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 ها گونه سايرويروس كروناو  2019جديد ويروس كرونابررسي تكامل ژنتيكي 

  *سميه اسمعيلي رينه
 گروه زيست شناسي ،دانشكده علوم كرمانشاه، دانشگاه رازي،

  چكيده
نگراني است، يك  ايجاد شده )SARS-CoV-2( 2حادتنفسيسندروم كه با ويروس  )COVID-19( 2109ويروس  بيماري كرونا

آن وجود  حدواسطبا اين حال، هنوز اختلافاتي در مورد منشا اين ويروس و ميزبان . بهداشت عمومي است ي در زمينهبين الملل
 آمده از پنج حيوان وحشي دست بهكرونا ويروس هاي جديد ارتباط نزديكي با ويروس كرونا در اينجا ما كشف كرديم كه  .دارد

و  ) Paradoxurus hermaphroditus(، سيوت نخلي آسيايي )Paguma larvata(شامل سه گونه سيوت، سيوت نخلي نقابدار 
و بيني برگه اي سه دندانه اي )  Rhinolophus sinicus(گونه ديگري از سيوت و دو گونه خفاش، نعل اسبي سينكوس 

)Aselliscus stoliczkanus( ،ي ژنگان هومولوژ با اين حال، .بودند فيلوژنتيك درختانشعاب در  يك دركه  دارد)genome ( و
ORF1a  در حالي كه ويروس بالاترين  ،نيست حيوان پنج اين از شده مشتق ويروس همانندجديد  ويروساين  كه دهد نشان مي

   .دارد RaTG13هومولوژي را با كرونا ويروس خفاش
  .ساختاري ، ژنگان، تكامل ژنتيكي، پروتئين)SARS-CoV-2( 2تنفسي حادسندروم كرونا ويروس : كليدواژگان

  sesmaeili@razi.ac.ir :مسئول، پست الكترونيكي مترجم* 
سندروم كه با ويروس  19-، كوويد2109ويروس  بيماري كرونا

نگراني بين است، يك  ايجاد شده )SARS-CoV-2( 2حادتنفسي
ي سلامتي تهديدي جدي برا، و بهداشت عمومي المللي در زمينه

 ,Associationمردم و همچنين سيستم پزشكي و بهداشتي است 

2020; Suet al., 2020) .( پس از پذيرش  2019دسامبر  12از
مورد  80،585چين در مجموع   ، 2020مارس  5اولين بيمار تا 

-SARS ناشي از عفونت  مورد فوت 3016تاييد شده و مبتلا 

CoV-2وز اين بيماري در سراسر تا به امر .است را گزارش كرده
 اييافته و تبديل به يك بيماري عفوني جدي بر جهان گسترش

كشور  78در بيش از  .است سلامت انسان در سراسر جهان شده
فوت  338مورد تأييد شده و  17،637و مناطق خارج از چين 

با افزايش تعداد موارد اين بيماري، سازمان جهاني  .وجود دارد
را در  19-كوويد ابي خطر شيوع و تاثيرارزي (WHO)بهداشت 

بسيار زياد اعلام كرد  2020فوريه سال  28سطح جهاني در 
(Association, 2020; Lai et al., 2020; Su et al., 2020). 

، 19-كوويداند كه پاتوژن  نشان دادهمتعدد تا به امروز، مطالعات 
ها،   Coronavirus  جديد متعلق به خانواده  كروناويروسيك 
است، كه   Sarbecovirus و زيرجنس Betacoronavirus جنس
 زكيلوبا 30حدود مثبت با  RNA گان تك رشته اييك ژنشامل 
 Ceraoloand Giorgi, 2020; Jiang and Shi, 2020; Lai(است 

et al., 2020; Li et al., 2020;Lu et al., 2020; Zhou et al., 
يا ميزبان ين ويروس و ميزبان ، هنوز در مورد منشا ااما ).(2020

 هاي ليتحل .تي وجود داردنظرا آن اختلاف هاي حدواسط
جديد بيشترين شباهت  روسيورونا كه كمي دهد نشان  يتكامل

درصد  2/96با  RaTG13را با سويه كروناويروس خفاش 

البته تصور مي شود . دارد گانكل ژنهومولوژي نوكلئوتيدي در 
راسو، ، نظير مورچه خوار پانگولينكه گروههاي جانوري ديگر 

ميزبان هاي حدواسط بالقوه  ممكن استها نيز لاك پشت  و مار
براي اين ويروس باشند، كه نياز به شواهد بيشتر براي تأييد آن 

 ;Association, 2020; Guo et al., 2020; Ji et al., 2020(است 

Lam et al., 2020; Liet al., 2020; Liu et al., 2020a; Liu et 
al., 2020b; Xiao et al., 2020; Zhanget al., 2020a; Zhang et 

al., 2020b .(  
سويه  39و   SARS-CoV-2يها يتوالبراي بررسي اين موضوع، 

با استفاده از  گريد يگونه هاكروناويروس هاي متعلق به  از
DNAMAN 6، شكل طور كه در همان. مورد بررسي قرار گرفت 

سويه در چهار كلاد  41ه است، نشان داده شد 1
Alphacoronavirus ،Betacoronavirus ،Gammacoronavirus 

 SARS-CoV-2دو سويه . بندي شدند گروه Deltacoronavirusو 

كه ) 1شكل(هستند  Betacoronavirusمتعلق به كلاد  
خويشاوندي نزديكي با سويه هاي گونه هاي  سيوت نخلي 

سيوت نخلي آسيايي ، )Paguma larvata(نقابدار 
)Paradoxurus hermaphroditus ( و  گونه ديگري از سيوت و

)  Rhinolophus sinicus(دو گونه خفاش، نعل اسبي سينكوس 
دارند و ) Asellisus stoliczkanus(و بيني برگه اي سه دندانه اي 

  .يك انشعاب را در درخت فيلوژنتيك تشكيل مي دهند
اد كه همساني كل ژنگان هفت تجزيه و تحليل بيشتر نشان د

تحليل ديگري نشان داد كه كل  .درصد بود 89,07ويروس 
ويروس كه در يك انشعاب درخت قرار مي گيرند  7ژنگان  

  .درصد هم ساختار هستند 98/71
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توالي كامل ژنگاني . مي دهداز چين را نشان  2019تحليل فيلوژنتيكي كروناويروس هاي متعلق به گونه هاي مختلف و كروناويروس جديد  -1شكل

مثلث . طراحي شد 100درخت فيلوژنتيكي حداكثر درست نمايي با بوتسترپ . تحليل شدند .MEGA 5.0سويه كروناويروس با استفاده از نرم افزار  41
  .را نشان مي دهند  SARS-CoV-2هاي قرمز سويه هاي 

، 81/73سويه ها به ترتيب ، با ساير SARS-CoV-2در ميان آنها 
. درصد همساختار است 71,98و  58/74، 58/73، 60/73

  ORF1a ،ORF1abهمچنين بررسي كل ژنگان و ژن هاي 
،  68با  SARS-CoV-2 كرونا ويروس راسو با S proteinsو  

 SARS-CoV-2نشان داد كه همساني  36/47و  44/52، 96/46
شباهت را با كروناويروس هاي موجود در راسوها دارند كمترين 

و كروناويروس راسوها زيرگروه مجزايي را تشكيل مي دهند 
)Yang et al., 2020 .( بنابراين، از آنجا كه همساني SARS-

CoV-2  درصد است، فرض  75و اين كرونا ويروس ها كمتر از
همان ويروس حاصل از اين   SARS-CoV-2بر اين است كه 

 .پنج حيوان وحشي نيست

در مطالعه اي ديگر، سه ها،  يزنگمانه  نيا شتريب دييتا يبرا
كروناويروس غيرانساني و سه كرووناويروس مشتق از ميزبان 

همانطور . هاي مشكوك براي آناليز هم ساختاري انتخاب شدند
و  SARS-CoV-2نشان داده شده است،  1كه در جدول 

خفاش بالاترين ميزان همساختاري را در  RaTG13كروناويروس 
و ژن   )N(، ژن پروتئين نوكلئوكپسيد  ORF1abكل ژنگان، ژن 

دارند و همساختاري اسيدهاي آمينه اين ) Spike )Sپروتئين 
 97,41و  99,05، 98,55پروتئين ها در دو ويروس به ترتيب 

بنابراين نتايج نشان مي دهد كه دو ويروس روابط . درصد است
خويشاوندي ژنتيكي بالايي دارند كه نتايج مطالعات محققان 

 ;Jiang and Shi, 2020; Li et al., 2020(كند را تاييد ميديگر 

Paraskevis et al., 2020; Zhou et al., 2020.(  

  كرونا  و   SARS-CoV-2 در موجود   N پروتئين  آن،  لاوه برع

خفاش بالاترين همساني را داشته و تنها در   RaTG13ويروس 
از ) 267A/Qو  37S/P ،215G/S ،243G/S(چهار آمينو اسيد 

اسيد آمينه در  33دو ويروس در . يكديگر متفاوت هستند
همچنين، گزارش شده است . با يكديگر تفاوت دارند Sپروتئين

 داراي يك پپتيد منحصر به فرد SARS-CoV-2 كه ويروس

(PRRA)است، كه ممكن است در شكستن پروتئوليتيك  الحاقي
شد و بر تعداد توسط پروتئازهاي سلولي نقش داشته با S پروتئين

اين پپتيد ). Li et al., 2020(ميزبان و ميزان انتقال آن اثر بگذارد 
PRRA در پروتئينS  درSARS-CoV-2  قرار دارد و در
 103. خفاش وجود ندارد  RaTG13كروناويروس  Sپروتئين

در  ORF1ab پروتئين) درصد 1,45(جايگاه مختلف اسيد آمينه 
كس بررسي ها در اين تحقيق برع .دو سويه ويروس وجود دارد

و ساير   SARS-CoV-2نشان مي دهد كه هم ساختاري بين 
 90كروناويروس ها به استثناي مورچه خوار پانگولين كمتر از 

اين نتايج پيشتر نشان داده بود كه دو ). 1جدول (درصد است 
خفاش   RaTG13و كرونا ويروس   SARS-CoV-2ويروس

كل  هومولوژي . كديگر دارندرابطه خويشاوندي نزديكي با ي
كرونا و SARS-CoV-2  در Sو  ORF1ab  ،N ي، ژن هاگانژن
  R. sinicusكه از خفاش   Rs4874خفاش شبه سارس  روسيو

كه دهد  بود و اين نشان مي% 90جدا شده بود كمتر از 
ممكن  حمل شده توسط افراد مختلف خفاش روسيوروناك

  .است متفاوت باشد
و كرونا ويروس پانگولين نيز رابطه   SARS-CoV-2علاوه بر آن،

 Lam et al., 2020; Xiao(خويشاوندي نزديكي با يكديگر دارند 

et al., 2020; Zhang et al., 2020b( ، نبودن كامل  دليل  به   اما  
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  .و شش سويه كروناويروس از ميزبان هاي مختلف در چين SARS-CoV-2درصد همولوژي  -1جدول
Spike 

protein 

N protein ORF1ab Complete 

genome 

Host Isolate 

71.44 87.79 79.23 73.58 Civet SARS coronavirus civet020(AY572038)  

68.17 87.55 79.23 74.58 Aselliscus stoliczkanus Bat SARS-like coronavirus As6526 (KY417142)  

71.29 87.94  79.18  71.98  Rhinolophus sinicus Bat SARS-like coronavirus Rs4874(KY417150)  

30.89 33.70  38.47  34.97  Mink Alphacoronavirus Mink/China/1/2016(MF113046)  

92.86 96.9  96.5  93.7  Rhinolophus affinis coronavirus isolate RaTG13(MN996532)  

90 95  ? ? Manis javanica Pangolin coronavirus(MT084071)  

      

توالي ژنگان آن در بانك ژن، مقايسه كامل آنها و بررسي اين كه 
همچنين، . آيا پانگولين ميزبان حدواسط است، امكان پذير نيست

مستقيماً از پنگولين ها  SARS-CoV-2 گزارش شده كه ويروس
-SARSبنابراين، رابطه بين ). Li et al., 2020(شود  ناشي نمي

CoV-2  ميزبان پانگولين و اينكه ا ويروس پانگولين كرونو
 ي نيازاست، به تحقيقات بيشتر SARS-CoV-2  حدواسطي براي

  .دارد

ژنگاني سويه هاي مختلف اگر چه كل توالي كه  ذكر است  ابلق
SARS-CoV-2  (است ) 9/99(تقريبا يكسانCeraolo and 

Giorgi,2020; Li et al., 2020; Lu et al., 2020; Paraskevis et 
al., 2020 (كند  اما ويروس در بدن بيماران جهش مي)Zhao et 

al., 2020 .( جهش ها عمدتا در سويه هاي مختلفSARS-

CoV-2  در پنج ژنS ،N ،ORF8،ORF3a  وORF1ab  رخ
 ,.Zhao et al(درصد جهش ها، غير مترادف هستند 42دهند و مي

بيماران آلوده سطوح بالايي از تنوع ويروسي در بعضي ). 2020
كه ) Shen et al., 2020(يافت شده است  SARS-CoV-2به 

نشان مي دهد ويروس ها در حال سازش با محيط بدن انسان 
. بوده و ژنگان آن در جمعيت هاي انساني در حال تكامل اند

بنابراين، شناسايي و بررسي دقيق جهش و تكامل ويروس در 

اي ضروري به  ن گونهجمعيت ها و همچنين مكانيسم انتقال بي
  .نظر مي رسد

 قاتي، ما در مورد تحقجينتا نيبه طور خلاصه، بر اساس ا
SARS-CoV-2 چند فكر داريم ندهيدر آ: 

1- SARS-CoV-2  كروناويروس خفاشرابطه نزديكي با 
RaTG13)bat coronavirusRaTG13 ( با كرونا ويروس دارند، اما

فاصله شده در اين مطالعه هاي ديگر آناليز  جدا شده از گونههاي 
ميزبان  R. affinis آيااينك پرسش اين است كه،  .زيادي دارد
 است؟  SARS-CoV-2 مخزن سازي

تكامل يافته باشد آيا ميزبان R. affinis از  SARS-CoV-2 اگر -2
  .ديگري نيز در جهش ويروس دخيل است

 نيامده است، ايا جانور R. affinis  از SARS-CoV-2گرا -3
 و نوتركيبي برايكليدي،  واسطحد ميزبان عنوان به است كنمم

  .دنك عمل SARS-CoV-2 تكامل
-SARS با توجه به محدوديت داده ها، آيا منابع ديگري از -4

CoV-2  وجود دارد كه ارزش تحقيق و تجزيه و تحليل بيشتر را
 .داشته باشد
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