ایزوله در C10( 10کلاستر )، سه ایزوله در C9( 9کلاستر 
)، سه ایزوله در C12( 12کلاستر )، سه ایزوله در C11( 11کلاستر 
درنهایت دو ) و C14( 14کلاستر )، سه ایزوله در C13( 13کلاستر 

شدند. دندروگرام  ریگيجا) C15( 15ایزوله در کلاستر 
 ERIC-PCRو نتایج حاصل از  سالمونلا انتریتیدیسهاي سروتایپ
  آمده است. 2در شکل 

   ERICبر اساس توالی  UPGMAاز انسان و دام با روش  جداشده سالمونلا انتریتیدیس يهانمونهبندي گروه :)۲(شکل 
  

  گیريبحث و نتیجه
سالمونلا  يهازولهیا تواندیم ERIC-PCRنشان داد که  هاافتهی

روش  با این هازولهیاتمامی  چراکهخوبی تمایز دهد، را به انتریتیدیس
گروه  7ه ب هازولهیابندي دیگر بر اساس دسته .قابل تایپ بندي بودند

کلاستر بندي شد. بر اساس ST (Sequence type)مجزا به نام 
که الگوي متفاوت داشته و  شودیمیی اطلاق هاسویهبه  STتعریف 

در این  آمدهدستبهکلاستر  15هستند.  فردمنحصربهازنظر ژنتیکی 
 به همنزدیک  يهاسرشاخهیی که در هاسویهمطالعه نشان داد که 

شباهت به نسبت بیشتري به یکدیگر دارند. بیشترین  اندگرفتهقرار 
بودند.  5) متعلق به کلاستر درصد 3/13، سویه 8( هاسویهتعداد 
از هم فاصله بیشتري داشته باشند دو نمونه یا  هاسرشاخههرچه 

تري با هم داشته و شباهت رد مقایسه خویشاوندي کممو يهانمونه
سویه  57) تعداد 16تر است. رنجبر و همکاران (ها کمتوالی در آن

موردمطالعه قرار دادند  ERIC PCRسالمونلا انتریتیدیس را توسط 
دست آوردند. نتایج این محققین نشان به ERIC-PCRالگوي  9و 

سالمونلا انتریکا را  يهالهزویا تواندیم ERIC PCRداد که روش 
با این روش قابل تایپ بندي  هازولهیاتمایز دهد زیرا تمامی  یخوببه

. دباشیمبودند. نتایج آن تا حد زیادي مشابه نتایج مطالعه حاضر 
ي هاسویهپلی مورف بودن  نکهیبر انتایج مطالعه حاضر علاوه 

به این نکته نیز اشاره دارد که روش  دهدیمموردمطالعه را نشان 
ERIC PCR ي هاسویه ژهیوبه سالمونلاي هاسویه تواندیم یخوببه

متعلق به یک گروه سروتایپی را از هم تشخیص داده و متمایز کند. 
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در این مطالعه توانستند  2ERIC و 1ERICکه هر دو پرایمر طوريبه
ها الگوي را مورد آنالیز قرار داده و براي اکثر آن هانمونهتمامی 

مجزایی ایجاد کنند. این نتایج در تأیید مطالعات باغبانی و همکارانش 
نشان  سالمونلارا در تایپینگ  ERIC PCRبالاي ) که قدرت 17(

  خوانی دارد.دادند هم
 ERICپرایمر ) با استفاده از 18همکاران (در مطالعه صانعی و 

انسانی و غذایی در یک گروه بزرگ قرار گرفتند. این  يهازولهیااکثر 
ي هاسویهکه گوناگونی ژنتیکی زیادي بین  دهدیمنتیجه نشان 

از  هاهسویگرفتن این  منشأوجود نداشته و  سالمونلا انتریتیدیس
 ، ولی درباشدیممحدود بسیار محتمل  يهاکلونیک کلون واحد یا 

دامی موردبررسی قرار  يهازولهیاینکه مطالعه حاضر با توجه به ا
گروه کلاستربندي  15در  ERICگرفتند، با استفاده از پرایمرهاي 

ی شناسای فردمنحصربهبا الگوي ژنتیکی  STنام نمونه به  3شدند و 
یوع با ش ییهاکلوناین کلاستربندي نشان داد وجود  جهیدرنتشد. 

ي جدید و چرخش هاسویههشداري براي پیدایش  تواندیمتر کم
کم شیوع در  يهاکلونها در محیط باشد. بنابراین شناسایی آن

 يهاروش يهاینیبشیپمطالعات مولکولار اپیدمیولوژي به لحاظ 
ها از دیگر رویکردهاي منظور محدود کردن آنکنترل بهداشتی به

) در هند تعداد 19همکاران (مفید این مطالعه است. در مطالعه گوپاو 
روش تایپ بندي شدند. با  ERIC PCRسویه سالمونلا توسط  113

از بررسی حاضر در مورد  آمدهدستبهمقایسه نتایج فوق با نتایج 
کارایی  ERICروش که  رسدیم به نظراین روش،  يریکارگبه

م ي سالمونلا دارد. لیهاسویهمناسبی جهت بررسی تنوع ژنتیکی در 
روش سویه سالمونلا را با  57) در کره جنوبی تعداد 20همکارانش ( و

ERIC PCR  باند مشاهده  6-11تایپینگ مولکولی کردند که تعداد
 هاویهسشد و نشان دادند که این روش براي مطالعات اپیدمیولوژیکی 

 2007) در سال 21همکارانش (مفید است. همچنین اولیویرآ و 
 ERIC PCRروش را با  نلاانتریتیدیسسالموسویه از  102تعداد 

موردبررسی قرار دادند و نتایج این مطالعه نشان داد که با استفاده از 

بود. در مقایسه این دو مطالعه با  12-13روش تعداد باندها بین 
نتیجه گرفت تعداد باندهاي این الگوها شبیه  توانیممطالعه حاضر 

فاصله جغرافیایی و اختلاف دلیل مطالعه حاضر نبود که احتمالاً به
) در 22همکارانش ( و Cheielewsk . باشدیمبهداشت دو منطقه 

 Repو  ERIC PCR يهاروشایزوله سالمونلا را با  31، 2002سال 

PCR  و ریبوتایپینگ موردمطالعه قرار دادند و نتیجه گرفتند که در
داراي قدرت افتراقی  Rep PCRو  ERIC PCRبین این سه روش 

عه حاضر که با نتیجه مطالطوري. بهباشندیمبیشتري از ریبوتایپینگ 
تا حدي نزدیک است که اختلاف اندك بین تعداد الگوهاي 

وش رنشانگر قدرت تمایز بیشتر  تواندیمدر دو بررسی  شدهییشناسا
ERIC PCR  با در مقایسهRep-PCR .نتایج و ریبوتایپینگ باشد 
زنظر ا انتریتیدیس سرووار سالمونلا انتریکاي هاسویهنشان داد که 

لونال شیوع پلی ک دهندهنشانژنتیکی ناهمگون هستند و این موضوع 
 ERIC PCRروش . همچنین باشدیمدامی  يهانمونهدر  هاسویه

یین و تع سالمونلاي هاسویهروش مناسبی جهت تایپینگ مولکولی 
مطالعات  جهتازآن توانیمکه  باشدیمشیوع عفونت  يهاکانون

اپیدمیولوژیک و تعیین راهبردهاي کنترل عفونت استفاده نمود. لذا 
نظارتی و غربالگري  يهابرنامهمستمر،  يهایبررسلازم است که 

انجام شود و نوع سالمونلاي غالب یا ژنوتایپ غالب آن جامعه 
 و یکسان بودن هانمونهمشخص گردد. با توجه به محدود بودن تعداد 

ي بیشتري با هاسویهها لازم است بررسی روي منبع جداسازي آن
  منابع غذایی و انسانی نیز صورت پذیرد.

  
  یتشکر و قدردان

تا از  دانندیمنویسندگان مقاله بر خود واجب  لهیوسنیبد
مدیریت و پرسنل محترم آزمایشگاه پاسارگاد و همچنین مدیر گروه 
و پرسنل دپارتمان میکروبیولوژي دانشگاه آزاد واحد ساوه تقدیر و 

  تشکر نمایند.
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Abstract 
Background & Aims: Salmonellosis is one of the vital infectious zoonotic diseases in both human and 
animals that is related with poultry, meat, egg and milk consumption. The aim of this study was 
evaluation of genetic diversity of Salmonellaenterica serovar enteritidis isolated from human and 
animals samples by ERIC-PCR method. 
Materials & Methods: In this cross-sectional study, 60 Salmonellaenterica serovar enteritidis were 
obtained from the human and animals. Detection of strains were performed by standard microbiological 
and biochemical tests and slid agglutination assay were done for serotyping of the strains by mono and 
polyvalent antisera. Then, ERIC-PCR was achieved for determination of molecular correlation of the 
strains by specific oligonucleotides primers. 
Results: The results showed that, all 60 S. enterica using ERIC 1 and ERIC  were type II. And 2-11 
bands with 20-3200 bp were obtained. Therefore, 15 different clusters (C1-C15) were attained and that 
highest number (13.3%, 8 strains) with like pattern were in cluster 5 (C5). 
Conclusion: The results showed that Salmonellaenterica serovar enteritidis strains are non-homolog. 
So, ERIC-PCR method is an appropriate method for molecular typing of Salmonella strains and 
infection spread source determination used for epidemiologic survey and infection prevention pathway. 
Keywords: Salmonellaenterica, Molecular Typing, ERIC-PCR 
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