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Fig. 1: Agarose gel electrophoresis showing specific PCR amplification products for S. aureus enterotoxin genes. 

Lanes: M, DNA molecular size marker (50 bp ladder; Promega); 1, sea-positive Isolate (544 bp); 2, seb-
positive Isolate (416 bp); 3, sec-positive Isolate (257 bp); 4, seg-positive isolate (400 bp); 5, seh-positive 
isolate (357 bp); 6, sei-positive isolate (467 bp); 7, sej-positive isolate (426 bp) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 2: Representative 2% agarose gels of RAPD-PCR patterns generated from three primers using: R2, OPA13 

and OPA14; lanes 1–5, S. aureus isolates were representative for 50 tested isolates; M1, DNA molecular 
size marker (1 kb ladder; Promega); M2, DNA molecular size marker (100 bp ladder; Promega) 
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Fig. 3: RAPD-based dendrogram showing genetic relatedness and distribution of enterotoxin genes among S. 

aureus isolates 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 4: RFLP pattern for the 16S rDNA gene of S. aureus. Lane: 1, 370-bp PCR amplification product of 16S rDNA 

gene; Lanes 2-4, HindIII digestion type A, type B, and type C, respectively; Lanes 5-6, TaqI digestion; 
Lanes 7-8, RsaI digestion; Lanes 9-10, undigested 16S rDNA PCR products; Lanes: M, DNA molecular size 
marker (GeneRuler™ 50 pb DNA ladder, MBI Fermentans) 
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EF614245          GATTAGGATTTTAA--TATTCATGG-ATA-CGATTTATTAGTAGATTTTGATTCAAAG 54
EF614246          TGTAGGTATTTTAAGACATTCGTGGTATAACGATTTATTAGTAGATTTTGATTCAAAG 60
EF614247          GTGTAGCTTTTTAG-ATATTCGTGGTATA-CGATTTATTAGTAGATTTTGATTCAAAG 57
                       *  *****    **** *** *** ****************************
EF614245        GATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTATATGGTGCTTATTATGGTTAT 114
EF614246        GATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGTGCTTATTATGGTTAT 120
EF614247        GATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGTGCTTATTATGGTTAT 117
                ************************************** *********************
EF614245        CAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGCATGTATGGTGGTGTAACGTTACAT 174
EF614246        CAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGTGGTGTAACGTTACAT 180
EF614247        CAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGTGGTGTAACGTTACAT 177
                *********************************** ************************
EF614245        GATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCAATCAATTTATGGCTAGACGGTAAA 234
EF614246        GATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTATGGCTAGACGGTAAA 240
EF614247        GATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTATGGCTAGACGGTAAA 237
                *********************************** ************************
EF614245        CAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAATGTAACTGTTCAGGAG 294
EF614246        CAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAATGTAACTGTTCAGGAG 300
EF614247        CAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAATGTAACTGTTCAGGAG 297
                ************************************************************
EF614245        TTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTATATAACTCTGATGTT 354
EF614246        TTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTATATAACTCTGATGTT 360
EF614247        TTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTATATAACTCTGATGTT 357
                ************************************************************
EF614245        TTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCTACAGAACCTTCGGTT 414
EF614246        TTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCTACAGAACCTTCGGTT 420
EF614247        TTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCTACAGAACCTTCGGTT 417
                ************************************************************
EF614245        AATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGAATTCAAATACACTATTAAGAATATATAGA 474
EF614246        AATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTATTAAGAATATATAGA 480
EF614247        AATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTATTAAGAATATATAGA 477
                ****************************** *****************************
EF614245        GATAATAAAACGATTAACTCTG  496 
EF614246        GATAATAAAACGATTAACTCTG  502 
EF614247        GATAATAAAACGATTAACTCTG  499 
            ********************** 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 5: Scheme representing the relationship between the genotypes of S. aureus and the presence of the enterotoxin 

genes, where the number in parenthesis indicates the percentage in respect to the former number in the 
scheme. _ve = negative, +ve = positive 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 6: Nucleotide sequence alignment of sea gene for three S. aureus strains. Nucleotide   changes are light blue 

color 
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EF614245        --------------GATTAGGATTTT---AA--TATTCATGG-ATA-CGATTTATTAGTA 39 
EF614246        ------------CATGTAGGTATTTT---AAGACATTCGTGGTATAACGATTTATTAGTA 45 
EF614247        --------------CGTGTAGCTTTT---TAGATATTCGTGGTATA-CGATTTATTAGTA 42 
AY827552.       CATACTATATTGTTTAAAGGCTTTTTTACAGATCATTCGTGGTATAACGATTTATTAGTA 289 
M18970.         CATACTATATTGTTTAAAGGCTTTTTTACAGATCATTCGTGGTATAACGATTTATTAGTA 279 
L22566.         CATACTATATTGTTTAAAGGCTTTTTTACAAATCATTCATGGTATAACGATTTATTAGTA 540 
AY196686.       CATACAATATTGTTTAACGGTTTTTTCACAGATCACCCATGGTATAACGATTTATTAGTG 186 

****        *  * *** *** ************ 
 

EF614245        GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTATATGGT 99 
EF614246        GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGT 105 
EF614247        GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGT 102 
AY827552.       GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGT 349 
M18970.         GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTGTATGGT 339 
L22566.         GATTTTGATTCAAAGGATATTGTTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTATATGGT 600 
AY196686.       GATTTTGATTCAAAAGTTCTTGCTGATAAATATAAAGGGAAAAAAGTAGACTTATATGGT 246 

************** * * *** ****************************** ****** 
 

EF614245        GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGCATGTATGGT 159 
EF614246        GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGT 165 
EF614247        GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGT 162 
AY827552.       GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGT 409 
M18970.         GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGT 399 
L22566.         GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGCATGTATGGT 660 
AY196686.       GCTTATTATGGTTATCAATGTGCGGGTGGTACACCAAACAAAACAGCTTGTATGTATGGC 306 

************************************************** ******** 
 

EF614245        GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCAATCAATTTA 219 
EF614246        GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTA 225 
EF614247        GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTA 222 
AY827552.       GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTA 469 
M18970.         GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTA 459 
L22566.         GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCGATCAATTTA 720 
AY196686.       GGTGTAACGTTACATGATAATAATCGATTGACCGAAGAGAAAAAAGTGCCAATCAATTTA 366 

************************************************** ********* 
 

EF614245        TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 279 
EF614246        TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 285 
EF614247        TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 282 
AY827552.       TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 529 
M18970.         TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 519 
L22566.         TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACGAATAAGAAAAAT 780 
AY196686.       TGGCTAGACGGTAAACAAAATACAGTACCTTTGGAAACGGTTAAAACTAATAAAAAAGAA 426 

*********************************************** ***** *** * 
 

EF614245        GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 339 
EF614246        GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 345 
EF614247        GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 342 
AY827552.       GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 589 
M18970.         GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 579 
L22566.         GTAACTGTTCAGGAGTTGGATCTTCAAGCAAGACGTTATTTACAGGAAAAATATAATTTA 840 
AY196686.       GTGACTGTTCAGGAGCTAGACCTTCAGGCAAGACATTATTTACATGGAAAATATAATTTA 486 

** ************ * ** ***** ******* ********* * ************* 
 

EF614245        TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 399 
EF614246        TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 405 
EF614247        TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 402 
AY827552.       TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 649 
M18970.         TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 639 
L22566.         TATAACTCTGATGTTTTTGATGGGAAGGTTCAGAGGGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 900 
AY196686.       TATAACTCGGATACGTTTGATGGAAAGGTGCAGAGAGGATTAATCGTGTTTCATACTTCT 546 

******** ***   ******** ***** ***** ************************ 
 

EF614245        ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGAATTCAAATACACTA 459 
EF614246        ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTA 465 
EF614247        ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTA 462 
AY827552.       ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTA 709 
M18970.         ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACACTA 699 
L22566.         ACAGAACCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGAATTCAAATACACTA 960 
AY196686.       ACAGAGCCTTCGGTTAATTACGATTTATTTGGTGCTCAAGGACAGTATTCAAATACGCTA 606 

***** *************************************** ********** *** 
 

EF614245        TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAACTCTGAAAACATGCA-ACTGTT------ 512 
EF614246        TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAACTCTGACAACATGCA-ACTGTTTTAATN 524 
EF614247        TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAACTCTG----------------------- 499 
AY827552.       TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAGCTCTGAAAACATGCATATTGATATATAT 769 
M18970.         TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAACTCTGAAAACATGCATATTGATATATAT 759 
L22566.         TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACGATTAACTCTGAAAACATGCATATTGATATATAT 1020 
AY196686.       TTAAGAATATATAGAGATAATAAAACTATTAACTCTGAAAACATGCATATA--------- 657 

************************** **** ***** 
 
Fig. 7: The alignment of sea gene of S . aureus with the published sequence in GenBank stars indicates the 

similarity between isolates 










