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بآ  هان )بازار غذاهای دریایی ووهان(باعث شغاز شیوع پنومونی از ووکروناویروس جدیدی ، 2112در اواخر دسامبر سال  

ن ای .استسراسر کشور چین شد کآ در حال حاضر تهدیدات بهداشتی بزرگی را برای سلامتی عمومی جهان ایجاد کرده

 2121نامگذاری کردند. تریین توانی ژنوم این ویروس در ژانویآ  (Novel Coronavirus) ویروس را کروناویروس نوین

با ویروس سندروم حاد  %5297هاست و از نظر توانی مشخص کرد این ویروس جدید مترلق بآ خانواده بتاکروناویروس

. بخاطر شباهت بالای شن بآ ویروس سندروم [1] با کروناویروس خفا  همانندی دارد %2.92( و SARS-CoVتنفسی )

در  SARS-CoV-2ناشی از  12-گیر کوویدتغییر نام دادند. بیماری همآ SARS-CoV-2( شنرا بآ SARS-CoVحاد تنفسی )

است. کشور، از جملآ ایران را مبتلا و درگیر کرده 5.ترداد  2121سراسر جهان، در حال گستر  است و تا اول مارس 

دار RNAاست. کروناویروس، ویروس برای این بیماری ثبت شده % 3/4میر وشده، نرخ مرگطبق شمار جهانی اعلام

-α-coronavirus (α-COV) ،β-coronavirus (β-COV)  ،δباشد کآ بآ چهار نوعمی nm 01-121با قطرای مثبت رشتآتک

coronavirus (δ-COV)  وγ - coronavirus (γ-COV) است. تقسیم شده 

های گوارشی در انسان، سگ، نفا کروناویروس کآ این گروه عامل بروز بیماریش -1 

 شود.خوک و گربآ می

 توان بآ کروناویروس خفا های شن میترین نمونآویروس کآ از شاخصبتا کرونا -2 

Bat coronavirus (BCoV) همچنین عامل بروز سندروم حاد تنفسی ،severe acute 

respiratory syndrome (SARS) ای و عامل بیماری سندرم تنفسی خاورمیانآ

Middle Eastern respiratory syndrome (MERS)  .اشاره کرد 

های ترتیب از دیگر دستآآ دنتا کروناویروس ب-4گاما کروناویروس و  -3

باعث بروز  باشند کآ بر طبق مطانرات صورت گرفتآ عمدتا  می هاویروسکرونا

 برایاین در حانی است کآ میزبان اصلی  شوند.ها میبیماری در پرندگان و ماهی

 (1 )شکل استدستآ شنفا کروناویروس و بتا کروناویروس پستانداران گزار  شده

[2,3] .SARS-CoV-2  وSARS-CoV دارند در خانواده بتا قرار  کآ شباهت زیادی

 1253( با S) spike پروتئینباشد. چهار پروتئین مهم ساختاری عبارتند از  می کیلوباز 31 ویروسگیرند. ژنوم کرونامی

( Eاسید شمینآ، پروتئین پاکت ) 222( با Mشمینآ، پروتئین غشایی ) اسید 412( با Nشمینآ، پروتئین نوکلئوکپسید ) اسید

 های غیرساختاری شاملمینآ، کآ همگی برای تونید ذرات ویروسی با ساختار کامل لازم است. پروتئینشاسید  57با 

(7096aa) orf1ab ،ORF3a ،ORF6 ،ORF7a ،ORF 10  وORF 8 [4,5] باشدمی. 

 های تنفسیانواع ویروس .1شکل 
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 منبع شرح مقادیر خصوصیات ویروس

 Dec. 2019  [1] ظهور ویروس

 اندازه ویروس

  nm 100~ قطر

[6] 
  nm3 106~ حجم

 MDa ~ 1 103~ وزن

fg  

  30Kb طول ژنوم

شباهت توانی 

 ژنوم

Bat-CoV 96% 

میزان تفاوت  NGSبا توجآ بآ مقایسآ ژنتیکی بآ کمک تکنیک 

 است.گیری شدهژنومی اندازه
[6,1] 

Pangolin-CoV 91% 

SARS-CoV 80% 

MERS 55% 

 گیری شدهسارس اندازهبراساس کروناویروس  nt-1 yr-1 -103~  نرخ تکاملی

[6] 

  24  ترداد پروتئین

 ترین مسیر برای ورود بآ ویروساصلی nm 10~ طول Spikeپروتئین 

 هاترداد پروتئین

روی سطح 

 ویروس

 Spike ~ 100 copyتایی کمپلکس سآ

 پروتئین غشایی گیری شدهاساس کروناویروس سارس اندازه بر

(Membrane protein) 
~2000 copy 

نوکلئوپروتئین 

(Nucleoprotein) 
~1000 copy پروتئنی ساختاری بآ جهت محافظت از ژنوم 

پروتئین پیرامونی 

(Envelope Protein) 
~20 copy اساس کروناویروس  برTGEV گیری شدهاندازه 

 گیری شدهاندازه MHVبراساس کروناویروس  nt-1 cycle-1 .-10~ نرخ جهش

 فاصلآ زمانی بین ورود بآ بدن میزبان تا ورود بآ سلول اختصاصی min 10 ~ ورود بآ سلول بازه زمانی

ترداد ویروسی کآ باعث ترکیدن سلول 

 شودمی
~ 1000 virions شود.موجب ترکیدن و یا شپاپتوز می بآ دنبال تکثیر 

در  RNAمیزان 

 هابردارینمونآ

 109-106 نازوفارنکس

RNAs/swab 
ای از ترداد ذرات ویروسی در نمونآ نماینده ،ویروسی مقدار ژنوم

 سواب است.
[7] 

 108-104 گلو

RNAs/swab 
 RNAs/g 108-104 مدفوع

 1011-106 خلط

RNAs/ml 

 days 20-10 ظهور شنتی بادی در خون
های تشخیصی با تکنیک الایزا این امر اساس ساخت کیت

 باشد.می
[6] 

  years 3-2 ایمنیباقی ماندن پاسخ 

[8] 
 عمر ویروسنیمآ

 یا چربی ور در ذرات شب وویروس غوطآ hr 1 شئروسل

سطوح )پلاستیک، کارت 

 ها(و فلزات و دستگیره
1-7 hr  

 SARS-CoV-2  . مشخصات ویروس1جدول 
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تواند اطلاعات خوبی از عملکرد، میزان شیوع و تا حدودی رو  درمان مناسب را کشف قرابت ژنتیکی در دو ویروس می

 .[9] پیشنهاد کند

بدین مرنی کآ برد از  ؛ن مثبت استشپلاریتآ ژنوم  و بوده (kbp 30) هزار نوکلئوتید 31 طول ژنوم ویروس مذکور حدودا 

این ویروس  .گیردقرار می (Translation) تحت اثر مکانیسم ترجمآ ورود ژنوم ویروس بآ میزبان، ژنوم ویروسی مستقیما 

های غیرساختاری است. از های ساختاری و پروتئینبرای بیان پروتئینها، دارای کدهای ژنتیکی همچون سایر ویروس

توان بآ حفاظت از ژنوم ویروس در برابر نوکلئازها و مواد شیمیایی، اتصال بآ رسپتورهای های ساختاری میوظایف پروتئین

اشاره نمود. از این رو و حفظ تقارن و شکل ویروس  (Receptor Binding Protein)اختصاصی خود در سطح سلول میزبان 

کند. ترین نقش را در اتصال بآ میزبان خود بازی می، اصلیSARS COV-2( در ویروس Spike) پروتئین ساختاری اسپایک

های میزبان را در سطح سلول ACE2 یاست کآ این ویروس بآ کمک اسپایک خود گیرندهمطانرات اخیر نشان داده

 پذیرد.صورت می (penetration) یند نفوذشابطآ مکملی با یکدیگر )همچون قفل و کلید( فرشناسایی کرده و برد از برقراری ر

. مهار کنندنقش شنزیمی ایفا می شود کآ عمدتا  ها بیان میهای غیرساختاری در ویروسای از پروتئیناز سوی دیگر دستآ

 .[10] ر ویروس در مراحل عود بیماری استفاده شودتواند بآ عنوان راهکاری برای مهار تکثیها خود میهریک از این شنزیم

 شده و مطابقت ویروس های صورت گرفتآحسب پژوهش بر

SARS-COV-2 رده خود یرنی ویروس با همSARS-COV 

را ژن  SARS-COV-2از تمام ژنوم  3/2دریافتند کآ تقریبا 

ORF1a/1b پروتئین  .1است. این ژن کدکننده در برگرفتآ

های ی شنزیمبرگیرنده( است کآ در nsp1-nsp16) غیرساختاری

آ شده، تگردهمایی اجزای ویروسی ساخ لازم جهت تکثیر،

باشد. از طرف دیگر خروج از شبکآ شندوپلاسمی زبر و ... می

مانده از ژنوم این ویروس سوم باقیای از یکقسمت عمده

 Spikeو Membrane (M) ،Nucleocapsid (N) ، Envelop (E)هایهمچون پروتئین های ساختاریمسئونیت تونید پروتئین

(S) .نانومتر تخمین زده شده 111اندازه این ویروس . (2شکل ) را بر عهده دارد( است کآ در سطح پوششEnvelop )

دقیقآ زمان نیاز دارد تا پس از ورود  11کمتر از  SARS-COV-2حضور دارد. ویروس  spikeساختار  111ویروس تقریبا 

اجزای ویروس از یکدیگر جدا شده و ویروس با  ،سلولبآ شود. با ورود  شن بآ بدن، بآ سلول مورد نظر اتصال یابد و وارد

دن بآ فاصلآ زمانی بین ورود تا ساختآ ش کند.بآ کارگیری سیستم ثکثیر و ترجمآ سلول شروع بآ ساختن اجزای خود می

 SARS-COV-2. ساختار ویروس 2 شکل

S Protein (spike) 

M Protein 
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ساعت  11گویند کآ این دوره در ویروس کرونا می (Eclips)ذرات ویروس و گردهمایی این ذرات در کنار هم دوره محاق 

پس از  .ذره ویروسی است 1111بینی شده برای انهدام سلول ترداد ویروس پیش ،است. پس از تکثیرتخمین زده شده

 رود.در اثر ترکیدن از بین می اریزی شده )شپاپتوز( و یبرنامآ اثر مرگِ شن سلول یا در

بر عهده  ،های اختصاصی دارند و تشخیص میزبان اختصاصی خودها میزبانهمانطور کآ در بالا اشاره گردید ویروس

نذا کلیآ  شتآ،را دا ACE2 توانایی تشخیص رسپتور SARS-COV-2های ویروس باشد. اسپایکها میهای شناسپایک

توانند میزبان اختصاصی این ویروس باشند. بآ بیانی دیگر کنند میر سطح خود بیان میرسپتور را د هایی کآ اینسلول

های حضور این رسپتور در سطح سلول تواند ورود پیدا کند.می Spikeوجود داشتآ باشد کلید  ACE2 هرجایی کآ قفل

ایی هنذا سطوح اپیتلیانی گوارشی، عروق، حفرات داخلی همچون قلب و کلیآ از جملآ قسمت ؛استاپیتلیانی اثبات شده

های عصبی در سلول ACE2 ای از بیان ژن. همچنین مطانرات گستردهها بسیار زیاد استنوده شدن شنشهستند کآ امکان 

سفانآ چندین أباشد. از این رو متمی (CNS) دهنده در خطر بودن سیستم عصبی مرکزیاست کآ این امر نشانشدهگزار  

شهدای تجریش تهران بستری هستند کآ این امر خود  با علائم شنسفانوپاتی در بیمارستان 12-مورد مبتلا بآ کووید

 دهنده مورد هدف قرار گرفتن سیستم عصبی توسط این ویروس است.نشان

 های تعیین توالی شده ویروستعداد نمونه

نمونآ از این ویروس  1531حاکی از شنست کآ ترداد  1322ماه اردیبهشت 14تا تاریخ  NCBIشخرین اطلاعات در سایت 

 در د.باشخاص میباشد و ترداد کمی از شن توانی یک ژن است. بیشتر این ترداد شامل ژنوم کامل میتریین توانی شده

 10ایران با  است.نمایش داده شده log2شده بآ تفکیک کشورهای مختلف با مقیاس های تریینترداد کل توانی ،3شکل 

  توانی کامل در رتبآ پنجم قرار دارد. 1توانی جزئی و 

هیای ترییین شیده ترداد تیوانی .3شکل 

 توسییط کشییورهای مختلییف بییا مقیییاس

log2 
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های ای سهم هر کشور در تونید دادهنمودار دایره، 4 در شکل

است. شمریکا با توانی ژنومی کامل و درصد شن نمایش داده شده

توانی های کامل ژنی در این نیست در صدر جدول  %02تریین 

ای و نیز نمودار میلآ 7باشد. شکل می %7و پس از شن چین با 

 های تریین توانی شده توسط کشورهای مختلف را بآترداد ژنوم

نمونآ ایرانی تریین توانی شده )اعم  3بررسی  است.تصویر کشیده

( با توانی مرجع نشان Sهای پروتئین از ژنوم کامل و یا توانی

این ویروس هیچگونآ اختلافی در سطح  Sدهد کآ در پروتئین می

بیان پروتئین با نمونآ رفرنس وجود ندارد و این احتمال کآ نمونآ 

دیدتر زایی شتوانند بیماریکنند و میتری با رسپتور انسانی برقرار میایی دارند کآ اتصال قویههای ایران جهشویروس

  رد.توان با قطریت بیشتری در این خصوص اظهار نظر کهای بیشتر میشود. انبتآ با تریین توانی نمونآداشتآ باشند رد می

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 SARS-CoV-2. سهم کشورها در تریین توانی کل ژنوم ویروس 4شکل 

هییای کامییل تریییین تییوانی شییده ترییداد ژنییوم .7شییکل 

 log2 کشورهای مختلف با مقیاستوسط 

 مردمپیام برای 

بآ همراه  فراوانیهای سرتاسر دنیا غم و اندوه داد کآ برای همآ انسانرنگ و بوی دیگری  22بآ سال  12کووید بیماری 

ن پیش از ای هایی کآ تارنجو ای فرصت یافتند تا خدماتشان عده ی کثیری نزدیکان خود را از دست دادند وداشت. عده

 ماایا شکست بآ دنبال داشتآ باشد. تواند دستاوردی از جنس پیروزی می ،بیماری حاصل .دیده شود ،نیز محتمل بودند

دستاوردمان را مشخص  تواندهر یک از ما با این بیماری میماند. نحوه برخورد هر دو حانت ارز  دستاورد پابرجا میدر

نند. ک ها پیداانسان رامششکنند تا راهکاری برای روز پژوهشگران و کادر درمانی تلا  میشبانآدر سرتاسر دنیا  نماید.

نحوه صحیح برخورد با شن را بیاموزیم و با شموز  بآ دیگران  بیماری، موختن هر چآ بیشتر در مورد اینشتوانیم با ما می

 کنیم. ای نآ چندان دور از دستاوردهایمان بآ شادکامی یاددر شینده
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 گذارانسیاستپیام برای 

 تا کندمی فراهم بستری ،کشور در بیماری این بومی ژنوم اطلاعات تونید با ویروس این پروتئومیکس و ژنومیکس شنانیز

 اعادلانآن شرایط بآ توجآ با و باشند پیشرو واکسن و دارو تونید بیماری، تشخیص خصوص در بتوانند کشور محققین

 .باشدمی برخوردار بالایی اونویت از زمینآ این در خودکفایی ،انمللیبین

 

 


