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به نام ایزد یکتا
ویروس  ها که به عنوان عوامل بیماریزا در تمام موجودات زنده اعم از انسان، حیوان، گیاهان و... مى باشند، سلامت جوامع 
حیاتى را مورد تهدید قرار مى دهند، از صد سال پیش شناخته شده اند و معضلاتى را مخصوصاً براى جامعه بشرى ایجاد 
کرده اند از جمله ایجاد پاندمى در چند سال گذشته که باعث مرگ و میر بالا در سراسر جهان گردید و دنیا را مواجه با 
خسارات جانى-مالى و اجتماعى نمود. ثابت گردید که مبارزه با این عوامل خطرناك بیماریزا براى حفظ سلامت اجتماع از 
جهت خاصى برخوردار است و با پیشرفت هایى که در مورد شناسائى، کنترل و درمان بیمارى هاى ویروسى که به صورت 
چشمگیرى حاصل مى گردد ایجاب مى نماید که این پیشرفت هاى بروز و اطلاعات جدید روزانه در ویروس شناسى به تمام 
متخصصین و پژوهندگان ویروس شناسى منتقل و مسائل علمى ردوبدل گردد و این اطلاع رسانى با برگزارى همایش ها 

و سخنرانى ها توسط انجمن ها و موسسات ویروس شناسى صورت مى پذیرد.

ویروس شناسان کشور از سال 1378 با تشکیل انجمن علمى ویروس شناسى ایران و متعاقب آن برگزارى اولین کنگره 
ویروس شناسى یکى از مهمترین گام هاى بنیادین را در مسیر تقویت و توسعه این علم و ارتقاء سلامت جامعه برداشتند در 
حال حاضر سیاستگذارى، برنامه ریزى و سازماندهى مناسب موجب شده است که در حال حاضر اعضا این انجمن به بیش 
از 600 نفر رسیده و این جز با تلاش بى دریغ و انگیزه هاى بشر دوستانه میسر نبود. گروه هایى مثل تیم برگزارى مجله 
علمى ویروس شناسى، تیم برگزارى سمینار هاى علمى ماهانه، تیم دانشجویى انجمن، کارگروه تدوین برنامه راهبردى 
انجمن، کارگروه تبیین جایگاه و توسعه رشته ویروس شناسى، تیم برگزارى کنگره و... از چشم انداز و اهداف بلند این 

انجمن بوده که تاکنون با کوشش فراوان اعضا و عنایت خداوند متعال به غالب آنها دست یافتیم.

کنگره ویروس شناسى هم یکى از دستاوردهاى ارزشمند همین عزیزان است که در طول 7 کنگره قبلى ثمرات درخشانى 
را بدنبال داشت و مهمترین آن انسجام علمى بیشتر در کشور و تقویت ارتباطات و تجربیات میان محققین این رشته و 
رشته هاى مرتبط و همچنین متخصصین بالینى بوده است. حال که به لطف پروردگار هفتمین کنگره برگزار خواهد شد 
برخود لازم مى دانم که ضمن تشکر از همه همکارانى که در این امر قبول زحمت نموده و براى برگزارى هرچه پرثمرتر این 
کنگره تلاش بى وقفه کردند، از تمامى محققین، اساتید، صاحب نظران و دانشجویان در مقاطع و رشته هاى مختلف دعوت 
مى نمایم تا با حضور و مشارکت ارزنده خود در این هم اندیشى و گردهمایى علمى مهم در دستیابى به اهداف عالى انجمن 

علمى ویروس شناسى ایران سهم بسزایى داشته باشند و آینده اى ثمر بخش تر براى این رشته را در کشور رقم بزنند.
در ایران اساتید و پژوهنده گان متعتددى در طى سال هاى گذشته در ابران با فعالیت هاى اموزشى و پژوهشى در 
شناسایى، تشخیص، کنترل و پیشگیرى از عفونت هاى ویروسى کوشش ها و فعالیت هاى زیاد نموده و در پیشبرد این علم 
سهم بسزایى داشته اند و در همایش هاى ویروس شناسى گذشته در هر دوره از این پیشکسوتان تقدیر و قدردانى گردیده 
و در این همایش دو تن از اساتید فرهیخته ویروس شناسى چون آقایان دکتر ایزدپناه و دکتر کیوانفر که فعالیت هاى 
زیادى در طول سال هاى خدمت خود در پیشرفت این علم از طریق آموزش و پژوهش داشته اند و از پیشکسوتان در این 

پیام رئیس کنگره

دکتر محمود شمسى شهرآبادى
استاد ویروس شناسى
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به نام نامى دوست
بروز پاندمى کووید-19 در سال 2019 علیرغم خسارت  هاى سنگین جانى و مالى که بر جاى گذاشت، تغییرات شگرفى 
در رویکردها و رفتارهاى اجتماعى، علمى، اقتصادى، سیاسى و ... چه در سطح ملى و چه در سطح بین المللى ایجاد کرد. 
در بعد علمى، بسیارى از مردم و دولتمردان به لزوم تقویت زیرساخت هاى بهداشتى کشور و جایگاه رفیع دانشمندان 
در عبور از بحران هاى مرتبط با سلامت بیش از پیش آگاه شدند. در جریان پاندمى، ویروس شناسان در کانون توجه 
و اعتماد سایر متخصصین علوم پایه و بالینى، خبرگزارى  ها و عامه مردم واقع شدند و این قشر زحمتکش پاسخگوى 
سئوالات بیشمار مخاطبان شدند. متخصصین ویروس شناسى در آزمایشگاه هاى تحقیقاتى، تشخیصى و تولیدى همگام با 
کادر محترم درمان کوشیدند تا تعداد بیشترى از مردم از این پاندمى مهلک به سلامت عبور کنند. در نتیجه این تلاش ها 
و اطلاع رسانى ها، اطلاعات متخصصین و عامه مردم از دانش ویروس شناسى و واکسن هاى ویروسى به هیچ عنوان با 
دوران پیش از پاندمى قابل مقایسه نیست. توجه و اعتماد بحق مردم به ویروس شناسان از طرفى مایه افتخار و مباهات 
است و از طرف دیگر بار مسئولیت آنان را سنگین تر مى نماید. ویروس شناسان باید دانش خود را به روز نگه دارند و 
پیوسته بر مهارت هاى خود بیفزایند تا بتوانند در موقعیت هاى مقتضى با ارائه اطلاعات و راهکارهاى صحیح به مدیران 
حوزه بهداشت، تشخیص سریع و دقیق عوامل بیماریزا و نیز تولید واکسن ها و داروهاى موثر دین خود نسبت به سلامت 

مردم را ادا نمایند.
در برگزارى هشتمین کنگره ویروس شناسى ایران، تلاش شد تا با بکارگیرى خرد جمعى مدل جدیدى از برگزارى کنگره 
پیاده سازى شود به نحوى که حداکثر بهره بردارى از مدت زمان برگزارى کنگره بعمل آید. در این راستا براى هریک از 
محورهاى کنگره دو پنل مجزا (پنل آموزشى و پنل تحقیقاتى) برنامه ریزى شد. در پنل آموزشى که داراى امتیاز بازآموزى 
است، عمدتا پیشکسوتان سخنرانى مى نمایند و در پنل تحقیقاتى مقالات وزین و ارزشمند محققین حوزه ویروس شناسى 
براى مخاطبین ارائه مى گردد. امید است این کنگره نقش مهمى در تبادل اطلاعات تمام حوزه هاى ویروس شناسى اعم 
از انسانى، دام، طیور، آبزیان و گیاهى بین ویروس شناسان و سایر علاقمندان ایفا نماید. همچنین باعث افتخار است 
که در این کنگره، از دو شخصیت برجسته ویروس شناسى کشور، جناب آقاى دکتر ایزدپناه و جناب آقاى دکتر 

کیوانفر تجلیل بعمل مى آید.
در پایان بر خود واجب مى دانم از تمامى اشخاص و سازمان هایى که به هر نحو ممکن از مشارکت در کمیته هاى اجرایى 
و علمى گرفته تا حمایت از کنگره، در برگزارى شایسته هشتمین کنگره ویروس شناسى ما را یارى کردند صمیمانه 

سپاسگزارى نمایم.

پیام دبیر اجرایی کنگره

دکتر محمدکاظم شاه کرمى 
عضو هیئت علمى موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازى رازى
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شاید به جرات بتوان گفت که نقش شگرف تحقیقات در زندگى بشر بیش از هر زمانى  در تاریخ در پاندمى 
کووید-19 نمایان گردید جایى که سال ها تلاش محققین سراسر دنیا در تحقیقات ضد ویروسى و زیست 
فناورى با توسعه نسل هاى نوینى از داروها و واکسن ها بر علیه ویروس سارس کوو2 جلوه گر گردید که سبب 
نجات جان میلیون ها انسان در این مدت گردید. همین موضوع سبب گردید تا نقش علم ویروس شناسى 
به عنوان یکى از رشته هاى علمى تعیین کننده در دنیاى جدید در برابر پاندمى اخیر و همچنین در تقابل با 

ویروس هاى ناشناخته و تکامل ناگزیر ویروس هاى موجود بیش از هر زمانى بر همگان آشکار گردد. 
گردهمایى هاى علمى به عنوان کانون ارتباطات علمى بین محققین و صاحب نظران به منظور تبادل نظر 
یافته ها و ایده هاى جدید مى تواند نقش بسیار مهمى در توسعه علم ایفا نماید. در این راستا با توجه به ایفاى 
نقش منحصر به فرد ویروس شناسان در برابر پاندمى کووید بدون شک کنگره ویروس شناسى صحنه تبادل 

اطلاعات و تجارب گرانقدر این محققین خواهد بود. 
بر این اساس انجمن ویروس شناسى ایران افتخار دارد تا هشتمین کنگره ویروس شناسى ایران را با دعوت 
از همه اساتید، دانشجویان و صاحبان ایده در تیر 1401 برگزار نماید تا این عزیزان با حضور فعال و ارائه 

دستاوردهاى خود ما در در برگزارى هر چه بهتر این رویداد یارى رسانند.

پیام دبیر علمی کنگره

دکتر امیر قائمى
دانشیار انستیتو پاستور ایران
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هشتمین کنگره ویروس شنا!  ایران

دکتر محمود شمسى شهر آبادى (رئیس کنگره)
دکتر امیر قائمى (دبیر علمى  کنگره)

دکتر محمدکاظم شاه کرمى (دبیر اجرایى کنگره)
دکتر بابک شهباز (امورمالى و جذب اسپانسر)

اعضاى کمیته علمى (به ترتیب حروف الفباى فارسى نام خانوادگى)

(ņěěˀʳ ŅćḜİđ) ĺˁ ņĻʧńćĔ̵ć ˺ėĐ ĒĻďļ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ˑʩļ đćˈʔ ˸ĈŃʧİ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ˑ˒ˀʯ ˸ćĔŃļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ˺ʧėĐēŀ̷ đćˌŃ̵ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ŁĈʩʱđˌ̶ć ŉć ʣļćĔİ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ĺʧķĘ ř̶ćēĈˀʯ čŕ˫ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņ˩ʳēŀ̷ ŅđĈń Ḝİđ

(đĈʪĘć) Ņŕʶćˌˁ ĒĻďļ ĒʧĘ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ņʩʧėĐ Ėʲŀ̶ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ćĔńˈ łʰŔ˄ ĶʧķˁĒĻďļ ĒʧĘ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ŅŔŀĻʧʳ ņķĤ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņĸňˁ łʩʧĻŃʳ Ḝİđ

(ņěěˀʳ ŅćḜİđ) ņʲĈĘćĔ˃ Ĕʦũć Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ŀĳʪĘćē Ĉʩʧļ Ḝİđ

کنگره کنگرهارکان  ارکان 
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( ēĈʧ˒ʲćđ) ř̶Ĉ˗ē đĈńĔ˫ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ˸Ĉʧ˫ēĈĤ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņķ˗Ĉ˫ ĺʰŕļ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ņĐŀʪ˫ łĻĠĈ˫ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ˑˀʯŔŀʲ Ēʧ˓Ĕ˫ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ņńĈˁ ˸ĈĻʧķĘ łʰŔŀĐ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņļĔİ ŁĈ˓ ĺ˛Ĉİ ĒĻďļḜİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) Ņŕ̶̛Ŀ ņďĸĈĜ ņ˨ğěļḜİđ

(đĈʪĘć) ŅŔŀ̷Ĉ˓ đĈʯʔ ņ˨ʧĜ Ĉ˗ē đŀģėļ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ņĻʧķĘ ĒʧĐĿ Ḝİđ

 ( ēĈʧ˒ʲćđ) Ņŕʪ˓ŀ˓ ĒʧĻďĸćĒʦĤ Ḝİđ

(ņěěˀʳ ŅćḜİđ) ˯̶ĒĜ Ĉʪʰ̛ʔ ŁĔńˈ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ņʦďļ Ĉ˗ē ĒʧĘ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ŅĒʲŀįļ ĔŃ˂ŀʩļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ĒʯŕŃļ łʲćĿŕ̷ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ņ˨ğĸ ˺ėďļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņļŀěģļ đŀĻďļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) Ņć ł˫ŀˬŀļ ˺ėďļ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ēŀ̷ŔđĈʲ đŀģėļ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) đĈ˒ʲćĿŔ đćđĔŃļ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ņĸŀ˫ˈđ ņĻʧ˚Ĥ đŀĻďļ ĒʧĘ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ŅŔĿŕĘ ĵĈĻˁ Ḝİđ( ēĈʰđĈʪĘć) ˈŔĿĈ˒İ ˺ėďļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ēŀ̷ łʲćˈŕ˫ łʰĒŃļ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņėʧʲ Ĕ˫ŀķʧʲ Ḝİđ

(đĈʪĘć) ř̶ćĔʦʳ ˸ĈʾʧķĤ Ḝİđ

( ēĈʰđĈʪĘć) ņĸĿ ŅĈʰŔŀ̷ ˺ėĐ ĒĻďļ Ḝİđ( ēĈʧ˒ʲćđ) ņĻʧĐē łʲŀ̷ Ḝİđ

( ēĈʧ˒ʲćđ) ŁĈʩʱĈ˗ē Ĉ˗ēĒĻďļ  Ḝİđ
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Ņŕ̶ćˌˁ ĒĻďļ ĒʧĘ Ḝİđ ņ˨ğĸ ˺ėďļ Ḝİđ

ř̶Ĉ˗ē đĈńĔ˫ Ḝİđ Ņ̛ĿŔŀʲ ŅĒŃļ Ḝİđ 

ćĔńˈ łʰŔ˄ Ķʧķˁ ĒĻďļ ĒʧĘ Ḝİđ 

ŁĈʩʱ Ĉ˗ē Ĉ˗ēĒĻďļ Ḝİđ ŅĒʲŀįļ ĔŃ˂ŀʩļ Ḝİđ

đćˈʔ ŅŔĈʪˀļ ʣģķĠ Ḝİđ

ŅŔŀĻʧʳ ņķĤ Ḝİđ 

ˑʩļđćˈʔ ˸ĈŃʧİ Ḝİđ ņńĈʾʲĈĻʧķĘ łʰŔŀĐ Ḝİđ

Ņŕʪ˓ŀ˓ ĒʧĻďĸćĒʦĤ Ḝİđ

دبیران علمى پنل هاى آموزشى و آزاد (به ترتیب حروف الفبا)

اعضاى کمیته اجرایى (به ترتیب حروف الفباى فارسى نام خانوادگى)

Ņŕʧ˓đēć ĺʲĈ˃ ĶĜć ņʩ˓ĿŔ Ĉėʰŕ̷ ĺʲĈ˃

 ˞ʧķʯ ĒĻďļ ŅĈˬʔ

ēŀ̷ŕ˨ģˁ ņķĤ ŅĈˬʔ

ņʦ̭ʦĐ ĹćĔŃ̵ ŅĈˬʔ

ˑʪĘĔ̷ ĺ˛ĈİĒĻďļ ŅĈˬʔ

ņˢćĔ˂ ŅĒŃļ Ḝİđ ŅĈˬʔ

ˈĈʦŃ˓ ĮʯĈʯ Ḝİđ ŅĈˬʔ

 Łđćˈ ʜĔĤ ˺ʧĳʲ ĺʲĈ˃

ņļĔİ ŁĈ˓ ēĈʰ̛Ĉļ ŅĈˬʔ

łʿʯđĔİ ēŀ̷ŕ˨Ĝ ćĔńˈ ĺʲĈ˃

ʡʰŕˢ łʰĒŃļ ĺʲĈ˃

ŅđĈʯʔ ˺ĻŃ̵ Ĉ˗ĔʧķĤ Ḝİđ ŅĈˬʔ

ŅđĈʯʔ ˺ĻŃ̵ Ēʧʾļ ŅĈˬʔņļňĘ ćĔʧĻĘ ĺʲĈ˃

˸ćĒʩˀĘ łʧʩėĐ ĺʲĈ˃
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ŀĸ ŅđēĿćĒ˃ ˸ĈėŃļ ĺʲĈ˃

ņʩʧėĐ đćŀˁ ĒʧĘ ŅĈˬʔ

ņʩʧėĐ łļŀěģļ ŁĒʧĘ ĺʲĈ˃

ņʩʧėĐ ŀʪĘĔ̷ ĺʲĈ˃

ŅĒʩʯŀ̶đ łʧ˗Ĕļ ĺʲĈ˃ņˬĈėʰ ĒĻďļ ŅĈˬʔ

đĈ˓ŀʲ ĒʧĻĐ ŅĈˬʔ

ʣʰĈĘ ņʲĈʦ̭ʪ˒ʱ ņĻʰĒˬ ĒĻďļ ŅĈˬʔ

đĔ˨ʩļ Ģ˫Ĉʲ łĻĠĈ˫ ĺʲĈ˃

ņĻ˛Ĉİ ĒĻďļ ŅĈˬʔ
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کنگره  مالى  حامیان 
مالى): کمک  میزان  ترتیب  (به 

ĒļēĈ˫ ˸̜ŀ̶Ŕʔ ʣİĔ˓

Ņ̛ćē Ņ̛ĈĘ ĹĔĘ Ŀ ˺ ėũćĿ ʞĈ˩ʧ˩ď  rłėĘŀļ

˸ĈʪėķĴ ņʲĈļēđ ņʪ˓ćĒŃ  ̵ʞĈļĒ  ˃Ŀ ņį˓ˌ  ̷ĹŀķĤ ŁĈĳ˒ʲćđ

ʣėʰ̛ ʡĠ ĈʰĒŃļ ʣİĔ˓

Ņ̛ŔĿĈ˒İ ̒ ̶Ŀŕ  rĿ ː ˈŀļʔ ،ʞĈ˩ʧ˩ď  r˸ ĈļˈĈĘ
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کنگره علمى  حامیان 
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برنامه روزانه کنگرهبرنامه روزانه کنگره

ایران
هشتمین کنگره ویروس شناسى 



الف- برنامه روزانه پنل هاى آموزشى

برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

کووید، منشا و تشخیص

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۱

افتتاحيه۸:۳۰ الی ۹:۳۰

تلاوت قرآن کريم، پخش سرود ملی، 
خوشامدگويی توسط مجری، 

سخنرانی رئيس انجمن 
ويروس شناسی، سخنرانی رئيس 
کنگره، سخنرانی دکتر پناهيان، 

گزارش دبير علمی کنگره، 
گزارش دبير اجرايی، 

تجليل از استاد ايزدپناه و استاد 
کيوانفر، سخنرانی استاد ايزدپناه، 

سخنرانی استاد کيوانفر 

دکتر سيد محمد جزايری افتتاحيه پنل۹:۳۰ الی۹:۳۵
دکتری تخصصی 

ويروس شناسی پزشکی؛ 
دانشگاه علوم پزشکی 

تهران (استاد)

۹:۳۵ الی ۱۰/۰۰

 Cycle  of ارتباط بين
Threshold (Ct) در تست های 
Real Time PCR در بيماران 
کوويد ۱۹ با موج های اپيدميک 

کورونا در کشور

دکتر سيد محمد جزايری
دکتری تخصصی 

ويروس شناسی پزشکی؛ 
دانشگاه علوم پزشکی 

تهران (استاد)

استراحت۱۰/۰۰ الی ۱۰:۰۵

شبکه تشخيص آزمايشگاهی ۱۰:۰۵ الی ۱۰:۳۰
دکتر محمد حسن پوريای ولیکوويد ۱۹ در ايران

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی؛ 

انستيتو پاستور 
ايران(استاديار)

استراحت۱۰:۳۰ الی ۱۰:۳۵

۱۰:۳۵ الی ۱۱:۰۰
چالش های تشخيص بالينی 

و آزمايشگاهی  کوويد ۱۹ در 
بالغين در ايران

دکتر  بهروز بنی واهب
متخصص بيماری ها ی 
عفونی ؛ دانشگاه علوم 
پزشکی بيرجند(استاد)

استراحت۱۱:۰۰ الی۱۱:۰۵

۱۱:۰۵ ای ۱۱:۳۰

کاربرد کيت ELISA  و 
کيت تشخيص سريع به 

روش ايمونوکروماتوگرافی 
در تشخيص COVID-19  و 

چالش های پيش رو

دکتر سيد جليل ذريه زهرا
دکتری تخصصی 
ويروس شناسی 

(دانشيار)

پنل پرسش و پاسخ ۱۱:۳۰ الی ۱۲:۰۰

اعضای پنل:
دکتر سيد محمد جزايری (دبير برنامه)، دکتر شيرين سياح فر، دکتر مصطفی صالحی وزيری دکتر سيد جليل ذريه زهرا
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

درمان و واکسن کووید

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

 ۱۴۰۱/۴/۲۱

دکتر کيهان آزادمنشافتتاحيه۱۲:۳۰ الی ۱۲:۴۰
دکترای زيست فناوری 
پزشکی،استاد انستيتو 

پاستور ايران

دکتر کيهان آزادمنش آينده واکسن های کرونا۱۲:۴۰ الی ۱۳:۰۵
دکترای زيست فناوری 
پزشکی،استاد انستيتو 

پاستور ايران

استراحت۱۳:۰۵ الی۱۳:۱۰

دکتر آميتيس رمضانیدوز بوستر واکسن کرونا۱۳:۱۰ الی ۱۳:۳۵
متخصص بيماری های 

عفونی و گرمسيری،استاد 
انستيتو پاستور ايران

استراحت۱۳:۳۵ الی ۱۳:۴۰

۱۳:۴۰ الی ۱۴:۰۵
اهميت پلت فرم های مختلف 
برای توليد واکسن کوويد ۱۹ 

در ايران
دکتر اصغر عبدلی

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،دانشيار  انستيتو 

پاستور ايران

استراحت۱۴:۰۵ الی ۱۴:۱۰

۱۴:۱۰ الی ۱۴:۳۵
همبستگی ها و جانشين های 

حفاظت ناشی از واکسن
 (Correlates & Surrogates of
 Vaccine-Induced Protection)

دکتر مجتبی نوفلی
دکترای ميکروب شناسی 
پزشکی،دانشيار موسسه 
تحقيقات واکسن و سرم 

سازی رازی

استراحت۱۴:۳۵ الی ۱۴:۴۰

دکتر محبوبه حاج عبدالباقی تازه های درمان کوويد ۱۴:۴۰۱۹الی ۱۵:۰۵
متخصص بيماری های 

عفونی و گرمسيری،استاد 
دانشگاه علوم پزشکی 

تهران

پنل پرسش و پاسخ۱۵:۰۵ الی ۱۵:۳۰

اعضای پنل:
دکتر کيهان آزادمنش (دبير برنامه)، دکتر آميتيس رمضانی، دکتر محبوبه حاج عبدالباقی، دکتر اصغر عبدلی، دکتر مجتبی نوفلی
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى دامى

تخصص سخنرانسخنرانعنوانساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۱

دکتر محسن لطفیافتتاحيه۱۶ الی ۱۶:۱۰

مروری بر عفونت های پاراپاکس ۱۶:۱۰ الی ۱۶:۳۵
ويروسی در حيوانات اهلی

دکتر مسعود رضا صيفی آباد 
شاپوری

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی،

استاد تمام دانشگاه 
شهيد چمران اهواز

استراحت۱۶:۳۵ الی ۱۶:۴۰

شواهدی مبنی بر وقوع نوترکيبی ۱۶:۴۰ الی۱۷:۰۵
دکتر مهران بخششژنتيکی در خانواده رابدو ويريده

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی،
دانشيار موسسه 

تحقيقات واکسن و 
سرم سازی رازی

استراحت۱۷:۰۵ الی ۱۷:۱۰

۱۷:۱۰ الی ۱۷:۳۵
پاسخ های زيست شناختی ايمنی به 
ويروس ها: جنگ و گريز يا حفظ 

و حراست
دکتر غلام رضا نيکبخت بروجنی

دکتری تخصصی 
ميکروب شناسی،  استاد 

دانشکده دامپزشکی 
دانشگاه تهران

استراحت۱۷:۳۵ الی ۱۷:۴۰

بررسی تغييرات ويروس تب برفکی ۱۷:۴۰ الی ۱۸:۰۵
در ايران طی سال های ۲۰۱۹-۲۱

دکتر سيد محمود عظيمی 
دزفولی

دکتری تخ صصی 
ويروس شناسی پزشکی

دانشيار موسسه 
تحقيقات واکسن و 
سرم سازی رازی

استراحت۱۸:۰۵ الی ۱۸:۱۰

شناسايی و آناليز فيلوژنتيک ۱۸:۱۰ الی۱۸:۳۵ 
دکترهادی پورتقیپاروويروس تيپ ۲ سگ در ايران

دکتری تخصصی 
ميکروب شناسی، استاديار 

دانشگاه آزاد کرج

استراحت۱۸:۳۵ الی ۱۸:۴۰

۱۸:۴۰ الی ۱۹:۰۵
بيماری های کاپری پاکس 

ويروس ها و فرصتهای کنترل آن 
در ايران

دکتری تخصصی دکتر محمد حسن ابراهيمی جم
ميکروبيولوژی

پنل پرسش و پاسخ۱۹:۰۵ الی۱۹:۳۵

اعضای پنل:
دکتر محسن لطفی(دبير برنامه)، دکتر مهران بخشش، دکتر مسعود رضا صيفی آباد شاپوری، دکتر غلام رضا نيکبخت بروجنی، 

دکتر سيد محمود عظيمی دزفولی، دکترهادی پورتقی، محمد حسن ابراهيمی جم

  
 

 
 

18



برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

بیمارى هاى ویروسى تنفسى

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۲

دکتر طلعت مختاری آزادافتتاحيه۹:۰۰ الی ۹:۱۰
(دبير برنامه)

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی، استاد دانشگاه 

علوم پزشکی تهران

انفلوانزا  در دوران پاندمی ۹:۱۰ الی ۹:۳۰
دکتر فاطمه فتوحیکرونا

دکترای تخصصی ويروس 
شناسی

رتبه علمی: استاد
انستيتو پاستور ايران تهران

استراحت۹:۳۰ الی۹:۳۵

عفونت های تنفسی ويروسی ۹:۳۵ الی ۹:۵۵
دكتر ژيلا ياورياندر کودکان

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی، دانشيار

دانشگاه علوم پزشکی تهران

استراحت۹:۵۵ الی ۱۰:۰۰

۱۰:۰۰الی ۱۰:۲۰
ويروس سينسيشيال تنفسی 
(RSV) چالش های گذشته، 

حال و آينده
دکتر وحيد سليمی

دکترای تخصصی ويروس 
شناسی

پزشکی، استاد
دانشگاه علوم پزشکی تهران

استراحت۱۰:۲۰ الی ۱۰:۲۵

واکسيناسيون بر عليه ۱۰:۲۵ الی ۱۰:۴۵
دکتر طراوت بامدادعفونت های تنفسی ويروسی

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی 
پزشکی،دانشيار

دانشگاه تربيت مدرس

استراحت۱۰:۴۵ الی ۱۰:۵۰

۱۰:۵۰ الی ۱۱:۱۰
ويروس های آنفلوآنزای فوق 
حاد پرندگان؛ خطر بالقوه 
يک پاندمی در جمعيت 

انسانی
دکتر عباس جمالی

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی، استاديار

انستيتو پاستور ايران تهران

عفونت های ويروسی تنفسی ۱۱:۱۰- ۱۱:۳۰
دکتر آفاق معطریدر افراد مسن

دکترای تخصصی ويروس 
شناسی

رتبه علمی: استاد
دانشگاه علوم پزشکی شيراز

پنل پرسش و پاسخ۱۱:۳۰ الی ۱۲:۰

اعضای پنل:
دکتر طلعت مختاری آزاد(دبير برنامه)،  دکتر فاطمه فتوحی، دكتر ژيلا ياوريان، دکتر طراوت بامداد، دکتر عباس جمالی
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

بیمارى هاى ویروسى گوارشى

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

 ۱۴۰۱/۴/۲۲

دکتر علی تيموری(دبير افتتاحيه۱۲:۳۰ الی ۱۲:۴۰
برنامه)

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی  

استادياردانشگاه علوم 
پزشکی همدان

۱۲:۴۰ الی ۱۳:۰۵
مروری بر استروويروس 
وکلسی ويروس ها در 
عفونت های گوارشی

دکتر مظاهر خدا بنده لو
دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،دانشياردانشگاه 
علوم پزشکی کردستان

استراحت۱۳:۰۵ الی۱۳:۱۰

۱۳:۱۰ الی ۱۳:۳۵
آدنوويروس های در 
عفونت های گوارشی 

کودکان
دکتر نيلوفر نيسی

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی  

استادياردانشگاه علوم 
پزشکی اهواز

استراحت۱۳:۳۵ الی ۱۳:۴۰

مروری بر روتاويروس و ۱۳:۴۰ الی ۱۴:۰۵
دکتر هادی رضوی نيکوالگوی های اپيدميولوژی آن

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی، دانشيار 

دانشگاه علوم پزشکی 
گلستان

استراحت۱۴:۰۵ الی ۱۴:۱۰

واکسن های روتاويروسی و ۱۴:۱۰ الی ۱۴:۳۵
اهميت آنها

دکتر سيد داوود موسوی 
نسب

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،  استاديار 
انستيتو پاستور ايران

استراحت۱۴:۳۵ الی ۱۴:۴۰

انتروويروس ها به عنوان ۱۴:۴۰الی ۱۵:۰۵
دکتر مجتبی راستیعوامل گوارشی در جهان

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی، 

استادياردانشگاه علوم 
پزشکی جندی شاپور 

اهواز

پنل پرسش و پاسخ۱۵:۰۵ الی ۱۵:۳۰
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى آبزیان

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۲

افتتاحيه۱۶ الی ۱۶:۱۰
دکترسيد  محمد 
جليل ذريه زهرا 

(دبير برنامه)

دکتری تخصصی بهداشت و 
بيماری های آبزيان (گرايش ويروس 

شناسی)،  دانشيار پژوهشی
مؤسسه تحقيقات علوم شيلاتی کشور

بيماری کوی هرپس ويروس: ۱۶:۱۰ الی ۱۶:۳۵
تهديدی برای پرورش ماهی کپور در 

ايران و جهان
دکتر مجتبی عليشاهی

دکتری تخصصی بهداشت و 
بيماری های آبزيان، استاد دانشگاه 

شهيد چمران اهواز

استراحت۱۶:۳۵ الی۱۶:۴۰

۱۶:۴۰ الی ۱۷:۰۵
کاربرد روش ايمونوکروماتوگرافی در 
تشخيص سريع بيماری سپتی سمی 
خونريزی دهنده ويروسی (VHS) در 

کنار روش های روتين
دکتر محدث قاسمی

دکتری تخصصی بهداشت و 
بيماری های آبزيان، استاديار 

پژوهشی مؤسسه تحقيقات علوم 
شيلاتی کشور

استراحت۱۷:۰۵ الی۱۷:۱۰

۱۷:۱۰ الی ۱۷:۳۵
microRNA ها و نقش آنها در 
عفونت  ناشی از رابدوويروس های 
ماهی قزل آلای رنگين کمان

دکتر سيد امير حسين 
جلالی

دکتری بيوتکنولوژی
دانشيار دانشگاه صنعتی اصفهان 

پژوهشکده زيست فناوری و 
مهندسی زيستی

استراحت۱۷:۳۵ الی ۱۷:۴۰

۱۷:۴۰ الی ۱۸:۰۵
بررسی وضعيت بيماری لکه سفيد 

ميگو (WSD) و راه های پيشگيری از 
آن در کشور

دکترعقيل دشتيان 
نسب

دکتری تخصصی بهداشت و 
بيماری های آبزيان،

استاديار پژوهشی مؤسسه 
تحقيقات علوم شيلاتی کشور

استراحت۱۸:۰۵ الی ۱۸:۱۰

۱۸:۱۰ الی ۱۸:۳۵

عنوان سخنرانی: 
بيماری نکروز عصبی ويروسی  

(VNN) در ماهيان دريايی، استقرار 
ايمنی زيستی در مزارع پرورش 

ماهيان دريايی

دکتر حسين هوشمند
دکتری تخصصی بهداشت و 

بيماری های آبزيان
استاديار پژوهشی مؤسسه 
تحقيقات علوم شيلاتی کشور

استراحت۱۸:۳۵ الی ۱۸:۴۰

۱۸:۴۰ الی ۱۹:۰۵

معرفی واکسن بتانوداويروس کشته 
عليه بيماری نکروز عصبی ويروسی 

 Viral Nervous Necrosis)
 (Disease

و ارزيابی اثر بخشی و ايمنی زائی آن 
در بچه ماهيان خاوياری

 Acipenser stellatus Pallas,) 
(1771

دکترسيد  محمد 
جليل ذريه زهرا

دکتری تخصصی بهداشت و 
بيماری های آبزيان (گرايش ويروس 

شناسی)،  دانشيار پژوهشی
مؤسسه تحقيقات علوم شيلاتی 

کشور

پانل پرسش و پاسخ۱۹:۰۵ الی ۱۹:۳۵
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى نوپدید و بازپدید

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

 ۱۴۰۱/۴/۲۳

افتتاحيه۹:۰۰ الی ۹:۱۰
دکتر حوريه 
سليمانجاهی
(دبير برنامه)

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،  استاد دانشگاه 

تربيت مدرس

بيماری های نوپديد آربو ويروسی ۹:۱۰ الی ۹:۳۰
دکتر کيوان زندیو چالش ها

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،

 Associate Director of
 Virology Arrowhead
 Pharmaceuticals San

Diego, CA, US

استراحت۹:۳۰ الی۹:۳۵

دکتر روح اله آبله تهديدی در آينده۹:۳۵ الی ۹:۵۵ 
درستکار

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،  استادياردانشگاه 

بقيه االله

استراحت۹:۵۵ الی ۱۰:۰۰

   ۱۰:۰۰الی ۱۰:۲۰
وضعيت فعلی  CCHF (تب 
کريمه کنگو)،  تشخيص و 

چالش های اينده
دکتر مصطفی 
صالحی وزيری

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی؛ 
انستيتو پاستور ايران 

(دانشيار)

استراحت۱۰:۲۰ الی ۱۰:۲۵

نيپا،  راه های انتقال، پاتوژنز و ۱۰:۲۵ الی ۱۰:۴۵
چالش های اينده

دکتر مهديه 
فرزانه پور

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی، استادياردانشگاه 

بقيه االله

استراحت۱۰:۴۵ الی ۱۰:۵۰

۱۰:۵۰ الی ۱۱:۱۰
هپاتيت E به عنوان يک ويروس 
نوپديد زونوتيک و ارتباط آن با 
مرگ و مير مادرزادی و دوران 

جنينی

دکتر فاطمه 
فرشادپور

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی دانشيارعلوم 

پزشکی بوشهر

استراحت۱۱:۱۰ الی ۱۱:۱۵

۱۱:۱۵ الی ۱۱:۳۵
آربوويروس ها و انتقال مادر به 
جنين، پيشگيری و راهکارهای 

کنترل موثر
دکتر حوريه 

سليمان جاهی  
دکتری ويروس شناسی 
پزشکی، استاد دانشگاه 

تربيت مدرس

پنل پرسش و پاسخ۱۱:۳۵ الی ۱۲:۰۰
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس ها و سرطان

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۳

دکتر منوچهر افتتاحيه۱۲:۳۰ الی ۱۲:۴۰
مکوندی(دبير برنامه)

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،

استاد دانشگاه علوم پزشکی 
جندی شاپور اهواز

۱۲:۴۰ الی ۱۳:۰۰
بررسی وضعيت بيماران مراجعه 

کننده به کلينيک پاپيلومای 
بيمارستان لولاگر در پاييز و 

زمستان ۱۴۰۰ و چالش های مربوط

دکترآنژيلا عطايی 
پيرکوه 

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،

استاديار دانشگاه علوم پزشکی 
ايران

استراحت۱۳:۰۰ الی ۱۳:۰۵

۱۳:۰۵ الی ۱۳:۲۵
نقش lncRNA ها در کارسينوم 
هپاتوسلولار (HCC) ناشی از 
B عفونت با ويروس هپاتيت

دکترمحمدرضا 
آقاصادقی

دکتری بيوتکنولوژی پزشکی، 
استاد

انستيتو پاستور ايران

استراحت۱۳:۲۵الی ۱۳:۳۰

ويروس ها و سرطان های دستگاه ۱۳:۳۰ الی ۱۳:۵۰
دکترهادی غفاریعصبی مرکزی

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، 

استاديار دانشگاه علوم پزشکی 
سمنان

استراحت۱۳:۵۰ الی ۱۳:۵۵

ويروتراپی سرطان (تجربياتی در ۱۳:۵۵ الی ۱۴:۱۵
دکترعبدالوهاب مرادیکشت سلولی و آزمايشگاه)

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، استاد
دانشگاه علوم پزشکی گلستان

استراحت۱۴:۱۵ الی ۱۴:۲۰

عنوان سخنرانی: "نقش احتمالی ۱۴:۲۰ الی ۱۴:۴۰
دکترابوالفضل فاتحويروس MCPyV در ايجاد سرطان"

دکترای تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، 

دانشيار انستيتو پاستور ايران

استراحت۱۴:۴۰ الی ۱۴:۴۵

واکسن های مختلف پاپيلوماويروس ۱۴:۴۵ الی ۱۵:۰۵
انسانی

دکترشهاب محمودوند
دکترای تخصصی 
ويروس شناسی 
پزشکی،استاديار

دانشگاه علوم پزشکی همدان

پنل پرسش و پاسخ۱۵:۰۵ الی ۱۵:۳۰
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

گیاه پزشکى

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۳

دکتر محمدرضا رضاپناه افتتاحيه۱۶ الی ۱۶:۱۰
(دبير برنامه)

رئيس اتحاديه انجمن  های علوم 
گياهپزشکی ايران، دانشيار 

موسسه تحقيقات گياه پزشکی 
کشور، سازمان تحقيقات، آموزش 

و ترويج کشاورزی

۱۶:۱۰ الی ۱۶:۴۰
شناسايی ويروس ها و شبه 

ويروس های گياهی در سطوح 
تحقيقاتی و اجرايی

دکتر مسعود نادرپور
دانشيار موسسه تحقيقات ثبت 
و گواهی بذر و نهال، سازمان 
تحقيقات، آموزش و ترويج 

کشاورزی

استراحت۱۶:۴۰ الی ۱۶:۴۵

۱۶:۴۵ الی۱۷:۱۵
شيفت تغيير تکاملی ويروس  های 
دکترمحمود معصومیمولد کوتولگی زبر ذرت در اوراسيا

استاديار موسسه تحقيقات 
گياه پزشکی کشور، سازمان 
تحقيقات، آموزش و ترويج 

کشاورزی

 استراحت۱۷:۱۵ الی ۱۷:۲۰

۱۷:۲۰ الی ۱۷:۵۰
از ظهور تا طغيان ويروس  های 

گياهی: مطالعه موردی ويروس  های 
گوجه  فرنگی

استاديار دانشگاه اروميهدکتر مينا راستگو

استراحت۱۷:۵۰ الی ۱۷:۵۵

مزيت تکاملی حذف نوکلئوتيدی در ۱۷:۵۵ الی ۱۸:۲۵
دکتر محمود معصومیژن پروتئين پوششی پوتی ويروس ها 

استاديار موسسه تحقيقات 
گياهپزشکی کشور، سازمان 
تحقيقات، آموزش و ترويج 

کشاورزی

استراحت۱۸:۲۵ الی ۱۸:۳۰

۱۸:۳۰ الی۱۹

 از ويروس  های حشرات بسوی 
ارگانيک ۳ و انسجام سلامت: 
مطالعه موردی روی ارتباطات 
متقابل همزيست و ميزبان با  

Negevirus و Iflavirus

دکتر محمدرضا رضاپناه
دانشيار موسسه تحقيقات 

گياهپزشکی کشور، سازمان 
تحقيقات، آموزش و ترويج 

کشاورزی

استراحت۱۹ الی ۱۹:۰۵

پنل پرسش و پاسخ۱۹:۰۵ الی ۱۹:۳۵
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

واکسن هاى ویروسى مبتنى بر فناورى هاى نوین

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۴

دکتر فرهاد افتتاحيه۹:۰۰ الی ۹:۱۰
رضايی(دبير برنامه)

دکتری ويروس شناسی 
پزشکی،  عضو هيئت علمی

دانشگاه علوم پزشکی تهران

دکتر محسن کشاورزواکسن های نوترکيب۹:۱۰ الی ۹:۳۵

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،عضو 

هيئت علمی

دانشگاه علوم پزشکی بوشهر

استراحت۹:۳۵ الی۹:۴۰

استفاده از وکتورهای ۹:۴۰ الی ۱۰:۰۵ 
دکتر کاظم باعثیآدنوويروسی در توليد واکسن

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،  عضو 
هيئت علمی انستيتو پاستور 

ايران

استراحت۱۰:۰۵ الی ۱۰:۱۰

کاربرد فناوری هسته ای در توليد    ۱۰:۱۰الی ۱۰:۳۵
دکتر فرحناز معتمدیواکسن های ويروسی

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،  عضو 
هيئت علمی سازمان انرژی 

اتمی ايران 

استراحت۱۰:۳۵ الی ۱۰:۴۰

کاربرد فناوری mRNA در توليد ۱۰:۴۰ الی ۱۱:۰۵
دکتر وحيد خدامیواکسن

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،  عضو 

هيئت علمی دانشگاه علوم 
پزشکی تهران

استراحت۱۱:۰۵ الی ۱۱:۱۰

وايروزم ها و استفاده از آنها ۱۱:۱۰ الی ۱۱:۳۵
دکتر عباس جمالیبه عنوان واکسن

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،  عضو 
هيئت علمی انستيتو پاستور 

ايران

پنل پرسش و پاسخ ۱۱:۳۵ الی ۱۲
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

HTLV هپاتیت، ایدز و

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

 ۱۴۰۱/۴/۲۴

افتتاحيه۱۲:۳۰ الی ۱۲:۴۰
دکتر مهدی 

نوروزی
(دبير برنامه)

دکتری ژنتيک مولکولی 
گرايش ويروس، دانشيار 
دانشگاه علوم پزشکی تهران

دکتر فرح بخارايی HIV مثبت های اليت کنترلر۱۲:۴۰ الی ۱۳:۰۵
سليم 

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، 

عضو هيات علمی دانشگاه 
علوم پزشکی ايران

استراحت۱۳:۰۵ الی۱۳:۱۰

۱۳:۱۰ الی ۱۳:۳۵
وضعيت توزيع و مولکولار 

 HTLV-1 اپيدميولوژی ويروس
در کشور

دکترسيد حميد 
رضا مژگانی

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی،عضو 
هيات علمی دانشگاه علوم 

پزشکی البرز

استراحت۱۳:۳۵ الی ۱۳:۴۰

۱۳:۴۰ الی ۱۴:۰۵
تغييرات ژنتيکی ويروس هپاتيت

B: مولکولاراپيدميولوژی و 
اهميت بالينی

دکتر سيد رضا 
محبی

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، 

دانشيار پژوهشکده 
بيماريهای گوارش و کبد، 

دانشگاه علوم پزشکی شهيد 
بهشتی

استراحت۱۴:۰۵ الی ۱۴:۱۰

ايمنی طولانی مدت و کارايی ۱۴:۱۰ الی ۱۴:۳۵
Bدکترجمال سروریواکسن هپاتيت

دکتری تخصصی 
ويروس شناسی پزشکی، 

عضو هيات علمی دانشگاه 
علوم پزشکی شيراز

استراحت۱۴:۳۵ الی ۱۴:۴۰

دکترکتايون هپاتيت  ۱۴:۴۰Cالی ۱۵:۰۵
صميمی راد

دکترای تخصصی 
ميکروبشناسی پزشکی
دانشيار دانشگاه علوم 

پزشکی تهران

پنل پرسش و پاسخ۱۵:۰۵ الی ۱۵:۳۰
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى طیور

تخصص سخنرانسخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۴

دکتر عبدالحميد افتتاحيه۱۶ الی ۱۶:۱۰
شوشتری(دبير برنامه)

دانشيار بخش بيماری های 
ويروسی موسسه تحقيقات 
واکسن و سرم سازی رازی

سناريوی شيوع آدنوويروس های ۱۶:۱۰ الی ۱۶:۴۰
دکتر رضا طرقیماکيان در گله مرغ تجاری ايران

دانشيار موسسه تحقيقات 
واکسن و سرم سازی رازی-

مشهد،دکترای ويروس شناسی

استراحت۱۶:۴۰ الی ۱۶:۴۵

۱۶:۴۵ الی۱۷:۱۵
«بررسی اتيولوژی 

پروونتريکوليت قابل انتقال در 
حوجه های گوشتی»

دکتر وحيد کريمی
دانشيار و گروه بهداشت و 

بيماری های پرندگان دانشکده 
دامپزشکی دانشگاه تهران، 
دکترای بهداشت و بيماری 

طيور

استراحت۱۷:۱۵ الی ۱۷:۲۰

۱۷:۲۰ الی ۱۷:۵۰
بيماری نيوکاسل: يافته های 
جديد در خصوص واکسن، 

واکسيناسيون و پاسخ سرولوژی

دکتر سيدحسين 
حسينی

دانشيار گروه علوم درمانگاهی، 
دانشکده دامپزشکی،  دانشگاه 

آزاد اسلامی واحد کرج، 
دکترای بهداشت و بيماری 

طيور

استراحت۱۷:۵۰ الی ۱۷:۵۵

ظهور و تغيير و تحول ۱۷:۵۵ الی ۱۸:۲۵
H5 ويروس های آنفلوآنزای

دکتر عبدالحميد 
شوشتری

دانشيار بخش بيماری های 
ويروسی موسسه تحقيقات 
واکسن و سرم سازی رازی

استراحت۱۸:۲۵ الی ۱۸:۳۰

۱۸:۳۰ الی ۱۹
سير تغيير تحول ويروس های 
برونشيت عفونی جدا شده در 

ايران
دکتر نجمه معتمد

استاديار پژوهشی.  بخش 
تحقيق و توليد واکسن های 

طيور. موسسه تحقيقات واکسن 
و سرم سازی رازی، دکترای 

بهداشت و بيماری طيور

پنل پرسش و پاسخ۱۹ الی۱۹:۳۰

اختتاميه کنگره۱۹ الی ۱۹:۳۰
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برنامه تفصیلى وبینار
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

درمان و واکسن کووید 9:30-12:00 

ب- برنامه روزانه پنل هاى آزاد (ارائه مقالات پژوهشى)

سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۹,۳۰-۸,۳۰

محمد زارعيان جهرمیارزيابی ايمنی سلولی بدن در جريان واکسيناسيون کويد-۵۵-۹-۹,۳۰۱۹

استراحت۱۰-۹,۵۵
سعيد زيبائیبررسی خنثی سازی نانوبادی توليد شده برعليه کرونا ويروس جديد۱۰,۲۵-۱۰

استراحت۱۰,۳۰-۱۰,۲۵

بررسی اثر محافظت کنندگی واکسن هاری در برابر بيماری COVID-19 در دو ۱۰,۵۵-۱۰,۳۰
نازنين شعبان سلمانیاستان تهران و قم

استراحت۱۱-۱۰,۵۵
يوسف يحيی پورعفونت کوويد-۱۹ پس از يک يا دو نوبت واکسن در بابل، شمال ايران.۱۱,۲۵- ۱۱

۱۲-۱۱,۲۵
پوسترها

شکستن محاصره کوويد-۱۹ (درمان و واکسيناسيون) مينا قربانی مزار
بررسی تاثير ايورمکتين در بهبود بيماران مبتلا به سندرم ديسترس تنفسی ناشی از 

کوويد- ۱۹زهرا عطايی
مهاجر  فرناز  microRNAها  توسط   COVID-19 درمان  برای  جديد  رويکرد  يک 

تهران
سودابه   COVID-19 واکسن  طراحی  برای  مناسبی  گزينه  اسپايک،  گليکوپروتئين 

نيک نيا
زارعيان  بدن محمد  همورال  ايمنی  روی  بر  کويد-۱۹  واکسيناسيون  تاثير  ارزيابی 

جهرمی
 SARS-CoV-2 اسپايک  پروتئين  عليه  نانوبادی ها  ايمونو-بيوانفورماتيکی  مطالعه 

علی جوهری
سی بادی ها ابزاری عليه پروتئين اسپايک SARS-CoV-2 نيلوفر حسن زاده فر

شناسايی مولکول های کوچک بالقوه به منظور جلوگيری از اتصال SARS-CoV-2 به 
سلول ميزبان با استفاده از رويکردهای محاسباتی آتنا سادات حسينی

نقش سيستم های CRISPR/Cas در درمان SARS-CoV-2  مهين آهنگر اسکوئی
سارس  اوميکرون  واريانت های  زير  به  مبتلا  کودکان  بالينی  پيامدهای  و  فراوانی 

کروناويروس-۲ سعيد عامل جامه دار
مروری بر اثرات ضد التهابی گياه سازويی (Scrophularia Striata Boiss) به عنوان 

کانديدای احتمالی در درمان بيماران مبتلا به COVID-19 سجاد جعفری
مروری بر اثرات ضد التهابی پيوند ميکروبيوتای مدفوع (FMT) به عنوان کانديدای 

احتمالی در درمان بيماران مبتلا به COVID-19 سجاد جعفری

اعضای پنل:
دکتر کيهان آزادمنش، دکتر آميتيس رمضانی، دکتر محبوبه حاج عبدالباقی، دکتر اصغر عبدلی، دکتر مجتبی نوفلی
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/21
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى دامى 12:30-15:30 

سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۱۲,۴۵-۱۲,۳۰

تهيه هرپس ويروس تيپ ۱ گاوی (BoHV-1) عاری از گليکوپروتيين E به ۱۳,۱۰-۱۲,۴۵
ميثم اسدپورمنظور توليد واکسن مارک

استراحت۱۳,۱۵-۱۳,۱۰

راضيه حيدریتهيه و ارزيابی واکسن کشته تجربی عليه ويروس پاراانفلوانزای تيپ ۳ گاوی۱۳,۴۰-۱۳,۱۵

استراحت۱۳,۵۵-۱۳,۴۰

ارزيابی دوام ايمنيت مادری (IgG) بر عليه پاروويروس در توله های نوزاد و ۱۴,۲۰-۱۳,۵۵
مهران بخششتاثير فاکتورهای خطر بر آن

استراحت۱۴,۳۵-۱۴,۲۰

حذف ژن فاکتور ترشحی حدت ويروس بيماری لمپی اسکين و بررسی اثر آن ۱۵-۱۴,۳۵
زينب هدايتیدر کاهش حدت ويروس در دام هدف

۱۵ -۱۵,۳۰

پوسترها

تعييين خصوصيات سلول لاين RBK  به عنوان سلول حساس به ويروس BOHV-1 معصومه مقامی

طراحی يک رويکرد مبتنی بر RNAi برای جلوگيری از بيان ژن VP1 ويروس تب برفکی کيانوش فروهرمجد

ارزيابی سلول های لاين موجود در بانک سلولی موسسه رازی از نظر آلودگی به پاراميکسوويروس ها با 
استفاده از روش مولکولی محسن لطفی

طراحی In silico برای hRNA s ها عليه ژن DdDPs ويروس تومور ميمون Yaba محمدحسين کريم زاده ريزی
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/21
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

کووید، منشا و تشخیص 16:00-19:30 

سخنرانعنوان ساعت

سطح بيانی فاکتور رونويسی ميتوکندريايی A  (TFAM) به عنوان نشانگر زيستی بالقوه ۱۶,۱۵-۱۶
COVID-19 شهرزاد شرکابرای تشخيص

ABO rs657152 و گروه های خونی از عوامل پيش بينی کننده مرگ و مير ناشی از ۱۶,۳۰-۱۵-۱۶
فهيمه ميرزايیکوويد-۱۹ در جمعيت ايران هستند.

استراحت۱۶,۳۵-۱۶,۳۰

آناليز منحنی ذوب با دقت بالا (HRM) جهت تشخيص سريع واريانت های کروناويروس ۱۶,۵۰-۱۶,۳۵
(SARS-CoV-2) ۲ مهدی رامشينیسندرم تنفسی حاد شديد

استراحت۱۶,۵۵-۱۶,۳۵۰

۱۷,۱۰-۱۶,۵۵PB-) در سلول های تک هسته ای خون محيطی SARS-COV-2 بررسی حضور ويروس
نسترن سعادتMCS) و سرم بيماران مبتلا به Covid-19 در سال۱۳۹۹ در شهر کرمان

استراحت۱۷,۱۵-۱۷,۱۰

بررسی و مقايسه حضور آنتی بادی و حضور ژنوم SARS-CoV-2 در نمونه های تنفسی ۱۷,۳۰-۱۷,۱۵
سيده نيلوفر نجفیکودکان کار مراجعه کننده به مدرسه کودکان کار و خيابان و پرسنل مدرسه

استراحت۳۵-۱۷,۳۰

يوسف يحيی پورشيوع دو ساله سارس کرونا ويروس-۲ در جمعيت بابل، شمال ايران (۱۳۹۹-۱۴۰۱).۱۷,۵۰-۱۷,۳۵

استراحت۱۷,۵۵-۱۷,۵۰

چيمن کرمیبررسی ويروس SARS CoV-2 در سطح محيطی۱۸,۱۰-۱۷,۵۵

استراحت۱۸,۱۵-۱۸,۱۰

۱۹,۳۰-۱۸,۱۵
پوسترها

عفونت مجدد و فعال شدن مجدد سارس کرونا ويروس ۲ راضيه دوران
ويژگی های بالينی و آزمايشگاهی بيماران کوويد-۱۹ بستری در بيمارستان مرجع شيراز، ايران. راضيه دوران

کويد-۱۹ يا کانتوژن ريه؟ الناز وفادار مرادی
سطحی  پروتئين های  به  اتصال  به  لاکتوباسيل ها  پپتيدی  متابوليتهای  تمايل  ميزان  مولکولی  داکينگ  بررسی 

ويروس SARS-CoV-2 محدثه زابلی
افزايش HSP70 و HSP90 سرم به عنوان نشانگرهای پيش بينی کننده برای فعال شدن سيستم ايمنی و آسيب 

ريه در بيماری زيور زنگنه
ارسطو   SARS-CoV-2 به  مبتلا  بيماران  در  بستری  مدت  طول  و   SARS-CoV-2 ويروسی  بار  بين  ارتباط 

وجدانی
بررسی مقايسه ايی شيوع ويروس کرونا دربين پرسنل سالن تشريح پزشکی قانونی استان تهران وبخش مواقبت 

ويژه بيمارستان شهدای تجريش تهران در سال۱۳۹۹ فارس نجاری
بررسی شيوع هيبر اميلازمی در بيماران مبتلا به سندرم نارسايی تنفسی ناشی از کوويد۱۹ در بخش های بستری 

بزرگسالان ورابطه ان با مورتاليته بيماران زهرا عطايی
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سخنرانعنوان ساعت

۱۹,۳۰-۱۸,۱۵
پوسترها

حضور SARS-CoV-2 در پلورال افيوژن  بيماران با COVID-19 زهرا عطايی
پنومومياستن، پنوموتوراکس و آمفيزم زير جلدی - شکل نادری از تظاهر برای پنومونی شديد COVID-19 زهرا 

عطايی 
بررسی ارتباط سيکل آستانه ويروس کوويد ۱۹ با يافته های آزمايشگاهی بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ زهرا عطايی

A Review On Diagnostic techniques for COVID-19 ثنا فلاحی

بررسی وضعيت عفونت های هم زمان در بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ محمدرضا عبدی
جداسازی و تعيين هويت ايزوله ويروس سارس ۲ برای  استفاده در  مطالعات سرولوژی، اثربخشی و بی ضرری، 

کنترل کيفی واکسن سبا سياوشی
تجزيه و تحليل ژنومی انواع واريانت های SARS-CoV-2: چالش های تشخيص و واکسيناسيون مرضيه ديوبندی

بررسی اثر اختلالات خواب بر عملکرد سيستم ايمنی و ابتلا به کوويد-۱۹ عرفان مقسمی
چالش ها،  بايسته و نبايسته های اخلاقی در بحران کرونا  مجيد گنج بخش

مروری بر منشا پاندمی های کروناويروسی: سارس، مرس و کوويد-۱۹ محمد آراد زنديه
 Sars  COV2 برای تشخيص و عيارسنجی ويروس Real-Time PCR و CCID50  ارزيابی مقايسه ای دو روش

سبا سياوشی

اعضاى پنل:
دکتر سید محمد جزایرى، دکتر شیرین سیاح فر، دکتر مصطفى صالحى وزیرى، دکتر سید جلیل ذریه زهرا

برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/22
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

گوارشى 9:00-12:00 

سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۹,۱۵-۹

القاء اتوفاژی: به عنوان يک تقويت کننده برای تکثير رئوويروس سوش ۹,۴۵-۹,۱۵
TC-1 در سلول های توموری T3D

راضيه سادات بنی 
جمالی

استراحت۱۰,۰۵-۱۰

خصوصيات اپيدميولوژی مولکولی عفونت های روتاويروس در کودکان کمتر ۱۰,۵۰-۱۰,۰۵
از ۵ سال مبتلا به گاستروانتريت حاد در تهران، سال۱۴۰۰-۱۳۹۹

عاطفه کچويی محققی 
يعقوبی

استراحت۱۱-۱۰,۵۰

ايمن سازی خرگوش با روتا ويروس انسانی گروه A جهت توليدآنتی بادی ۱۱,۴۵-۱۱
پلی کلونال

سيد محمد هادی 
رضوی نيکو

مينا يزدان مهرشيوع سرمی سايتومگالوويروس در جمعيت ۱۵ تا ۳۵ سال در مشهد۱۲-۱۱,۴۵

اعضای پنل:
دکتر علی تيموری(دبير برنامه)، دکتر مظاهر خدا بنده لو، دکتر نيلوفر نيسی، دکتر هادی رضوی نيکو، دکتر سيد داوود موسوی 

نسب، دکتر مجتبی راستی
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/22
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى تنفسى 12:30-15:30 

سخنرانعنوان ساعت

افتتاحيه۱۲,۴۰-۱۲,۳۰

ارزيابی پاسخ ايمنی سلولی عليه ويروس آنفلوانزا بوسيله DNA واکسن بر پايه تحت ۱۲,۵۵-۱۲,۴۰
Mx و ادجوان زيستی HA۲ سينا سليمانیواحد

استراحت۱۳-۱۲,۵۵

ساخت سودوويروس آنفلوانزا و بکارگيری آن در ارزيابی توان خنثی کنندگی آنتی ۱۳,۱۵-.۱۳
H۵ فاطمه نقوی الحسينیباديهای توليد شده با واکسن های تجاری

استراحت۱۳,۲۰-۱۳,۱۵

حديثه شکوهی طرقیتاثير ترکيبات آنيونی آسکوربات، استات و سيترات برکشت سلولی ويروس آنفلوانزا۱۳,۳۵-۱۳,۲۰

استراحت۱۳,۴۵-۱۳,۳۵

عليرضا جلالوندطراحی واکسن مولتی اپی توپ عليه ويروس انفلوانزا B با رويکرد ايمونوانفورماتيکی۱۴-۱۳,۴۵

استراحت۱۴,۰۵-۱۴

۱۴,۲۰-۱۴,۰۵
بررسی حضور ويروسهای تنفسی غير از SARS-CoV-۲ در بيماران دارای علائم 

ارسطو وجدانیمشکوک به کرونا

استراحت۱۴,۲۵-۱۴,۲۰

سميرا اصلیکوويد- ۱۹و عفونت همزمان با ويروس سنسيتيال تنفسی در کودکان۱۴,۴۰-۱۴,۲۵

استراحت۱۴,۴۵-۱۴,۴۰

فاطمه اثنی عشریبررسی ويروس اتنوئه آزمايشگاهی واريسلا زوستر۱۵-۱۴,۴۵

۱۵,۳۰-۱۵

پوسترها

ويروس پاراآنفلوانزای انسانی نوع ۳ در کودکان بستری در شمال غرب ايران مهين آهنگر اسکويی
طراحی واکسن مولتی اپی توپ واجد اپی توپ های ايمونودوميننت عليه ويروس انفلوانزا A با رويکرد بيوانفورماتيکی 

مينا ميرزايی
ارتباط شدت پنومونی ناشی از COVID۱۹ با لنفوپنی و ميزان CRP (مشهد-۱۳۹۹) مريم پناهی
تعيين شيوع سرمی HSV۱ و HSV۲ در جمعيت سنين باروری در تبريز-ايران آناهيتا سليمانی

ادجوانت های کربوهيدراتی گامی درجهت دست يابی به واکسن يونيورسال علی ترابی
پنومونی سايتومگالوويروس در بيمار سارکوييدوز-يک عفونت نادر مهناز مزدوريان

ارزيابی نوروويرولانس ويروس اوريون در نوزاد رت محمدکاظم شاه کرمی

اعضای پنل:
دکتر طلعت مختاری آزاد(دبير برنامه)، دکتر فاطمه فتوحی، دكتر ژيلا ياوريان، دکتر طراوت بامداد، دکتر عباس جمالی
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/22
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

سایر ویروس ها 16:00-19:30 

سخنرانعنوان ساعت

۱۶,۱۵-۱۶

افتتاحيه

مهين آهنگر اسکوئیارتباط ويروس اپشتين - بار با بيماران مبتلا به مولتيپل اسکلروزيس.

بررسی سايتوکاين های IL-2 و IFN-γ نسبت به پپتيد EBNA1 و آنتی ژن 
EBV-EA ويروس اپشتين بار با استفاده از خون کامل تحريک شده با آنتی ژن ها در 

بيماران مبتلا به مالتيپل اسکلروزيس و افراد سالم
نسترن رفيعی

هدف گيری ژن های موجود در مسيرهای التهابی در بيماری های نورودژنراتيو توسط 
 HSV-1ويروس  miR-H16فاطمه سعادتپور

بهينه سازی پيشرفته توالی برای توليد بالا و کارآمد پروتئين نوترکيب RT ويروس 
مرضيه ديوبندیلوسمی موش مولونی (MMLV) در ميزبان اشريشيا کلی

سلول های Th17 و عفونت های ويروسی: يک شمشير دولبه با پتانسيل درمانی و 
پريسا شيری اقباشتشخيصی

نادر يزدی نژادبررسی شيوع سرمی پاروويروس B19 در جمعيت ۱۵ تا ۳۵ سال شهر مشهد
استفاده از روش تکثير مستقل از سکانس  به عنوان تکنيک غربالگری عوامل ويروسی 

داود بهادرناخواسته RNA دار در کشت سلولی

طراحی و مطالعه ساختار بيوانفورماتيک ژن نوترکيب گليکوپروتئين (G) ويروس 
سامان پذيراهاری و کلونيگ آن در وکتور بيانی

پيروز شادباشبررسی پليوماويروس های جديد انسانی

 COVID-19پيروز شادباشبيومارکرهای بيوشيميايی برای تشخيص بيماری
اعضای پنل:

دکترسيد  محمد جليل ذريه زهرا (دبير برنامه)، دکتر مجتبی عليشاهی، محدث قاسمی، دکتر سيد امير حسين جلالی، دکترعقيل دشتيان نسب، 
دکتر حسين هوشمند، دکترسيد محمد جليل ذريه زهرا
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/23
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس ها  و سرطان 12:30-15:30 
سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۹,۱۰-۹

بررسی تاثير ترکيبی GM-CSF و پروبيوتيک لاکتوباسيلوس کازئی در مدل تومور القا شده ۹,۳۰-۹,۱۰
الهه عبدالعلی پورتوسط ويروس پاپيلومای انسان

استراحت۹,۴۰-۹,۳۰

ارغوان زبردستبررسی بار ويروسی EBV در سرطان معده در مقايسه با بافت های غير سرطانی مرتبط با معده۱۰-۹,۴۰

استراحت۱۰,۱۰-۱۰

ويروس BK در بيماران ايرانی مبتلا به سرطان پاپيلاری تيروئيد: آيا اين يک چالش بزرگ ۱۰,۳۰-۱۰,۱۰
راحيل ترهارودیدر آينده است؟

استراحت۱۰,۴۰-۱,۳۰

۱۱-۱۰,۴۰
بررسی شيوع ويروس اپشتين بار (EBV)، ويروس هرپس سيمپلکس (HSV)، ويروس 

پاپيلومای انسانی (HPV) و سيتومگالوويروس (CMV) در بيماران مبتلا به سرطان مثانه 
در شهر تبريز

سپيده اسدی

استراحت۱۱,۰۵-۱۱

فراوانی بررسی شيوع هرپس ويروس انسانی ۸ در نمونه های دهانه رحم طبيعی، پيش ۱۱,۲۵-۱۱,۰۵
بدخيم و بدخيم زنان ايرانی

سارا چاوشی پور

فلاونوئيدهای تايموس کاپيتاتوس (نوعی آويشن) عفونت مرتبط با هرپس ويروس عامل ۱۳,۳۰-۱۳,۱۰
ليلا موسوی زادهسارکوم کاپوزی را مهار می کنند

۱۲-۱۱,۲۵

پوسترها

ارتباط پاپيلوماويروس انسانی با سرطان مری مهين آهنگر اسکوئی
تعيين کمی ژنوم پوليوماويروس BK در نمونه های بيماران مبتلا به سرطان يوروتليال مثانه و مقايسه آن با بافت 

غير سرطانی مثانه فرزين صادقی
ارزيابی حضور پوليوماويروس JC در سرطان پاپيلاری تيروئيد: يک مطالعه جامع در ايران اميرعلی کريمی

بررسی وضعيت توزيع واريانت های مختلف  پاپيلوماويروس تيپ ۱۸ براساس ژن E6  در نمونه های دهانه رحم 
زنان ايرانی زهرا صلواتيها

تاثير حضور ويروس اپشتين بار بر مارکرهای سرطانی ،ctDNA/KRAS ،Anti-p53  P53 و P16 در سرطان 
معده و کولورکتال عارفه ابراهيميان

ثنا فلاحی تعيين شيوع ويروس EPSTEIN-BARR (EBV) در کودکان مشکوک به مونونوکلئوز عفونی 
تعيين ويروس پاپيلومای انسانی در بيماران مبتلا به سرطان سينه در تبريز ۱۳۹۹ ثنا فلاحی

بررسی فراوانی ابشتاين بار ويروس در نمونه های نرمال، پيش سرطانی و سرطانی دهانه رحم سارا چاوشی پور
ويروس پاپيلومای انسانی و سلول های ارائه دهنده آنتی ژن: ميزان بيان بيومارکر cluster of differentiation در 

پيش آگهی سرطان دهانه رحم پريسا شيری اقباش
مرور  يک  باشند؟  داشته  نقش  پروستات  سرطان  ايجاد  در  می توانند   (HPV) انسانی  پاپيلومای  ويروس های  آيا 

سيستماتيک و متا آناليز امير وليزاده
تاثير حضور همزمان EBV و H. pylori در سرطان معده عارفه ابراهيميان

مقايسه تيره و زير تيره های پاپيلوماويروس های پرخطر تيپ ۵۲، ۵۶ و ۵۸ در نمونه های سرطانی/پيش سرطانی 
دهانه رحم با حاملين سالم پروين جلالی
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سخنرانعنوان ساعت

۱۲-۱۱,۲۵

پوسترها

پيش بينی اين سيليکونی اپی توپ های سلول T و B پروتئين L1 ويروس پاپيلوم نوع تيپ ۱۶ شهاب محمودوند
تاثير ويروس های انکوليتيک در درمان سرطان زهراسادات ملک جعفريان

شناسايی پاپيلوماويروس تيپ ۱۶ و ۱۸ در زنان مبتلا به سرطان دهانه رحم با روش مولکولی در آذربايجان شرقی 
- ايران آناهيتا سليمانی

بررسی ميزان آلودگی به ويروس پاپيلومای انسانی در بافت توموری بيماران مبتلا به سرطان سلول سنگفرشی 
دهان  و ارتباط آن با شاخص های کلينيکوپاتولوژيک فرناز مهاجر تهران

بررسی ويروس پاپيلومای انسانی (HPV) در بلوک های  پارافينی بيماران مبتلا به آملوبلاستوما فرناز مهاجر 
تهران

ارزيابی توالی ناحيه انتهای کربوکسيلی EBNA-1 ويروس اپشتين-بار در سرطان دهانه رحم و تخمدان در مقايسه 
با افراد سالم فاطمه سادات حسينی طباطبايی

اعضاى پنل:
دکتر منوچهر مکوندى (دبیر برنامه)، دکترآنژیلا عطایى پیرکوه، دکترمحمدرضا آقاصادقى، دکترهادى غفارى، دکترعبدالوهاب مرادى، 

دکترابوالفضل فاتح، دکترشهاب محمودوند

برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/23
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

گیاه پزشکى 15:30-12:30 

سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۱۲,۴۰-۱۲,۳۰

شيرين فرزادفرتنوع پولروويروس های آلوده کننده مزارع يونجه در غرب ايران۱۳-۱۲,۴۰

استراحت۱۳-۱۳,۱۰

آناليز مولکولی جدايه های ايرانی ويروس های خاک زاد چغندر با استفاده از ۱۳,۳۰-۱۳,۱۰
شيرين فرزادفرژن پروتئين پوششی

استراحت۱۳,۴۰-۱۳,۳۰

بررسی واکنش ژنوتيپ های ليمو نسبت به ويروس رگبرگ روشنی زرد ۱۴-۱۳,۴۰
محمد حسن رستگارمرکبات

استراحت۱۴,۱۰-۱۴

مقايسه مولکولی ژن پليمراز ويروس کوتولگی زرد جو جدايه های همدان با ۱۴,۳۰-۱۴,۱۰
نگار ردايیساير جدايه های موجود در بانک ژن

استراحت۱۴,۴۰-۱۴,۳۰

۱۵,۳۰-۱۴,۴۰
پوسترها

معرفی يک ميزبان جديد برای ويروس نهان زردآلو در ايران  رضا پوررحيم
پيش بينی in silico ميکرو آرن ای های توليد شده در گوجه فرنگی عليه جدايه ايرانی ويروس موزائيک گوجه 

فرنگی ندا خوش خطی  
نقش ابزار باغبانی آلوده در انتقال جدايه ايرانی ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات رضا مقصودی

بررسی پراکنش پرشين لايم های آلوده به ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات در ايران محمدحسن رستگار

اعضای پنل:
دکتر محمدرضا رضاپناه (دبير برنامه)، دکتر کرامت االله ايزدپناه، دکتر مسعود نادرپور، دکترمحمود معصومی، دکتر مينا راستگو، 

دکتر محمود معصومی
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/23
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى نوپدید و باز پدید 16:00-19:30 
سخنرانعنوان ساعت

افتتاحيه۱۶,۱۰-۱۶
۱۶,۳۰-۱۶,۱۰  SARS-CoV-2در ويروس ORF1a بر جهش ژنتيکی ژن hsa-miR-4735 شکوفه قائمیاثر
استراحت۱۶,۴۰-۱۶,۳۰

بررسی نقش نوروپيلين-۱ به عنوان يک عامل تسهيل کننده ورود به سلول و ۱۷-۱۶,۴۰
 SARS-CoV-2عرفان مقسمیعفونت

استراحت۱۷,۱۰-۱۷

مطالعه ژن ها و ميکروآرناهايی که ميزبان را مستعد آسيب های قلبی عروقی مرتبط ۱۷,۳۰-۱۷,۱۰
راضيه دورانبا کويد ۱۹ می کنند - يک مطالعه در سيليکو

استراحت۱۷,۴۰-۱۷,۳۰

پلی مورفيسم آنزيم مبدل آنژيوتانسين rs2285666  2 و  پارامترهای بالينی به ۱۸-۱۷,۴۰
فرشته خليل زادهعنوان عوامل تعيين کننده شدت کوويد-۱۹ در جمعيت ايران

استراحت۱۸,۱۰-.۱۸

۱۸,۳۰-۱۸,۱۰
راه اندازی و ارزيابی آزمون ايجاد عفونت هاری در کشت سلولی (RTCIT) جهت 

تشخيص هاری در مقايسه با روش تزريق به حيوان حساس آزمايشگاهی (MIT)در 
 (FAT)نمونه های با نتيجه منفی طی آزمون آنتی بادی فلورسنت

نازنين شعبان 
سلمانی

استراحت۱۸,۴۰-۱۸,۳۰

محمدحسن فيروزجانینخستين تشخيص کوزاويروس انسانی به عنوان ويروس نوظهور در آب فاضلاب در ايران۱۹-۱۸,۴۰

۱۹,۳۰-۱۹
پوستر ها

آرايش ساختاری اليگومر های ORF8 از SARS-CoV-2 محمد اسدی زاده
COVID-19 ژن پروتئين ۳ غشايی غشايی القا شده با اينترفرون بر عفونت rs12252 تأثير پلی مورفيسم
فاطمه سخايی  
پلی مورفيسم rs12329760  در ژن TMPRSS2  و خطر مرگ و مير ناشی از بيماری کروناويروس ۲۰۱۹
سعيده سادات بهشتی شيرازی  
سرم آميلوئيد A به عنوان عامل تشخيص زودهنگام بيماری کوويد ۱۹: يک بررسی سيستماتيک و متاآناليز
ايمان اوليائی  

حفظ توالی جزئی گليکوپروتيين های سطحی، غيرساختمانی های ۲و۱۲ ويروس سارس کوو-۲  جداسازی 
شده از نمونه های مدفوع  شهرستان آبادان ثمانه عباسی

مروری سيستماتيک بر خواص ضد ويروسی کورکومين در برابر بيماری ابولا فاطمه گوهری پناه
تعيين وضعيت آگاهی و نگرش جمعيت عمومی استان های منتخب در زمينه پيشگيری از هاری در سال 

۱۴۰۰ نازنين شعبان سلمانی
نگاهی بر ژن های موثر در بروز و شدت بيماری کوويد-۱۹ کيمياسادات اصفهانی

زيکا  ويروس  عليه  درمانی  ژن  ابزار  عنوان  به   NS3 ژن  دادن  قرار  هدف  با   shRNA مولکول های  طراحی 
زهرا دهقان ميرک آباد

ارتباط C/T و پارامترهای ژن پروتئين گذرنده غشايی ۳ ناشی از اينترفرون rs34481144 با پيشرفت عفونت 
کوويد-۱۹ مليکا غلامی

سارس کرونا  مورفيسم G8790A ژن آنژيوتانسين کانورتاز ۲ (ACE-2) در بيماران مبتلا به  بررسی پلی 
ويروس۲ (کوويد۱۹) مراجعه کننده به بيمارستان های استان گلستان و لرستان در سال ۱۳۹۹ 
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سخنرانعنوان ساعت
سيد محمدهادی رضوی نيکو

استفاده از روش تکثير مستقل از سکانس به عنوان يک متود غربالگری ويروس های ناخواسته RNA دار در 
کشت های سلولی داود بهادر

اعضاى پنل:
دکتر حوریه سلیمانجاهى (دبیر برنامه)، دکتر کیوان زندى، دکتر مصطفى صالحى وزیرى، دکتر روح اله درستکار، دکتر محمدرضا حق شناس، 

دکتر مهدیه فرزانه پور، دکتر فاطمه فرشادپور، دکتر حوریه سلیمان جاهى 

برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/24
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

هپاتیت و ایدز
سخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۴

افتتاحيه۹:۱۰-۹

۹:۳۵-۹:۱۰
ارزيابی الگوی بيان ۴ ميکروآرنا و ارتباط آنها با فاکتورهای سلولی و 

  Long-term non-ويروسی درسلول های تک هسته ای خون محيطی افراد
  progressorsو افراد HIV مثبت قبل از شروع درمان

فرح بخارائی سليم

استراحت۹:۴۵-۹:۳۵

بررسی تغييرات سطح بيان miRNA-583 به عنوان بايومارکر تشخيصی ۱۰:۱۰-۹:۴۵
فدرا مختاریبالقوه در بيماران مبتلا به هپاتيت مزمن ب

استراحت۱۰:۱۵-۱۰:۱۰

کشف lncRNA ها در سلول های TCD4+ naïve  در پاسخ به شروع ۱۰:۴۰-۱۰:۱۵
 HIV-1نيلوفر فرسيودرمان ضد رتروويروسی در فاز حاد يا مزمن عفونت

استراحت۱۰:۴۵-۱۰:۴۰
شهاب محمودوندفراوانی عفونت ويروس هپاتيت B در بيماران قبل از شيمی درمانی۱۱:۱۰-۱۰:۴۵
استراحت۱۱:۱۵-۱۱:۱۰

۱۲:۰۰-۱۱:۱۵

پوسترها

شناسايی microRNA های بالقوه درمسير سيگنالينگ عفونت ويروس لنفوتروپيک سلول T انسانی 
نوع يک عاطفه بهاور

بررسی فراوانی Torque teno virus در اهدا کنندگان خون مراجعه کننده به سازمان انتقال خون 
يزد در سال ۱۳۹۴-۱۳۹۵ فرزانه به نژاد

ميلوپاتی/ پاراپارزی اسپاستيک استوايی (HAM/TSP) در مقابل لوسمی/لنفوم سلول T بزرگسالان 
(ATLL) مرتبط با HTLV1 سحر يسليانی فرد

تشخيص بيماران مشکوک به ايدز بوسيله Xpert HIV-1 Viral Load Assay معصومه رضانژادی
ميکروآرنا های پر اهميت در مسير سيگنالينگ PI3K کيناز دخيل در بيماری ATLL زينب عسگری

ميلوپاتی/ پاراپارزی اسپاستيک گرمسيری (HAM/TSP) در مقابل لوسمی/ لنفوم سلول T بالغ 
(ATLL) مرتبط با ويروس HTLV1  سحر يسليانی فرد

روش های درمانی در هپاتيت مزمن B زهرا ستارزاده 
عفونت مخفی هپاتيت C سرونگاتيو در بيماران همودياليزی:  مطالعه شيوع شهاب محمودوند

نقص  به  مبتلا  ايرانی  بيماران  در   HCV سی  هپاتيت  يا  و   HBV بی  هپاتيت  ويروس های  شيوع 
ايمنی اکتسابی ويروسیHIV  فرزانه دهقانی دهج

اعضاى پنل:
دکتر مهدى نوروزى (دبیر برنامه)، دکتر فرح بخارایى سلیم، دکترسید حمیدرضا مژگانى، دکتر سیدرضا محبى، دکترجمال سرورى، دکترکتایون صمیمى راد
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/24
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

ویروس هاى طیور

سخنرانعنوان ساعتتاریخ برنامه

۱۴۰۱/۴/۲۴

افتتاحيه۱۲:۴۰-۱۲:۳۰

۱۳:۱۰-۱۲:۴۰
ارزيابی ايمنی زايی ويروس غيرفعال شده آنفلوانزا طيور ساب تايپ 

 H9N2به روش پرتوتابی گاما همراه با قند تری هالوز در جوجه های 
گوشتی

فرحناز معتمدی سده

استراحت۱۳:۱۵-۱۳:۱۰

ارزيابی تکثير ويروس EDS در سلولهای فيبروبلاست اوليه جنين اردک ۱۳:۴۵-۱۳:۱۵
 Veroناصر رزم آرايیو رده سلولی

استراحت۱۳:۵۰-۱۳:۴۵

پوستر ها
۱۵:۳۰-۱۳:۵۰

برونشيت  آنفولانزا (H9N2) و  ويروس های  بر  ايران  بومی  گياه  ده  عصاره  ضدويروسی  اثر  بررسی 
عفونی (کرونا) پرندگان محمد هاديان

آنزيم   از  استفاده  با  طيور  عفونی  برونشيت  ويروس  هماگلوتيناسيون  آزمايش  سازی  بهينه 
نورآمينيدازکلستريديوم پرفرنجنس ناصر رزم آرايی 

مروری کلی بر ژنوم ويروس آبله طيور بهمن خالصی

ارزيابی سرولوژی  واکسن زنده دو گانه  نيوکاسل (Cone12IR) + برونشيت عفونی (H-120) در 
شرايط کنترل شده شهين مسعودی

وقوع آنسفالوميليت پرندگان در دو واحد مرغ گوشتی در استان خراسان جنوبی قاسم عجم

شناسايی آنتی بادی های ضدويروس لارنگوتراکئيت عفونی در مرغ های گوشتی شهرستان مشهد به 
روش الايز ا علی هاشمی قوچانی

بررسی سرمی عفونت نای و حنجره عفونی در مرغداری های گوشتی استان گيلان سيده آفتاب مومنی 

بررسی کارايی و  بی ضرری واکسن آبله قناری شرکت آريانا ايمن پادتن البرز غلامرضا جانقربان

بررسی وضعيت بيماری آبله طيور در ايران بهمن خالصی

آناليز توالی نوکلئوتيدی ژن های ساختاری M, N و ناحيه UTR `3ويروس واکسن برونشيت عفونی 
طيور سويه های H-120 وH-52  ليلا پيشرفت ثابت 

اعضای پنل:
دکتر عبدالحميد شوشتری (دبير برنامه)، دکتر رضا طرقی، دکتر وحيد کريمی، دکتر سيدحسين حسينی، دکتر نجمه معتمد
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برنامه تفصیلى وبینار 1041/4/24
 هشتمین کنگره ویروس شنا!  با رویکرد: 

واکسن هاى ویروسى مبتنى بر فناورى هاى نوین 16:00-19:30 

سخنرانعنوان ساعت
افتتاحيه۱۶,۱۵-۱۶

ارزيابی اثر حفاظتی ويروس بيماری تب برفکی ساب تايپ O غيرفعال شده به ۱۷-۱۶,۱۵
فرحناز معتمدی سدهروش بيم الکترون در مدل موشی

استراحت۱۷,۱۵-۱۷

معرفی و ارزيابی سلول جديد BHK-H9 برای توليد واکسن های ويروسی و ۱۸-۱۷,۱۵
سينا سليمانیمطالعات تحقيقاتی و تشخيصی

استراحت۱۸,۱۵-۱۸

۱۹-۱۸,۱۵  O/IRN/1/2010ويروس تب برفکی تايپ VP1 ساخت ناقل فيوژن حاوی ژن
فرحناز معتمدی سدهو ژن HSP70 و ارزيابی بيان پروتئين آن

۱۹,۳۰-۱۹
القای پاسخ های ايمنی با ياورهای زيستی در واکسن ها سينا سليمانیپوستر

اعضاى پنل:
دکتر فرهاد رضایى(دبیر برنامه)، دکتر محسن کشاورز، دکتر کاظم باعثى، دکتر فرحناز معتمدى، دکتر وحید خدامى، دکتر عباس جمالى
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خلاصه مقالاتخلاصه مقالات

ایران
هشتمین کنگره ویروس شناسى 



هدف و اهمیت پژوهش 
IgG در شترسانان سه فرم دارد. فرم اول IgG1 که ايمونوگلوبولين طبيعی است (حدودا ۲۰درصد)،  

فرم دوم و سوم IgG2 و IgG3 کھ فاقد زنجيره سبک بوده و يک دومن از زنجيره سنگين آن نيز حذف 
شده است (نانوبادی) که دارای ويژگيهای مانند اندازه کوچک، توليد مقرون به صرفه و نفوذپذيری 
بافتی بهترمی باشند که باعث ميشود به عنوان درمان ضد ويروسی در نظر گرفته شود. ويروس جديد 
درمان  هيچ   . می گردد  مير  و  مرگ  وسبب  کرده  آلوده  را  انسان ها  همچنان   CoV-SARS-2- کرونا
قطعی برای اين بيماری پاندميک پيدا نشده است. هدف اين مطالعه توليد و ارزيابی نانوبادی برای 

ويروس کرونا می باشد.

روش پژوهش
ويروس کرونا از موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی تهيه و جهت ايمن سازی ۲۰۰ نانوگرم 
ويروس کرونا، همراه با ادجوانت کيتوزان بر ای هر کيلو گرم وزن شتر(دو ساله نر)،   به روش زير 
جلدی در چهار نقطه از زير پوست،  در روزهای ۱،  ۲۲،  ۵۶و ۹۶ تزريق شد. قبل از تزريق اول و۱۴ 

بررسى خنثى سازى نانوبادى تولید شده برعلیه کرونا ویروس جدید

سعید زیبائى 1، اکبر خراسانى2*،  محسن فتحى نجفى 3، حمید رضا فرزین 3، زهرا مشکات4
1. دانشیار موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى شعبه شمال شرق،  بخش تحقیق و توسعه فرآورده هاى بیولوژیک،  سازمان 

تحقیقات،  آموزش و ترویج کشاورزى،  مشهد، ایران 
2. متخصص میکربیولوژى،  موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى،   بخش تحقیق و تولید واکسن تب برفکى،  سازمان تحقیقات،  

آموزش و ترویج کشاورزى،  کرج، ایران 
3. استادیار موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى شعبه شمال شرق،  بخش تحقیق و توسعه فرآورده هاى بیولوژیک،  سازمان

 تحقیقات،  آموزش و ترویج کشاورزى،  مشهد، ایران 
4. دانشیار دانشگاه علوم پزشکى مشهد، گروه میکروب شناسى و ویروس شناسى، دانشکده پزشکى مرکز تحقیقات مقاومتهاى میکروبى 

پژوهشکده علوم پایه،مشهد ایران
E Mail: A. khorasani @rvsri. ac.ir  09122602813 :نویسنده مسئول: اکبر خراسانى شماره تماس نویسنده مسئول

خلاصه مقالات ارائه شده بصورت سخنرا< / پوستر به ترتیب چهار روز برگزاری کنگره

سخنرا< ها
1401/04/21
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روز پس از تزريق دوم (روز ۳۶)وروزهای۵۶، ۹۶، ۱۳۳پس از تزريق اول، خونگيری انجام، سرم ها جدا 
و تا انجام آزمايش در فريزر ۷۰ - نگهداری شدند.

عليه  بادی  آنتی  بخشی  اثر  ارزيابی  جهت  گرديد.  تاييد  مستقيم  غير  اليزا  آزمايش  با  توليدنانوبادی 
 DMEM پس از غيرفعال نمودن سرم ها، از سرم ها رقت ۱/۲ توسط ،VNT ويروس در سرم به روش
تهيه و سپس رقت های سريالی ۱/۲ و از ويروس تيتر CCID50/ml 2000 تهيه گرديد.به ازای هر 
  CCID50/well 100 رقت شش چاهک و به هر چاهک ۵۰ ميکروليتر سرم و نيز۵۰ ميکروليتر ويروس
اضافه گرديد برای ارزيابی صحت آزمايش تعدادی از چاهک ها برای کنترل (۲۴ چاهک منحصرا100 
lμ از ويروس ۱۰۰،  ۱۰،  ۱ و CCID50/well - 6 ۰/۱ چاهک منحصرا محيط کشت، ۶ چاهک منحصرا 
 CO2 از سرم با رقت ۱/۵ (در نظر گرفته شد. ميکروپليت ها به مدت يک ساعت در انکوباتور lμ 100

Vero (400000 Cell/ از سوسپانسيون سلولی  lμ 100.دمای ۳۷ درجه سانتی گراد قرار داده شدند
ml)به هر چاهک اضافه و به مدت ده روز در انکوباتور قرار داده شدند.نتايج بر مبنای ايجاد CPE در 

چاهک ها و تيتر سرم عليه ويروس کرونا به روش کربر محاسبه گرديد.

نتایج 
نتايج اين مطالعه نشان داد که آزمايش PAGE SDS همراه با رنگ آميزی ژل پلی آکريل آمايد با 
نيترات نقره وجود باند در حدود۶۷کيلودالتون را نشان داد که تاييد کننده وجود ويروس می باشد. 
همچنين در روز ۳۵ پس از تزريق آنتی بادی اختصاصی برعليه ويروس کرونا ايجاد وبيشترين ميزان 
اثر بخش آنتی بادی بر عليه ويروس (تيتر VNT  )بميزان۲۵۶ قبل از تزريق سوم (روز ۹۶)حاصل 

شده است. 

بحث و نتیجه گیرى
آنتی بادی هايی که چندين اپی توپ را هدف قرار می دهند، توانايی خنثی سازی بهتری نسبت به 
آنتی بادی های مونوکلونال دارند. درمان ترکيبی با چندين آنتی  بادی مونوکلونال نيز به دليل هزينه 

بالا محدود می باشد.
کلمات کليدی: نانوبادی، کرونا،اليزا،آزمايش خنثی سازی
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مقدمه
از دسامبر ۲۰۱۹،  شيوع  ويروس کرونا (معروف به SARS-CoV-2)  در ووهان چين آغاز شد و به 
SARS-  شبيه SARS-CoV-2 ،سرعت در سراسر جهان گسترش پيدا کرد. براساس آناليز ژنومی

CoV است که متعلق به بتاکرونا ويروس هاست و به عنوان يک ويروس مشترک بين انسان و دام 

از  زيادی  حد  تا  بيماری  اين  عليه  واکسيناسيون  انجام  با  می گيرد.  سرچشمه  خفاش ها  از  احتمالاً 
گسترش زنجيره و انتقال ويروس جلوگيری گرديده است. 

هدف و اهمیت پژوهش
با توجه به همه گيری کرونا و لزوم بررسی پاسخ دفاعی بدن در جريان واکسيناسيون، در اين مطالعه ، 
گرديد.  بررسی   ۱۹ کوويد  واکسيناسيون  جريان  در   T لنفوسيت های  سطحی  مارکرهای  تغييرات 

متغيرهای اين مطالعه سن، جنس و بيماری های زمينه ای بودند. 
روش پژوهش: اين مطالعه بر روی سه واکسن اسپوتنيک، آستروزنکا و سينوفارم انجام شد. برای انجام 
پژوهش از۶۰ فرد سالم در رده سنی بين بيست تا چهل سال خونگيری انجام   شد. برای هر واکسن 
بيست نمونه آزمايش شد. نمونه صفر قبل از واکسيناس يون و نمونه يک و دو به ترتيب ۲۱ روز بعد 
از واکسيناسيون نوبت اول و دوم انجام شد. در اين مطالعه همچنين ميزان سايتوکاين IL-6 با روش 

ELISA اندازه گيری شد. 

جداسازی  فايکول  محلول  از  استفاده  با  محيطی،  خون  سفيد  گلبول های  مطالعه  اين  انجام  برای 
شدند. پس از جداسازی، به منظور انجام ايمونوفنوتايپينگ  برای بررسی تغييرات، مارکرهای سطحی 
لنفوسيت های T يعنی CD3 ,CD4 ,CD8 با منوکلونال آنتی بادی های ضد اين مارکرها رنگ آميزی 

گشتند. 

ارزیابى ایمنى سلولى بدن در جریان واکسیناسیون کوید-19

آسیه جعفرزاده، محمد زارعیان جهرمى، رکسانا رحمانپور، یعقوب رضاییان 
1. دانشیار موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى شعبه شمال شرق، بخش تحقیق و توسعه فرآورده هاى بیولوژیک،  سازمان 

تحقیقات،  آموزش و ترویج کشاورزى،  مشهد، ایران 
2. متخصص میکربیولوژى،  موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى،  بخش تحقیق و تولید واکسن تب برفکى،  سازمان تحقیقات،  

آموزش و ترویج کشاورزى،  کرج، ایران 
3. استادیار موسسه تحقیقات واکسن وسرم سازى رازى شعبه شمال شرق، بخش تحقیق و توسعه فرآورده هاى بیولوژیک،  سازمان

 تحقیقات،  آموزش و ترویج کشاورزى،  مشهد، ایران 
4. دانشیار دانشگاه علوم پزشکى مشهد، گروه میکروب شناسى و ویروس شناسى، دانشکده پزشکى مرکز تحقیقات مقاومتهاى میکروبى 

پژوهشکده علوم پایه،مشهد ایران
E Mail: A. khorasani @rvsri. ac.ir  09122602813 :نویسنده مسئول: اکبر خراسانى شماره تماس نویسنده مسئول
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نتایج
  CD4+ CD8- سلول های  درصد  دار  معنی  کاهش  افراد   ٪۳۰ در  اسپوتنيک  واکسن  تزريق  از  پس 
مشاهده شد. اين مقدار پس از تزريق دز دوم واکسن ۲۰٪ بود. در ۱۵٪ افراد تغيير معناداری مشاهده 
نشد (۱۰٪ پس از دز دوم)  و در ۵۵٪ درصد افراد افزايش معنادار سطح -CD4+ CD8   مشاهده شد 

(۷۰٪ دز دوم ).
در ميزان درصد سلول های+CD8 -CD4  پس از تزريق دز اول واکسن اسپوتنيک در ۳۰٪ تغييری 

مشاهده نشد و ۷۰٪ افزايش معنی دار نشان دادند (به ترتيب ۲۵٪  و ۷۵٪ پس از تزريق دز دوم).
نتايج مشابهی با کمی تفاوت در ميزان درصدها برای واکسن های استروزنکا و سينوفارم به دست آمد 
هرچند افزايش درصد سلول ها پس از تزريق واکسن اسپوتنيک از دو واکسن ديگر بيشتر بود. در بين 
افراد تحت مطالعه تغيير معناداری در ميزان IL-6 پس از تزريق دز اول و دوم واکسن ها مشاهده نشد.  

بحث تا مدت ها در مورد COVID-19 اين مسئله که آيا فعال شدن پاسخ های ايمنی ميزبان محافظ 
است يا مخرب، مبهم به نظر می رسيد. عملکرد منظم پاسخ های ايمنی ذاتی و اکتسابی باعث کنترل 
ويروس و پاکسازی ذرات آلوده از بدن می شود، در حالی که پاسخ های ايمنی نامنظم منجر به ايجاد 
تاثير  هرچند  می شود.نتايچ  بالا  مير  و  مرگ  و  اندام ها  نارسايی  ويروس،  انتشار  سايتوکاينی،  طوفان 
بيشتر واکسن اسپوتنيک نسبت به دو واکسن ديگر را نشان می دهد اما برای نتيجه گيری کلی نياز 
به آزمايش در يک طيف گسترده تر می باشد. عدم افزايش IL-6 نشان می دهد که بر خلاف کويد-۱۹، 

واکسن در ايجاد التهاب و توليد پروتئين های فاز حاد نقشی ايفا نمی کند. 

Background: Coronavirus disease of 2019 (COVID-19) started in China in December 
2019 and spread rapidly throughout the world, including Iran. Surprisingly, the impact 

Investigation of the protective effect of rabies vaccine 
against coronavirus disease of 2019 (COVID-19) in Teh-

ran and Qom provinces
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mad Mirzaei1, Behzad Pourhossein3, Rouzbeh Bashar1*
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2. Center for Communicable Diseases Control, Ministry of Health and Medical Education, Tehran, Iran
3. Core Facility, Deputy of Research & Technology, Hamadan University of Medical Sciences, Hamadan, Iran
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of this disease varies in different parts of the world. These differences are attributed 
to differences in cultural norms, preventive measures, and health infrastructure. 
Aim and importance of research: This study aimed to evaluate the frequency 
of COVID-19 in people receiving rabies vaccine over a period of five 
years (April 1, 2015, to March 20, 2020) in Tehran and Qom provinces.
Materials and Methods: To perform this study, demographic information of people 
receiving rabies vaccine for a period of five years (April 1, 2015, to March 20, 2020) 
in Tehran and Qom provinces from the database of the Center for Infectious Diseases 
Management of the Ministry of Health and Education Collected by telephone. Finally, all 
the obtained information was analyzed using statistical software such as Matlab scripts, 
SPS  S version 19, etc. for comparison with each other and with the general public. In the 
next step, two groups of 100 people were selected to measure the COVID-19 antibody 
titer from both groups and this difference was compared with statistical methods.
Results: This study showed that the production of antibodies against SARS-
CoV-2 in people vaccinated against the rabies virus was slightly higher 
than in non-vaccinated people. However, this difference was not statistically 
significant. Also, there was no significant difference between the severity of 
the disease in vaccinated and non-vaccinated people against rabies (P>0.05).
Conclusion: Numerous studies have shown that vaccination against an infectious 
disease sometimes provides cross-immunity against some other infectious diseases. 
Obviously, in this period when the  control and prevention of COVID-19 is one of the 
main concerns of scientists and policymakers in the field of health, the results obtained 
in this study will help to advance the goals of this group and promote community health.

Keywords: Rabies, COVID-19, Immunity, Iran
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مقدمه
شناسايی ژنوم ويروسی SARS-CoV-2 يکی از مهم ترين و روش rRT-PCR به عنوان يک آزمايش اصلی 
و رايج در تشخيص عفونت SARS-CoV-2 استفاده می شود. ايران يکی از کشورهای درگير با شيوع 
کوويد-۱۹ است که تعداد زيادی موارد تاييد شده و مرگ و مير مرتبط با اين بيماری وجود دارد. بابل به 
عنوان شهری سرسبز در شمال ايران تا بهمن ماه سال ۱۴۰۰ شش موج اپيدمی بيماری را تجربه کرد. 

هدف و اهمیت پژوهش
هستند  شديد   COVID-19 به  ابتلا  خطر  معرض  در  ايی  زمينه  بيماری های  به  مبتلا  مسن   افراد 
می دهند،  دست  از  را  خود  جان  يا  می شوند  بستری   ICU در  که  بيمارانی  اين  از  زيادی  تعداد  که 
تجربه  را  غيره  و  سرطان  ديابت،   ،(CVD) عروقی  قلبی  بيماری های  جمله  از  زمينه ای  بيماری های 
می کنند. مطالعه حاضر با هدف بررسی شيوع دو ساله SARS-CoV-2 براساس بيماری های زمينه ای 
و اطلاعات دموگرافيک در بين افراد با آزمايش rRT-PCR منفی و مثبت و پيامد بيماران در شهرستان 

بابل، شمال ايران انجام می شود.

روش پژوهش
پرونده  از  اطلاعات  شد.  انجام   ۱۴۰۰ اسفند  و   ۱۳۹۸ اسفند  بين  گذشته نگر،  مقطعی  مطالعه  اين 
از   COVID-19 به  مشکوک   (HCW) بهداشتی-درمانی  کارکنان  و  سرپايی  بستری،  بيمار   ۴۸۹۸۹
اطلاعات  شدند.  جمع آوری  ايران  شمال  بابل،  درمانی  بهداشتی  خدمات  و  آموزشی  بيمارستان های 
دموگرافيک، بيماری های زمينه ايی، rRT-PCR و پيامد بيمار از پرونده ثبت الکترونيک و سرويس 

مرکز بهداشتی جمع آوری شدند.

نتایج
از ۴۸۹۸۹ بيمار مشکوک به کوويد-۱۹، ۱۸۳۲۷ مورد (۳۷,۴٪) نتيجه rRT-PCR مثبت داشتند. 

شیوع دو ساله SARS-CoV-2 در جمعیت بابل، شمال ایران
(1401-1399)

 یوسف یحیى پور1، رابعه رحمانى2 و فرزین صادقى3

1) مرکز تحقیقات بیمارى هاى عفونى و گرمسیرى، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.
2) کارشناس ارشد بیولوژى سلولى و مولکولى، دبیر آموزش و پرورش آمل.

3) مرکز تحقیقات بیولوژى سلولى و مولکولى، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.
ــى و گرمســیرى، پژوهشــکده ســلامت، دانشــگاه  ــور، مرکــز تحقیقــات بیمارى هــاى عفون نویســنده مســئول: یوســف یحیــى پ

علــوم پزشــکى بابــل، بابــل، ایــران.
uyahyapoor@yahoo.com :تلفکس: 01132190624   آدرس ایمیل
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۱۱۰۹۶ مورد (۶۰,۵٪)، ۱۲۷۴ مورد (۷٪) و ۵۹۵۷ مورد (۳۲,۵٪) به ترتيب بستری، HCW و سرپايی 
بودند. بر اساس توزيع جنسيتی، ۱۲۳۰۲ نفر (۴۹/۱۱٪) از بيماران بستری مرد بودند. در بين بيماران 
زمينه ای  بيماری های  شايع ترين   (٪۱۰,۵) بالا  خون  فشار  و   (٪۲۰) ديابت   ،(٪۲۸)CVD ،بستری
بودند که به طور معنی داری بيشتر از HCW و بيماران سرپايی می باشند (P<0.001). همچنين، در 
مجموع ۳/۱۶٪ مرگ و مير گزارش می شود و به نظر می رسد بيشترين ميزان مرگ و مير در گروه با 
Ct بين ۲۱ تا ۳۰ (حدود ۸٪) و کمترين آن در گروه با بالاترين Ct (Ct بين ۳۱ تا ۴۰) (۵,۵٪) بود 

.(P<0.001)

بحث و نتیجه گیرى
به طور خلاصه، ۳۷,۴٪ موارد برای SARS-CoV-2 مثبت بودند. از اين تعداد، ۶۰,۵، ۳۲,۵ و ۷ درصد به 
ترتيب بستری، سرپايی و HCW بودند. با توجه به ميزان مرگ و مير در بيماران بستری و ارتباط معنی 
SARS- ۲۱ تا ۳۰ و بيماری زمينه ای، به نظر می رسد تشخيص زودهنگام و شناسايی کمی Ct دار با

CoV-2 در هفته اول بيماری، می تواند در ملاحظات درمانی برای کاهش بار نسبی و ميزان مرگ و مير 

مفيد باشد. همچنين، بيماران مسن، Ct پايين و بيماران دارای حداقل يک بيماری زمينه ای به طور قابل 
توجهی با افزايش خطر بستری شدن و مرگ و مير ناشی از COVID-19 مرتبط بودند.

کلمات کليدی: شيوع؛ سارس کرونا ويروس-۲؛ بابل؛ شمال ايران

مقدمه
فرآورده های  و  لبنی  توليدات  در  اقتصادی  عمده  خسارات  مسئول  گاو،  تنفسی  بيماری  کمپلکس 
گوشتی و ناشی از اثرات متقابل ويروس، باکتری، مايکوپلاسما و ساير عوامل است. ويروس پاراآنفلوانزا 
گاوی تيپ ۳ (BPI3V) يکی از عوامل رايج ويروسی بيماری تنفسی در گاو است. اين بيماری، در اکثر 
نقاط دنيا از جمله ايران وجود دارد و پيشگيری از طريق واکسيناسيون، بهترين راه برای جلوگيری از 

تهیه و ارزیابى واکسن کشته تجربى علیه ویروس پاراانفلوانزاى تیپ 3 گاوى

راضیه حیدرى1، محسن لطفى2، غلام رضا نیکبخت بروجنى3، افشین حاجى زاده4

1- معاونت تضمین کیفیت، موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازى رازى، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزى، کرج، ایران
2-مدیریت کنترل کیفى، موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازى رازى، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزى، کرج، ایران

3-استاد تمام، دانشکده دامپزشکى، دانشگاه تهران، تهران، ایران
4- معاونت تضمین کیفیت، موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازى رازى، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزى، کرج، ایران
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اثرات شديد BPI3V است.

هدف
هدف از اين مطالعه، دستيابی به فناوری توليد واکسن غيرفعال عليه ويروس BPI3  از سويه جداشده 
بومی، به صورت پايلوت در سطح آزمايشگاه بوده که پيش تر ويژگی های مولکولی آن، تعيين و برخی 

توالی های بررسی شده آنها در بانک ژن ثبت گرديده است.

روش کار
در اين تحقيق از سويه تعيين هويت شده بومی BPI3V جهت تهيه واکسن استفاده شد. ويروس 
پس از تکثير در سلول سوسپانسيونی H1H9، توسط بايناری اتيلن ايمين غيرفعال و با ادجوانت های 
آلومينيوم(هيدروکسيد/ فسفات آلومينيوم) فرموله گرديد. آزمايشات کنترل کيفيت بر روی واکسن 
انجام و در نهايت واکسن در دو نوبت (روز صفر و۲۱) به ۲۵ راس خوکچه و ۱۵ راس گوساله تزريق 
 ،۹۰  ،۵۶  ،۲۱،۰ و  خوکچه  در   ۴۲،۲۱  ،۰ معين(روزهای  زمانی  فواصل  در  خون  نمونه های  گرديد. 
۲۷۰،۱۸۰ و ۳۶۰ در گوساله) اخذ و تيتر آنتی بادی توسط آزمايش خنثی سازی ويروس محاسبه 

گرديد.

نتایج
در خوکچه های هندی،تيتر آنتی بادی خنثی کننده به تدريج افزايش يافته به طوری که در روز ۲۱ 
پس از واکسيناسيون گروه ۱، تيتر بالاتری (۱/۵) نسبت به ساير گروه ها نشان داد. در روز ۴۲ پس 
از دريافت دو دوز واکسن همچنان افزايش تيتر در تمام گروه ها مشاهده گرديد. در گوساله ها نيز، 
تيتر آنتی بادی خنثی کننده به تدريج با افزايش زمان افزايش يافته به طوری که در روز ۱۸۰ پس 
از  پس   ۴۲ روز  در  داد.  نشان  گروه ها  ساير  به  نسبت  بالاتری (۲/۷)  تيتر   ،۱ گروه  واکسيناسيون  از 
دريافت دو دوز واکسن همچنان افزايش تيتر در تمام گروه ها مشاهده گرديد. با گذشت بيش از ۱۲ 

ماه همچنان تيتر در محدوده قابل قبول بوده است.

بحث
نتايج حاکی از ايجاد ايمنی مطلوب در خوکچه ها و گوساله ها بوده است(VNT≥9/0). تيتر آنتی بادی 
بعد از گذشت بيش از ۱۲ ماه در گوساله همچنان محافظت کننده(VNT≥3/1) بوده و نتايج آزمايشات 
بی ضرری عدم بروز واکنش های نامطلوب موضعی وعمومی را نشان داد. با تکيه بر نتايج بی ضرری 
و ايمنی زايی و دوام آن، استفاده از واکسن کشته پاراانفلوانزای تيپ ۳ در ترکيب واکسنهای تنفسی 

برای جلوگيری از خسارات قابل توجه ناشی از اين بيماری ضروری به نظر می رسد.
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بيماری لمپی اسکين (LSD) نوعی بيماری عفونی ويروسی درگاو می باشد که  از سال ۱۳۹۳ در ايران 
گزارش شده و مناطق مختلف کشور را در گير کرده است. اين بيماری  به علت کاهش توليد شير،  
سقط،  ناباروري،  کاهش کيفيت پوست و آسيب پوستي منجر  به ضرر و زيان قابل توجه به صنعت 
دامپروری می گردد. لذا شناخت ژن های عامل حدت و حذف آنها  در توليد واکسن وکاهش خسارات 

ناشی بيماری  می تواند مهم باشد.
در اين تحقيق ژن فاکتور ترشحی حدت يا LSD142  که مشابه ژن n1L در واکسينيا می باشد و 
حذف آن در ويروس واکسينيا در تخفيف حدت ويروس در موش موثر بوده، مورد بررسی قرار گرفت.

در اين مطالعه حذف ژن LSD142  به  روش نوترکيبی همولوگ در زمان تکثير ويروس در سلول 
با طراحی وکتور donor حاوی قطعات راست و چپ ژن LSD142 و کست حاوی ژن های  gpt   و  
EGFP انجام شد. سپس ويروس ها در محيط انتخابی حاوی مايکوفنوليک اسيد تکثير شد . با انجام 

 PFU کلون های ويروسی نوترکيب انتخاب و  با انجام PCR و تعيين سکانس تاييد شد.  جهت بررسی 
کاهش حدت،  به سه راس گوساله نر، ويروس نوترکيب و به سه راس ديگر ويروس وحشی تزريق شد. 
ويروس های نوترکيب که ژن LSD142  در آنها حذف شده بود به دليل دارا بودن کست حاوی ژن های  
gpt   و  EGFP  توانايی تکثير بهتر در محيط انتخابی  را درا بودند. همچنين به دليل حضور ژن 

EGFP  در زير ميکروسکوپ فلورسانت دارای رنگ سبز درخشان بوده که کلون سازی آنها را آسان 

می کرد. آزمون های PCR و تعيين سکانس،  حذف ژن LSD142 در ويروس های کلون شده تاييد کرد. 
در تزريق به دام هدف،  تمامی دامها در محل  تزريق دارای ضايعه بودند و در تمامی دامها بيماری 
عمومی شد. در کالبد گشايی،  ضايعات ناشی از ويروس در اندامهای مختلف بخصوص مزانتر مشاهده 
شد. در مجموع می توان گفت که حذف ژن LSD142 يا ژن فاکتور ترشحی حدت تاثيری در کاهش 

حدت ويروس در گاو نداشته است. 
از آنجايی که ويروس LSD دارای فاکتور های  حدت متعددی می باشد و ژن های بسياری در حدت 
ويروس نقش دارند شايد حذف يک ژن به تنهايی نتواند در ويروس ايجاد تخفيف حدت کند. لذا جهت 

حذف ژن فاکتور ترشحى حدت ویروس بیمارى لمپى اسکین و بررسى اثر آن 
در کاهش حدت ویروس در دام هدف

زینب هدایتى2،1، حمیدرضا ورشوى1، على محمدى2، محمد حسن ابراهیمى جم1، محمد آقا ابراهیمیان1

1. بخش واکسن هاى ویروسى دام،  موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازى رازى،  سازمان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزى،  
کرج، ایران

2. گروه پاتوبیولوژى دانشکده دامپزشکى دانشگاه شیراز، شیراز، ایران
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مقدمه
گاسترو آنتريت ناشی از پارو ويروس به عنوان يکی از مهمترين عوامل تلفات در توله های جوان بشمار 
می آيد. از آنجائيکه توله های نوزاد در بدو تولد فاقد ايمنيت بر عليه بيماری های عفونی يا اصطلاحاً 
فاقد ايمونوگلوبولين هستند، بنابر اين ايمنيت منتقله از مادران (Passive immunity) نقش اصلی را 
در حفاظت توله ها بر عليه عوامل عفونی از جمله پارو ويروس بعهده دارد. از طرف ديگر عدم اطلاع از 
ميزان ايمنيت توله ها و واکسيناسيون توله هايی که واجد ايمنيت بالای مادری هستند، موجب تداخل 

ايمنيت مادری با برنامه های بر عليه پاروويروس خواهد شد. 

هدف
اين مطالعه بمنظور ارزيابی دوام ايمونوگلوبولين G ضد پاروويروس در توله های نوزاد و تأثير فاکتورهای 

خط برکينتيک IgG در توله های نوزاد اين مطالعه انجام شد.

روش پژوهش
بدين منظور از توله ها سن حدود ۱۰، ۲۰ و ۳۰ روزه جمعاً ۱۷۵ نمونه سرم از يک مجتمع نگهداری 
و کمی  اختصاصی  بطور  که  تجاری  الايزا  کيت  از  استفاده  با  سرمها  گرديد.  تهيه  سگ  پرورش  و 
داده های  گرفتند.   قرار  آزمايش  مورد  می گيرد،  اندازه  را  پاروويروس  ضد   (IgG)  G ايمونوگلوبولين 
حاصل از آزمايش همراه با اطلاعات جمع آوری شده از توله ها شامل فاکتور های خطر مورد تجزيه و 

تحليل آماری قرار گرفتند.

ارزیابى دوام ایمنیت مادرى (IgG) بر علیه پاروویروس در توله هاى نوزاد و 
تاثیر فاکتورهاى خطر بر آن

مهران بخشش*1؛ نادر آزادى2، محمد حسین فلاح مهر آبادى3
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ترویج کشاورزي، کرج
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توليد ويروس تخفيف حدت يافته ضمن بررسی جداگانه اثر ژن های احتمالی حدت بايد اثر حذف 
ترکيبی آنها نيز بررسی گردد.

کلمات کليدی:  بيماری لمپی اسکين، حذف ژن،  ويروس،  نوترکيبی همولوگ
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نتایج و بحث
نتايج حاصله بوضوح مشخص نمود که اولاً ميانگين عيار سرمی IgG ضد پاروويروس در توله های نوزاد 
در حد مطلوب ۵۶۷۵ بوده که بسيار بيشتر از ميزان آستانه محافظت کننده (۸۱۰) می باشد، ثانياً ميزان 
دوام ايمنيت مادری منتقله به توله های نوزاد  تا سن يکماهگی همچنان بيشتر از آستانه محافظت 
کنندگی می باشد و با توجه به منحنی رگرسيون رسم شده پيش بينی می شود عيار  IgG ضد پاروويروس 
در توله های نوزاد بطور ميانگين تا سن ۳۵ روزگی دوام داشته باشد.  در بررسی تأثير عوامل خطر بر 
انتقال پاسيو آنتی باديهای مادری، با بکار گيری روش های معتبر آماری  مشخص گرديد که سن توله ها، 
تعداد توله متولد شده از هر مادر (تعداد قلوها)، فاصله آخرين واکسيناسيون مادر بر عليه پاروويروس 
تا زايمان، تعداد زايمان، تنوع و سن مادران از عوامل تعيين کننده در انتقال و دوام ايمنيت مادری به 
توله های نوزاد در مرکز هستند. اين نتايج که حاصل يک پژوهش بنيادی مبتنی بر اصول  علمی از 
هر حيث می باشد در نوع خود در ارزيابی کينتيک IgG ضد پاروويروس منتقله از مادر به توله ها نوزاد 
منحصربه فرد بوده و قطعاً مورد استفاده و استناد دامپزشکان فعال در فيلد دامهای کوچک و دانشمندان 
صاحب نظر اين زمينه در سطح ملی و بين المللی قرار بويژه در ارائه برنامه مناسب واکسيناسيون بر عليه 

پاروويروس و ساير عوامل عفونی سگ مورد بهره برداری قرار خواهد گرفت.
کلمات کليدی: پاروويروس سگ، آنتی باديهای مادری، IgG، واکسيناسيون.

هدف
 Infectious) گاوان  عفونی  رينوتراکئيت  بيماری  عامل   (BoHV-1) يک  تيپ  گاوی  ويروس  هرپس 

تهیه هرپس ویروس تیپ 1 گاوى (BoHV-1) عارى از گلیکوپروتیین E به 
منظور تولید واکسن مارکر
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رينيت  تراکيت،  با  که  است  تنفسی  شديد  ويروسی  عفونت  يک   (bovine rhinotracheitis; IBR

برای  را  زمينه  و  کرده  عمل  ايمنی  کننده  تضعيف  عامل  يک  عنوان  به   IBR می کند.  بروز  تب  و 
به  توجه  با  و   دارد  جهانی  گسترش  گاو  در  بيماری  اين  بروز  نمايد.  فراهم  ثانويه  ايجاد عفونت های 
خسارات اقتصادی ناشی از آن،  کنترل ميزان شيوع و آلودگی به BoHV-1 ضروری به نظر می رسد. 
واکسيناسيون بخصوص با مارکر واکسن ها  تا حد زيادی به عنوان يکی از راهبردهای پيشگيری، کنترل 
و کاهش تلفات مرتبط با IBR استفاده شده است. در اين مطالعه توليد ويروس BoHV-1 عاری از 

گليکوپروتئين  E0 (gE) به منظور کاربرد در توليد مارکر واکسن مورد ارزيابی قرار گرفت.

روش پژوهش 
در اين مطالعه جدايه ويروسی BoHV-1 بومی موجود در موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی 
 UP پرايمرهای اختصاصی برای تکثير دو فلانک ،BoHV-1 از ژنوم E انتخاب شد. به منظور حذف ژن
و Down طراحی گرديدند. پس از انجام PCR، قطعات تکثير يافته در وکتور PTZ57R/T کلون شدند. 
در مرحله بعد قطعه پروتئين فلورسنت سبز (green fluorescent protein; GFP) تکثير و توسط آنزيم 
BamH1 و به وکتور PTZ57R/T (بين قطعات Down وUP) اضافه و کلون گرديد. نهايتاً وکتور حاوی 

 BoHV-1 توسط کيت ترانسفکت سلولی، به همراه ژنوم کامل ويروس UP و GFP ،Down قطعات
داخل سلول RBK ترانسفکت شد.

بحث و نتیجه گیرى
ميکروسکوپ  از  استفاده  با  و   plaque assay (PA) تکنيک  توسط  ترانسفکت،  انجام  تاييد  از  پس 
 gE با پرايمرهای ژن PCR ،E فلورسنت، ويروس خالص سازی گرديد. برای اطمينان از عدم وجود ژن

برای ويروس خالص شده، انجام گرفت و نتايج تاييد گرديد.
توليد ويروس BoHV-1 عاری از گليکوپروتئين E (gE) در جهت توليد مارکر واکسن برای بيماری 
 IBR تا حد زيادی به عنوان يکی از راهبردهای پيشگيری، کنترل و کاهش تلفات مرتبط با IBR

می تواند در نظر گرفته شود.
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ABSTRACT

The prevalent respiratory viruses such as SARS-CoV-2 probably persist for a long time 
on fomites and environmental surfaces. Some recent studies have detected SARS-CoV-2 
RNA on the surface of cell phones, door handles and other items in the inhabited sites of 
confirmed cases. For the aim of this study, a total of 50 environmental surface samples 
of SARS-CoV-2 was collected from Imam Khomeini Hospital in Ardabil. Forty-one 
environmental surface samples were proved negative for SARS-CoV-2 RNA while nine 
surface samples were positive. Our findings regarding surfaces contaminated with the 
virus are consistent with the results of recent similar researches as it was revealed that 
a number of different samples taken from hospital surfaces such as handles, cupboards, 
light switches, and door handles were positive for the presence of SARS-Cov2.
Keywords: SARS-CoV-2 Surface contamination Hospital wards

Investigation of SARS CoV-2 virus in environmental 
surface
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Background

SARS-CoV-2, a new single-strand RNA virus related to SARS-CoV and Middle East 
respiratory syndrome coronavirus (MERS-CoV) from the coronaviridae family, was the 
source of the outbreak pneumonia in Wuhan, China, that began in late December 2019. 
It leads to mild symptoms of the cold or acute respiratory syndrome. However, in some 
people, more severe clinical manifestations have been observed due to the involvement 
of other organs. The virus appears to lead to viremia in its pathogenesis. Due to the 
possible presence of the virus genome in serum and PBMCs, this study was designed 
to evaluate this issue.
Methods: Serum and PBMCs samples were collected from patients with Covid-19 
admitted to Afzalipour Hospital, Kerman, Iran, and the presence of the virus genome 
was evaluated by Real-time PCR. 
Results: Out of 96 patients with Covid-19, 3 samples of PBMCs and only one serum 
sample was positive for the presence of the virus genome in the blood. Most of the 
patients were admitted to the ICU due to severe lung involvement.
Conclusion: The SARS-Cov-2 virus genome was detected in about 8.3% of samples 
of patients. Since this virus can be present in PBMCs, it is recommended that 
its pathogenicity in all kinds of these cells and the risk of infection through blood 
transfusion be evaluated.
Keywords: SARS-Cov-2, Serum, Peripheral Blood Mononuclear Cells, PBMCs, 

Investigation of SARS-COV-2 genome in the PBMCs 
and serum of Covid-19 patients 
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Covid-19 disease.

مقدمه
شده است[۱].  SARS-CoV-2 ايجاد  پاندمی کوويد- ۱۹توسط يک بتا-کرونا ويروس جديد به نام 
بيماران مبتلا به COVID-19 طيف گسترده ای از علائم را نشان می دهند. فرم شديد کوويد-۱۹ با 
توفان سيتوکاينی و تغيير پاسخ ايمنی مرتبط می باشد. از آنجا که سيستم ايمنی ميزبان با عملکرد 
ميتوکندری در ارتباط است، سيستم ميتوکندريايی ميزبان ممکن است به طور مستقيم و غيرمستقيم 

نقش مهمی در مقاومت ويروسی ايفا نمايد[۲,۳]. 
فاکتور رونويسی ميتوکندريايی A  (TFAM) نقش کليدی در رونويسی و تکثير  DNA ميتوکندريايی 
 (mtDNA)و حفظ تعداد کپی های mtDNA دارد. بيان TFAM به عنوان نشانگر بيوژنز ميتوکندريايی 

شناخته شده است[۴].
هدف از اين مطالعه بررسی ميزان بيان TFAM در بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ در مقايسه با گروه 

کنترل است.

روش
در اين مطالعه مورد-شاهدی، نمونه خون از ۲۰ بيمار مبتلا به کوويد-۱۹ و همچنين ۱۵ فرد سالم 
گرفته شد. پس از استخراج RNA و سنتز cDNA، از Real-time PCR به منظور ارزيابی سطح بيان 
 ROC ۲ تجزيه و تحليل شد. آناليز منحنی-∆∆Ct  استفاده گرديد. داده ها با استفاده از روش TFAM

نيز به منظور ارزيابی دقت تشخيصی انجام گرديد.

سطح بیان فاکتور رونویسى میتوکندریایى A (TFAM) به عنوان نشانگر 
زیستى بالقوه براى تشخیص کووید  19
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مقدمه
چندين مطالعه ارتباط بين گروه های خونی خاص، تغييرات ژنتيکی ژن ABO و بيماری کروناويروس 

 (COVID-19) ۲۰۱۹را بررسی کرده اند.

هدف و اهمیت پژوهش
خونی ABO با  گروه  پلی مورفيسم های ABO rs657152 و  ارتباط  بررسی  مطالعه  اين  از  هدف 

مرگ ومير COVID-19 بود. 

روش پژوهش
روش تترا آرمز- واکنش زنجيره ای پليمراز برای ژنوتيپ پلی مورفيسم ABO rs657152 در ۱۲۱۱ 
 ABO rs657152 AA بيمار مرده و ۱۴۴۲ بيمار بهبود يافته استفاده شد. در مطالعه حاضر، فراوانی

نسبت به ژنوتيپ های CC در بيماران مرده به طور قابل توجهی بيشتر از بيماران بهبود يافته بود. 

 ABO در گروه خونى rs657152 پلى مورفیسم تک نوکلئوتیدى
و گروه هاى خونى از عوامل پیش بینى کننده مرگ و میر ناشى از کووید 19 

در جمعیت ایران هستند

نتایج
نتايج نشان می دهد که سطح بيان TFAM در بيماران COVID-19 در مقايسه با گروه کنترل سالم 
افزايش يافته است AUC .(Fold change=0.74, p value=0.04) مربوط به TFAM برای تشخيص 
 ( CI= 0.5761 to 0,8607, p value=0,0179٪۹۵)  ۰,۷۱۸۴  در مقايسه با گروه کنترل COVID-19

و cut off بهينه بيش از ۰,۰۱  با حساسيت ۶۸/۵۷٪ و اختصاصيت ۷۱/۴۳٪ محاسبه گرديد.

بحث
بر طبق نتايج، سطوح بيانی TFAM در خون ممکن است به عنوان يک نشانگر زيستی بالقوه برای 

تشخيص COVID-19 بکار گرفته شود.
COVID-19 ,SARS-CoV-2, Mitochondria ,Biomarker :کلمات کليدی
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نتايجداده های ما نشان داد که گروه خونی A با بالاترين خطر مرگ و مير ناشی از کوويد-۱۹ در 
خطر  معرض  در  خونی O کمتر  گروه  با  بيماران  و  است  مرتبط  خونی  گروه های  ساير  با  مقايسه 
عفونت قرار دارند، که نشان می دهد گروه خونی O ممکن است يک عامل محافظتی در برابر مرگ و 
مير کوويد-۱۹ باشد. تست رگرسيون لجستيک چند متغيره نشان داد که ميزان مرگ و مير بالاتر 
با  ليپوپروتئين  بالا،  چگالی  با  ليپوپروتئين  آمينوترانسفراز،  آلانين  فسفاتاز،  آلکالين   COVID-19با 
چگالی کم، گلوکز خون ناشتا، اسيد اوريک، کراتينين، ميزان رسوب گلبول های قرمز، ميزان رسوب 
مجدد پروتئينC ،25 هيدروکسی ويتامينD، مقادير Real-time PCR Ct، گروه های خونی ABO و 

ژنوتيپ ABO rs657152 AA مرتبط است. 

بحث و نتیجه گیرى
  COVID-19با فراوانی قابل توجهی افزايش مرگ و مير A و گروه خونی AA ABO rs657152 ژنوتيپ

مرتبط بود. تحقيقات بيشتر برای تاييد نتايج به دست آمده ضروری است.
کلمات کليدی: گروه خونی ABO، بيماری کوويد ۱۹، واريانت های ژنتيکی 

مقدمه
از زمان ظهور سويه اصلی ووهان سارس کروناويروس ۲، چندين واريانت جديد از ويروس پديدار شده 
است. آلفا، بتا، گاما، دلتا و جديدترين نوع آن، اميکرون، در طول اين همه گيری پيشرونده معرفی 
شده اند. چندين روش از جمله اما نه محدود به PCR ويژه آلل، طويل سازی با تکثير چرخه غلطان 
و ريل تايم PCR با پروب های ويژه آلل قادر به تشخيص جهش هايی به اندازه يک پلی مورفيسم تک 

آنالیز منحنى ذوب با دقت بالا (HRM) جهت تشخیص سریع واریانت هاى 
(SARS-CoV-2) 2 کروناویروس سندرم تنفسى حاد شدید
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نوکلئوتيدی هستند. تجزيه و تحليل منحنی ذوب با دقت بالا (HRM) تکنيک ديگری برای ارزيابی 
هرگونه جهشی در زنجيره اسيد نوکلئيک است.

روش
از  استفاده  با  واريانت  شناسايی  برای   ۲ کروناويروس  سارس  عفونت  به  مبتلا  شده  تاييد  نمونه های 
کيت تجاری مورد پذيرش قرار گرفتند. به منظور انتخاب جهش هايی با بالاترين اثر بر Tm آمپليکون، 
 HRM برای آناليزS2 (Del 69-70) و S1 (Del 144) ،ORF1ab (Del 3675-۳۶۷۷) جهش های حذف
از   cDNA سنتز  از  پس   PCR محصولات  روی  بر  بالا  دقت  با  ذوب  منحنی  آناليز  شدند.  انتخاب 

RNA های استخراج شده نمونه ها صورت گرفت.

 (Tm) ۱منجر به تفاوت دمای ذوب (ORF) -برای آمپليکون مجموعه پرايمر HRM يافته ها: آناليز
۰,۳۹-، ۰,۴+ و ۰,۶- درجه سانتی گراد به ترتيب بين واريانت های آلفا، دلتا و اميکرون در مقايسه 
با واريانت ووهان شد. علاوه بر اين، آناليز HRM تکثير انجام شده توسط مجموعه پرايمر ۲ منجر به 
اختلاف دمای ذوب ۰,۳۲+، ۰,۲۶- و ۰,۲۴+ درجه سانتی گراد بين واريانت های آلفا، دلتا، و اميکرون 
در مقايسه با واريانت اصلی (ووهان) شد. اين تست توانست با بيش از ۹۰ درصد اطمينان، هر نمونه 

را به گروه واريانت خود مشخص کند.

نتیجه گیرى
نتايج به دست آمده در اين مطالعه نشان می دهد که با استفاده از استراتژی تک لوله بسته به همراه 
سيستم مجهز به HRM، غربالگری واريانت های جديد ويروس به روشی سريع و قابل اعتماد امکان پذير 

است.
کلمات کليدی: ذوب با دقت بالا، سارس کروناويروس ۲، موتاسيون، واريانت، ژنوتايپينگ
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Introduction   :Since  the  emergence  of  original  Wuhan  SARS-CoV  2-strain  ,several 
new  variants  of  the  virus  have  been  emerged  .Alpha  ,Beta  ,Gamma  ,Delta  and  the 
most recent Omicron variants have been introduced during this progressive pandemic. 
Several methods including but not restricted to allele-specific PCR ,ligation with rolling 
circle  amplification  and  real-time  PCR  with  allele-specific  probes  are  able  to  detect 
mutations as low as a single nucleotide polymorphism .High resolution melting curve 
analysis is another technique to assess any mutations in a nucleic acid chain.
Methods  :Confirmed samples  with  SARS-CoV 2-infection were  subjected to  variant 
identification using a commercial kit .In order to select for mutations with the highest 
effect on Tm of the amplicon ,deletion mutations of ORF1ab (Del ,(3675-3677 S1 
)Del  (144  and  S2)  Del  (69-70  were  chosen  for  HRM  analysis  .High  Resolution 
Melting Curve Analysis was performed on PCR products after cDNA synthesis from 
the extracted RNAs of the samples.
Results  :HRM analysis  for  the  amplicon  of  the  primer  set)  1-ORF  (resulted  in  Tm 
differences  of°0.39-  C°0.4+  ,C  ,and°0.6-  C  between  Alpha  ,Delta  ,and  Omicron 
variants  ,respectively  ,in  comparison  with  the  original  Wuhan  strain  .Moreover, 
HRM analysis  of  the amplification performed by primer set  2-led to  Tm differences 
of°0.32+ C°0.26- ,C ,and°0.24+ C between Alpha ,Delta  ,and Omicron variants, 
respectively ,in comparison to original Wuhan strain .The test was able to specify each 
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sample to its variant group with more than 90 percent of confidence.
Conclusion :The results obtained in this study demonstrate that using a single closed-
tube strategy with  a  HRM-equipped machine ,screening new variants  of  the  virus  is 
possible in a fast and reliable way.
Keywords  :High  resolution  melting  ;SARS  Coronavirus  ;2-Mutation  ;Variant; 
Genotyping

مقدمه
در اواخر سال ۲۰۱۹ مواردی از پنومونی با عامل اتيولوژيک ناشناخته در شهر ووهان کشور چين 
شناسايی شد. طی بررسی های بيشتر SARS-CoV-2 به عنوان عامل اين موارد پنومونی شناسايی 
شد. اين عفونت به سرعت به کشورهای ديگر گسترش يافته و منجر به ايجاد وضعيت پاندمی گرديد. 

طبق گزارش يونيسکو از هر ۱۰ کودک ۱ کودک درگير کار اجباريست. 

هدف و اهمیت پژوهش
از آن جايی که کودکان کار حضور گسترده ای در جامعه دارند و عفونت COVID-19 معمولا در کودکان بدون 
علامت يا همراه با علائم خفيف است اين کودکان می توانند ناقل ويروس شده و منجر به گردش بيشتر ويروس 
 SARS-CoV-2 در جامعه شوند از اين رو مطالعه حاضر به بررسی فراوانی حضور ژنومی و آنتی بادی سرمی عليه

در ميان اين کودکان و گروهی از بزرگسالانی که با اين کودکان ارتباط نزديک داشتند پرداخت.

مواد و روش ها
مدرسه  به  نمونه گيری  برای  لازم،  مجوزهای  و  کداخلاق  کسب  از  پس   ۱۳۹۹ سال  ماه  تير  در 

بررسى و مقایسه حضور آنتى بادى و حضور ژنوم SARS-CoV-2 در نمونه هاى 
تنفسى کودکان کار مراجعه کننده به مدرسه کودکان  کار و خیابان و پرسنل مدرسه

سیده نیلوفر نجفى1، دکتر حوریه سلیمان جاهى1، دکتر شاداب شاه على2، دکتر لیدا مقدم2

1  -گروه  ویروس شناسى، دانشکده علوم پزشکى، دانشگاه تربیت مدرس،تهران،ایران
2-گروه بهداشت بارورى و مامایى، دانشکده علوم پزشکى،دانشگاه تربیت مدرس،تهران،ایران
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کودکان کار مراجعه شد و از کودکان کار و کادر مدرسه پس از تکميل فرم رضايت آگاهانه، اطلاعات 
بالينی و دموگرافيک شرکت کنندگان از طريق پر کردن پرسشنامه جمع آوری گرديد. نمونه  سواب 
اوروفارنژيال و نازوفارنژيال و 2CC نمونه خون محيطی گرفته شد؛ که به ترتيب به انستيتو پاستور 
تهران و آزمايشگاه ويروس شناسی دانشگاه تربيت مدرس منتقل شدند. برای بررسی حضور آنتی بادی 
بر  که  پيشتازطب  شرکت   SARS-CoV-2 IgG الايزا  کيفی  کيت  از  شرکت کنندگان  سرم های  در 
عليه آنتی بادی های متصل شونده به نوکلئوکپسيد ويروس طراحی شده؛ طبق پروتکل کيت استفاده 
شد. همچنين استخراج ژنوم از نمونه های تنفسی با کيت QIAamp Viral RNA Mini Kit مطابق 
 real time انجام گرفت و پس از آن QIAcube با پروتکل کيت به صورت تمام اتوماتيک با دستگاه
 Sansure Biotech’s Novel Coronavirus (2019-nCoV) Nucleic کيت  وسيله ی  به   RT-PCR

Acid Diagnostic Kit طبق پروتکل کيت صورت گرفت. تحليل های آماری توسط ورژن ۲۵ نرم افزار 

SPSS انجام شدند.

نتایج
تست  نتيجه   ٪۲۰ و  بوده  مثبت   RT-PCR تست  لحاظ  از   ٪۱۸,۵ طرح  در  حاضر  کودک کار   ۶۵ از 
 ٪۱۱,۸ و   RT-PCR تست   ٪۵,۹ کودکان  اين  با  ارتباط  در  بزرگسال   ۱۷ از  داشتند.  مثبت  الايزا 
 RT-PCR: P-value=0.226,) لجستيک  رگسيون  آماری  آناليز  نتايج  داشتند.  مثبت  الايزا  نتيجه 
-IgG: P-value=0.502, OR=1.731, 95%CI=0.348) و   (OR=3.692, 95%CI=0.445-30,624

(RT-PCR: P-value=0.282, OR=3.692, 95٪CI=0.445-30.624)و  فيشر  تست  نتايج   (8.602

RT-)  U من ويتنی  آزمون  نتايج  (IgG: P-value=0.723, OR=1.731, 95%CI=0.348-8.602) و 
معناداری ميان  تفاوت  که  دادند  نشان  همگی   (IgG: P-value=0.501) و   (PCR: P-value=0.202

ميزان ابتلا کودکان کار و بزرگسالانی که در ارتباط با اين کودکان بودند، وجود ندارد.

بحث و نتیجه  گیرى
در اين پژوهش تفاوت معناداری ميان ميزان ابتلا کودکان کار و بزرگسالان در ارتباط با آن ها از نظر 
ابتلا به کرونا مشاهده نشد؛ که نشانگر امکان ابتلای مشابه اين کودکان با بزرگسالان است. از سوی 
ديگر نيمی از کودکان مبتلا به COVID-19 هيچگونه علائمی را گزارش نکرده بودند. و ساير کودکان 
نيز علائمی خفيف داشتند، از اين رو با توجه به دسترسی محدود اين کودکان به تجهيزات حفاظت 
شخصی از جمله ماسک و الکل، اين کودکان می توانند در گردش عفونت در جامعه نقش موثری را 

ايفا کنند.
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مقدمه
حال،  اين  با  می باشد.  گيری  همه  احتمالی  پايان  جهت  در  عطفی  نقطه  کوويد-۱۹  واکسن  توسعه 
ماهيت تکامل مداوم ويروس، به دليل تغييرات ژنومی ويروس، نگرانی هايی را برای اثربخشی واکسن 

ايجاد کرده است. 

هدف و اهمیت پژوهش
بيمارستان  به   SARS-CoV-2 بعلت واکسيناسيون  از  پس  که  گرفت  انجام  بيمارانی  روی  بر  مطالعه 
 COVID-19 عفونت های شدن  واکسينه  از  حاصل  نتايج  بررسی  مطالعه  اين  هدف  داشتند.  مراجعه 

می باشد.

روش پژوهش
در اين مطالعه مقطعی، از کليه بيمارانی که پس از تزريق حداقل يک دوز واکسن و به علت ابتلا 
کرونا مراجعه نمودند، ضمن تهيه نمونه و آزمايش rRT-PCR، اطلاعات دموگرافيک، و برخی اطلاعات 
کلينيکی و پاراکلينيکی جمع آوری گرديد. ۱۰۹ بيمار که با عفونت SARS-CoV-2 در فاصله تير تا 

آذر ۱۴۰۰ به بيمارستان نظام سلامت بابل مراجعه داشته اند، وارد مطالعه شدند.

نتایج
۶۲ نفر (۵۶/۹٪) دو دوز واکسن کروناويروس را دريافت کرده بودند، درحالی که ۴۷ نفر (۴۳/۱٪) تنها 
يک دوز واکسن (سينوفارم، آسترازنکا، اسپوتنيک، بهارات، ايران کوبرکت يا پاستوکوواک) تزريق کرده 
بودند. اگرچه، اکثر بيماران مبتلا به عفونت SARS-CoV-2 به شکل خفيف (۱۸ نفر [۱۶,۵۶٪]) يا 
متوسط (n=۸۶؛ [۷۸,۹٪]) بيماری مبتلا شده بودند، با اينحال ۵ بيمار (۴,۶٪) دارای بيماری شديد 

عفونت کووید19- پس از یک یا دو نوبت واکسن در بابل، شمال ایران

نویسندگان: مانا بازى برون1، یوسف یحیى پور1، سیاره حسین زاده2، همت قلى نیا3، رابعه رحمانى 4 و فرزین صادقى5

1) مرکز تحقیقات بیمارى هاى عفونى و گرمسیرى، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.
2) بخش کنترل عفونت بیمارستان آیت االله روحانى بابل، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.

3) مرکز تحقیقات عوامل اجتماعى موثر برسلامت، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.
4) کارشناس ارشد بیولوژى سلولى و مولکولى، دبیر آموزش و پرورش آمل، آمل، ایران.

5) مرکز تحقیقات بیولوژى سلولى و مولکولى، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى بابل، بابل، ایران.
آدرس ایمیل: uyahyapoor@yahoo.com تلفکس: 01132190624
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که ۴ نفر فوت کردند. ميانگين سنی افراد مبتلا به بيماری شديد، ۷۳,۲ سال (محدوده ۶۰ تا ۸۳) بود. 
شايع ترين بيماری زمينه ای در اين بيماران، بيماری قلبی عروقی بود (۴ نفر).

بحث و نتیجه گیرى
می تواند  واکسن،  کامل  تزريق  عليرغم  بيماری،  شديد  فرم  به  بيمار   ۵ و  افراد  از  نيمی  از  بيش  ابتلا 
و  واکسن  دوم  دوز  فاصله  واکسن،  دوم  و  اول  دوز  فاصله  جمله  از  متعددی  عوامل  کننده  منعکس 
بستری، ظهور واريانتهای جديد SARS-CoV-2 که ممکن است باعث کاهش اثربخشی واکسن و پاسخ 
ايمنی ناکارآمد عليه واکسن ها در ميان افراد مبتلا به بيماری های زمينه ای مانند سن بالاتر و بيماری 

قلبی عروقی شود.
کلمات کليدی: کوويد-۱۹؛ واکسن؛ بابل؛ شمال ايران
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خلاصه
حاضر  حال  در  کروناويروس  خانواده  از  جديد  عضو  يک  عنوان  هدف SARS-CoV-2 :به  و  زمينه 
باعث ايجاد يک بيماری همه گير شده است. عليرغم تلاش های زياد، هنوز هيچ استراتژی درمانی 
بررسی  طريق  اين  از  ما  هدف  ندارد.  عفونت SARS-CoV-2 وجود  به  مبتلا  بيماران  برای  کارآمدی 
ارزش ايورمکتين است و بيشتر به عنوان يک درمان ضد ويروسی احتمالی SARS-CoV-2 در نظر 

گرفته می شود.

روش کار
در مجموع ۴۱ بيمار مبتلا به عفونت SARS-CoV-2 در اين مطالعه وارد شدند.

  COVID-19مرسوم درمان های  با  همراه  را  روز)  در  گرم/کيلوگرم  ميلی   ۱۲) ايورمکتين   ۲۱بيمار 
دريافت کردند. در حالی که ۲۰ بيمار فقط درمان های مرسوم COVID-19 را دريافت کردند.

یافته ها
نتايج ما نشان داد که استفاده از ايورمکتين در بيماران کوويد-۱۹ باعث کاهش روزهای بستری و 
همچنين افزايش اشباع اکسيژن خون و تغيير معنی دار CRP شد، در حالی که LDH و لنفوسيت بين 

افراد گروه بيمار و کنترل تفاوت معنی داری نداشتند.

بررسى تاثیر ایورمکتین در بهبود بیماران مبتلا به سندرم دیسترس تنفسى ناشى از 
کووید 19

زهرا عطايی۱، عطيه يعقوبی۲،۳، مليحه ضيايی۴، کيارش قزوينی۲،۳، سامان سليمان پور*۲،۳

 ۱مرکز تحقيقات سم شناسی پزشکی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
 ۲مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی، پژوهشکده بوعلی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
 ۳گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

۴ گروه پزشکی اجتماعی، دانشکده پزشکی، مرکز تحقيقات عوامل اجتماعی سلامت، دانشگاه علوم پزشکی گناباد، گناباد، ايران

پوسترها

1401/04/21
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نتیجه گیرى
بيماران  درمان  در  درمانی  عامل  يک  عنوان  به  می تواند  ايورمکتين  مطالعه،  اين  نتايج  به  توجه  با 

کوويد-۱۹ در نظر گرفته شود.
کلمات کليدی: SARS-CoV-2; کوويد-۱۹؛ ايورمکتين؛ رفتار

مقدمه
سندرم حاد تنفسی ويروس کرونا ۲ (SARS-CoV-2) به سرعت در سراسر جهان گسترش يافته است. 
به دليل عدم وجود داروی مناسب برای درمان بيماری کوويد ۱۹، مطالعات بسياری نشان داده اند که 
عصاره های گياهی دارای طيف وسيعی از اثرات بيولوژيکی مانند خواص تعديل کننده ايمنی هستند. 
کانديد  يک  عنوان  به   Scrophularia Striata Boiss التهابی  ضد  اثرات  بررسی  هدف  با  مطالعه  اين 

احتمالی در درمان بيماران مبتلا به COVID-19 انجام شد. 

مواد و روش ها
 Pubmed, Google مانند  علمی  معتبر  پايگاه های  در  جستجو  با  مروری  مطالعه  يک  حاضر  مطالعه 
 Covid-19, SARS-COV-۲, از سال ۲۰۱۰ تا ۲۰۲۲ با استفاده از کليدواژه های Scholar, Scopus

Treatment, Anti-inflammatory, Scrophularia striata, Cytokine storm آخرين اطلاعات به دست 

آمده است.
یافته ها

در اين مطالعه ۴۵ مقاله يافت و مورد بررسی قرار گرفت. Scrophularia striata Boiss يک گياه علفی 
و چند ساله با خاصيت تعديل کننده ايمنی و ضد التهابی است. عصاره S. striata Boiss اثرات تعديل 
کننده ايمنی را بر کاهش سايتوکاين های T helper 2 (Th2) از جمله IL-4 و IL-5 نشان داده است که 

مرورى بر اثرات ضد التهابى گیاه سازویى (Scrophularia Striata Boiss) به 
COVID-19  عنوان یک کاندید احتمالى در درمان بیماران مبتلا به

سجاد جعفری*۱، مهنا شامی۲، محمد تقی موسی زاده۳

۱. دانشجوی کارشناسی ارشد ميکروب شناسی پزشکی، گروه ميکروب شناسی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی 
.(۰۹۱۰۴۷۲۴۳۳۸ -jafari.saj@umsu.ac.ir) .اروميه، اروميه، ايران

۲. دانشجوی کارشناسی ميکروبيولوژی، عضو انجمن سلول های بنيادی دانشگاه مراغه، مراغه، ايران.
۳. دانشجوی کارشناسی ارشد ميکروب شناسی پزشکی، گروه ميکروب شناسی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی 

اروميه، اروميه، ايران
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مقدمه
 TNF-α, همچون  سايتوکاين هايی  طوفان   Covid_19 بيماری  به  مبتلايان  در  مهم  عوارض  از  يکی 
IL-4, IL-6, IFN-α, IL-1β, IL-2 است که باعث التهاب، آسيب ريوی و مرگ ومير می شود. با توجه به 

عوارض داروهای رايج، يکی از روش های مناسب و جايگزين در درمان اين بيماری می توان به روش 
پيوند ميکروبيوتای مدفوع (FMT) اشاره کرد. لذا هدف از اين مطالعه بررسی مروری اثرات التهابی 
 Covid_19 مبتلابه بيماران  درمان  در  احتمالی  کانديد  به عنوان   (FMT) مدفوع  ميکروبيوتای  پيوند 

است.

مرورى بر اثرات ضدالتهابى پیوند میکروبیوتاى مدفوع (FMT) به عنوان کاندید 
COVID_19 احتمالى در درمان بیماران مبتلابه

سجاد جعفری*۱، مهنا شامی۲، محمد تقی موسی زاده۳

۱-دانشجوی کارشناسی ارشد ميکروب شناسی پزشکی، گروه ميکروب شناسی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی 
. (jafari.saj@umsu.ac.ir- ۰۹۱۰۴۷۲۴۳۳۸).اروميه، اروميه، ايران

۲-دانشجوی کارشناسی ميکروبيولوژی، عضو انجمن سلول های بنيادی دانشگاه مراغه، مراغه، ايران.
علوم  دانشگاه  پزشکی،  دانشکده  ويروس شناسی،  و  ميکروب شناسی  گروه  پزشکی،  ميکروب شناسی  ارشد  کارشناسی  دانشجوی   -۳

پزشکی اروميه، اروميه، ايران

IL- توليد S. striata Boiss ممکن است بيماری های آلرژيک و آسم را مديريت کند. عصاره اتيل استات
TNF-α ،1β و PGE2 را مهار می کند. کوئرستين واسطه های پيش التهابی را مهار می کند در حالی که 

واسطه های ضد التهابی را افزايش می دهد. عصاره اتانولی S. striata می تواند به طور قابل توجهی توليد 
NO را در ماکروفاژهای صفاقی جدا شده موش کاهش دهد. علاوه بر اين، S. striata Boiss دارای ۳ 

فلاونوئيد ضروری، کوئرستين، ايزورامنتين-O-3-روتينوزيد و نپيترين است. از ميان آنها، کوئرستين، 
COX-2 ،PGE2 ،IL-6 ،IL-1β ،TNF-α و NO را مهار می کند، در حالی که سايتوکاين های ضد التهابی 

را افزايش می دهد.

نتیجه گیرى
با توجه به عوارض ناشی از سيتوکين مانند ديسترس تنفسی، شوک، آسيب ريه، مرگ و مير و فراوانی 
سيستم  که   Scrophularia Striata Boiss عصاره  در  موجود  بيولوژيکی  ترکيبات  ساير  و  کوئرستين 
ايمنی را تعديل می کند، اين گونه گياهی برای آزمايشات بالينی بيماران مبتلا به کوويد ۱۹ و ساير 

بيماری های ويروسی توصيه می شود.
کلمات کلیدى ها: ،COVID-19, Scrophularia Striata  درمان و ضد التهابی
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مواد و روش ها
قبيل,  از  علمی  معتبر  پايگاه های  در  جستجو  طريق  از  که  است  مروری  مطالعه  يک  حاضر  مطالعه 
SARS_ FMT, از سال ۲۰۱۵ تا ۲۰۲۲ با استفاده از کليدواژه های Scopus, Pubmed, Google Scholar

COV_2, Covid-19, cytokine strom, Anti_cytokine, treatment آخرين اطلاعات به دست آمده است.

یافته ها
در اين مطالعه ۳۲ مقاله موردبررسی قرار گرفت، با توجه به ديس بيوز ميکروبيوم در بيماران مبتلابه 
Covid_19، روش FMT باعث توليد و بازيابی متابوليت های صفراوی و متابوليت زنجيره کوتاه اسيدهای 

چرب (SCFAs) شده که اين متابوليت ها باعث القای سلول های Treg و افزايش سايتوکاين ضدالتهابی 
IL-10 از طريق باکتری های باکتروئيدس، استرپتوکوکوس و کلسترديوم ها شده و احتمالاً باعث تعديل 

پاسخ های سايتوکاين های التهابی مذکور در محور روده - ريه می شود که نتايج اين مطالعات به صورت 
 (FMT) تائيد کننده داشتن اثرات ضدالتهابی پيوند ميکروبيوتای مدفوع clinical trial, invitro, invivo

است.

بحث و نتیجه گیرى
با توجه به شيوع گسترده بيماری Covid_19 و ترشح سايتوکاين های مذکور که منجر به التهاب وسيع، 
آسيب ريوی و متعاقباً عواقب پنومونی، سندرم ديسترس تنفسی حاد شوک، از دست رفتن عملکرد 
بلوکه  برای  مناسب  درمانی  روش  به  نياز  لذا  می شود،  مرگ ومير  و  ارگان ها  ساير  و  تنفسی  سيستم 
کردن و مهار اين سايتوکاين ها است. روش پيوند ميکروبيوتای مدفوع (FMT) با توجه به متابوليت های 
ضدالتهابی ترشح شده توسط گونه های باکتريايی می تواند به عنوان کانديد احتمالی دارويی در درمان 

بيماران مبتلابه Covid_19 مورد ارزيابی کار آزمايی بالينی قرار گيرد.
FMT ،ضدالتهابی، درمان ،COVID-19 :کلیدواژه ها

مقدمه
واريانت اوميکرون در حال تبديل شدن به سويه غالب در بسياری از کشورهای جهان است و چالش های 

فراوانى و پیامدهاى بالینى کودکان مبتلا به زیر واریانت هاى اومیکرون سارس 
کروناویروس2-

سعيد عامل جامه دار۱، سميرا اصلی ۱

مرکز تحقيقات مقاومت های ميکروبی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
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جديدی را برای پيشگيری و کنترل بيماری کروناويروس ۲۰۱۹ (COVID-19) به همراه دارد. مطالعات 
در  را  اوميکرون  واريانت  ايمنی  فرار  و  عفونت  می تواند  جهش ها  از  بسياری  وجود  که  داده اند  نشان 
مقايسه با واريانت اوليه و چهار واريانت مهم بعدی افزايش دهد. از آنجايی که اوميکرون بسيار مسری 
است، افراد بيشتری به کوويد ۱۹ مبتلا می شوند. به توجه به عدم واکسينه شدن کودکان، اين افراد 

ممکن است در معرض خطر ابتلا به عفونت قرار بگيرند.

هدف و اهمیت تحقیق
ما ويژگی های بالينی و پيامد کودکان بخش های مختلف يک بيمارستان فوق تخصصی کودکان را که 

به زير واريانت های مختلف اوميکرون آلوده شده بودند، تشريح کرديم.

مواد و روش ها
در مجموع ۵۰ کودک زير ۲ سال مبتلا به عفونت SARS-CoV-2 بين ژانويه ۲۰۲۲ تا آوريل ۲۰۲۲ 
مورد ارزيابی قرار گرفتند. زير واريانت های اوميکرون با استفاده از واکنش Real Time RT-PCR بر روی 
سواب نازوفارنکس شناسائی شدند. پيامد اوليه شدت بيماری بود که با بستری شدن در بيمارستان، 

پذيرش در ICU يا تهويه مکانيکی تعيين شد.
یافته ها

زير واريانت های اوميکرون شامل BA.3 (n=8) ٪۱۶ ،BA.2 (n=13) ٪۲۶ ،BA.1 (n=29) ٪۵۸ بود. 
تفاوت معنی داری در جنس، سن يا وجود بيماری زمينه ای بين ۳ گروه وجود نداشت. از نظر سير 
بالينی، بيماران با زير متغير BA.2 مدت اقامت طولانی تری داشتند اما در نياز به مراقبت های ويژه يا 

تهويه مکانيکی تفاوتی وجود نداشت.
نتیجه گیرى

کودکان با شرايط پزشکی خاص در خطر ابتلا به بيماری شديد هستند. کودکان همچنين می توانند 
ويروس را به ديگران که در معرض خطر بالايی هستند منتقل کنند. در نهايت، ما هنوز در مورد اثرات 
احتمالی درازمدت COVID-19  رد حال يادگيری هستيم. به همه اين دلايل، مهم است که اقداماتی 

را برای کاهش خطر عفونت انجام دهيم.
کلمات کليدی: اوميکرون، زيرواريانت، کودکان
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مقدمه
در  که  دارای پوشينه هستند  و  رشته مثبت  با  رشته ای  تک  دار   RNA ويروس های  کروناويروس ها، 
 ،SARS-CoV-2.چند سال اخير، سريعا گسترش يافته و عامل پنومونی در مقياس اپيدميک بوده اند
هفتمين کروناويروس است که در انسان بيماری ايجاد کرده است. ژنوم آن چهار پروتئين ساختاری 
ذرات  اتصال  با  ويروسی  می کند. عفونت های  کد  غشا را  و  نوکلئوکپسید  پوشینه،  اسپایک،  شامل 
ويروس به گيرنده های سطح سلول ميزبان، آغاز می شوند بنابراين تشخيص گيرنده، يک عامل تعيين 
کننده اساسی برای تمايل سلول و بافت به يک ويروس است. در کروناويروس، فرايند ورود به وسيله 
گليکوپروتئين اسپايک وساطت می شود. اين پروتئين توسط پروتئازهای ميزبان به دو زيرواحد S1 و 
S2 شکسته شده  و کنفورماسيون آن تغيير می کند که به ترتيب مسئول تشخيص گيرنده و ادغام با 

غشا هستند. زيرواحد S1 دارای دمين  RBD  استکهگيرنده را تشخيص می دهد و به اين ترتيب، گزينه 
مناسبی برای واکسن SARS-CoV-2 تلقی می شود.

هدف و اهمیت پژوهش
روش  در  که  می شود  استفاده   COVID-19 واکسن  توليد  برای  متعددی  روش های  حاضر،  حال  در 
مدرن، يک قسمت خاص از ويروس، هدف قرار می گيرد. خصوصيات گليکوپروتئين اسپايک نشان داد 
که حضور اپی توپ های متعدد سلول B و سلول T، آن را به يک هدف اصلی برای طراحی واکسن 

تبديل می کند. 

روش پژوهش
که  گرفته اند  قرار  ارزيابی  مورد  ايمنولوژيک  تشخيص  شاخص های  عنوان  به  متعددی  توب های  اپی 
توپ های  اپی  است.  گرفته  انجام  اسپايک  پروتئين  گليکو  ژن های  آنتی  روی  بر  تحقيقات  بيشترين 
سلول B، شاخص های آنتی ژنيک هستند که در سطح پاتوژن ها بوده و با پذيرنده سلول B واکنش 

فر۴،  زاده  حسن  نيلوفر  جوهری۱،  علی  رنجبر۳،  محمدمهدی  امينی۱،  ندا  زيبائی۲،  سعيد  نيا۱،  نيک  سودابه 
سعيده ثمره موسوی۱،هادی پورتقی۴

۱ـ گروه زيست شناسی سلولی و مولکولی، موسسه آموزش عالی کاويان ـ مشهد
۲ـ موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ مشهد
۳ـ موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ کرج

۴ـ گروه دامپزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی ـ کرج

COVID-19 گلیکوپروتئین اسپایک، گزینه مناسبى براى طراحى واکسن
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مقدمه
دمين های  کوچکترين  از  يکی  بار،  نخستين  برای  ميلادی،   ۱۹۹۳ سال    در  بلژيکی  دانشمندان 
تشخيصی ـ اتصالی به آنتی ژن به نام نانوبادی ها را کشف کردند . نانوبادی ها، آنتی بادی هايی در خون 
محيطی برخی از جانوران از جمله شترسانان) شتر، آلپاکا و لاما) و ماهی های غضروفی هستند که 
زنجيره سبک آنها حذف شده است. اين آنتی بادی های کوچک، با تمايل بالا می توانند به اهداف خود 
متصل شده و به اين دليل در درمان و تشخيص بيماری ها از جمله بيماری های حاصل از ويروس ها 
مورد استفاده قرار می گيرند. کروناويروس ها و به طور خاص SARS-CoV-2 که در چند سال اخير 

۱،ندا  نيا  نيک  سودابه  فر۳،   زاده  حسن  نيلوفر  موسوی۱،  ثمره  سعيده  رنجبر۲،   محمدمهدی  جوهری۱،   علی 
امينی۱، سعيد زيبائی ۴، هادی پورتقی۳

۱ـ گروه زيست شناسی سلولی و مولکولی، موسسه آموزش عالی کاويان ـ مشهد
۲ـ موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ کرج

۳ـ گروه دامپزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی ـ کرج
۴- موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ مشهد

SARS-CoV-2 مطالعه ایمونو-بیوانفورماتیکى نانوبادى ها علیه پروتئین اسپایک

می دهند. اين اپی توپ ها، حامل اطلاعاتی از آنتی ژن ها و روش اتصال آن ها هستند. امکان پيشگويی 
اين اپی توپ ها و طراحی مولتی اپی توپ ها، احتمالا پتانسيل وسيعی را جهت تشخيص، درمان و 

پيشگيری از بيماری ها پيش روی ما قرار خواهد داد.

نیتجه گیرى
درک بهتر از ويژگی ها، ساختار و جهش های پروتئين اسپايک اهميت اين پروتئين در عفونت ويروس 
و  توسعه درمان ها و واکسن ها را تسهيل می کند. از آنجايی که واکسن ها می توانند بيماری را کاهش 
دهند ومصونيت کل جمعيت را افزايش دهند، ايمنی، کارايی و مقرون به صرفه بودن آنها بايد تضمين 

شود و استفاده از اين اطلاعات برای ارتقا اثربخشی واکسن ها نياز است.

بحث
استفاده از اپی توپ های غالب ايمنی پروتئين اسپايک SARS-CoV-2 در قالب سازه ايمونوژن که 
می تواند استفاده گسترده ای در توليد و توسعه انواع کيت های تشخیصی، در حوزه درمانی و حتی در 

جهت پيشگيری و توليد واکسن داشته باشد، حائز اهميت است.
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عامل پنومونی در دنيا بوده است، می تواند اهداف اين نانوبادی ها قرار بگيرد.

هدف و اهمیت پژوهش
آنتی بادی های درمانی با تمايل و اختصاصيت بالا به اهداف خود متصل می شوند اما آنها در دسترسی 
به بافت موردنظر دارای محدوديت هستند زيرا اندازه بزرگ و پايداری کم دارند اما نانوبادی ها به دليل 
پايين،  ايمونوژنيسيتی  بالا،  بافتی  نفوذ  کوچک،  اندازه  جمله  از  دارند  که  منحصربفردی  ويژگی های 

مقاومت گرمايی و حلاليت بالا، در درمان و تشخيص بسيار مورد استفاده قرار گرفته اند.

روش پژوهش
گليکوپروتئين اسپايک ويروس توسط پروتئازهای ميزبان به دو زيرواحد S1 و S2 که به ترتيب مسئول 
تشخيص گيرنده و ادغام با غشا هستند، شکسته شده و کانفورماسيون آن تغيير می کند. زيرواحد 
S1 دارای دمين های NTD و CTD و ساب دمين های SD1 و SD2 است. دمين S1CTD که به آن 

RBD هم گفته می شود، گيرنده را تشخيص می دهد و به آن متصل می شود. RBD توسط يک منطقه 

انعطاف پذير به بدنه پروتئين اسپايک متصل است و می تواند به دو حالت باز (فعال) و بسته (غيرفعال) 
وجود  نيازمند  است  ميزبان  سلول  سطح  گيرنده  که   ACE2 به  اسپايک  اتصال  باشد.  داشته  وجود 

حداقل يک RBD در وضعيت باز است. نانوبادی ها برای اتصال به ACE2 با RBD رقابت می کنند.

نیتجه گیرى
آنتی بادی های خنثی کننده از جمله نانوبادی ها به دليل اين که ميان کنش ACE2 و RBD را بلوکه 

می کنند، گزينه های مناسبی برای درمان های هدفمند به حساب می آيند

بحث
فراهم  ژن  آنتی  با  کنش  برهم  برای  وسيعی  سطح  که  هستند  بزرگ   CDR سه  دارای  نانوبادی ها 
می کنند و شرايطی را به وجود می آورند که پاراتوپ های برجسته برای متصل شدن به اپی توپ هايی 
که برای آنتی بادی های ديگر غيرقابل دسترس بودند، مناسب شوند. به اين ترتيب به نظر می رسد 
که برای مقابله همه جانبه با SARS-CoV-2،  نانوبادی ها می توانند گزينه مناسبی برای پيشگيری، 

درمان و تشخيص باشند.
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مقدمه
سندرم حاد تنفسی جديد (SARS-CoV-2) توسط عضوی از خانواده Coronaviridae ايجاد می شود. 
تعامل miRs ويروسی و ميزبان باعث ايجاد يک واکنش متقابل بين دو سيستم تنظيمی می شود که 
منجر به واکنش های عفونی متفاوت می شود. بنابراين، درک اين سيستم تنظيمی جديد miR می تواند 

رويکرد درمانی مشهودی را نشان دهد.

روش مطالعه
PubMed و  اطلاعاتی  پايگاه های  در  نويسنده  دو  هر  توسط  جداگانه  طور  به  جامع  جستجوی  يک 
 ،«microRNAs»  ،«SARS-CoV-2» شد  انجام  زير  کليدی  کلمات  از  استفاده  google scholar با 

«COVID-19»، «درمان» و «بيومارکر». مقالات منتشر شده تا آوريل ۲۰۲۲ در اين بررسی گنجانده 
شده و انتخاب شدند.

یافته ها
درمانی COVID-19 اعمال  استراتژی های  برای  می توانند  انسانی  حياتی  که   miR 3 شد  پيشنهاد 
شوند، زيرا آنها به طور کامل به RNA SARS-CoV-2 متصل می شوند، بدون هيچ گونه عارضه جانبی 
بر روی ژن های ميزبان، p 3-۴۷۷۸ ،miRs 5197-3p و 6864- هستند. 5p  -miRs 5197 به ويژه 
و  شد  شناخته  و COVID-19 مؤثرتر   MERS-CoV ،SARS-CoV مانند  ويروسی  عفونت های  در 

همچنين برای عفونت های هپاتيت B و ويروس هرپس سيمپلکس (HSV-1) پيشنهاد شد.

بحث
تحويل هدف با کمترين سميت در استراتژی های درمانی مبتنی بر miR بسيار مهم است. بايد بيش 
از حد در نظر گرفته شود که مهار miRs ممکن است منجر به بی نظمی چرخه سلولی، اختلال در 
پاسخ ايمنی يا سرطان شود. به اين ترتيب نقش دقيق هر miR بايد مشخص شود. مطالعه اخير نشان 
داد که ۸۴۸ و miR 873 انسانی به ترتيب ژنوم SARS و COVID-19 را هدف قرار می دهند که تنها  

فرناز مهاجرتهران۱،  نوشين محتشم۲،  عاليه فرشباف۱  

۱مرکز تحقيقات دندانپزشکی مشهد، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد،  ايران 
۲مرکز تحقيقات دهان فک و صورت،  دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

یک رویکرد جدید براى درمان COVID-19 توسط microRNAها
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miR 588 معمولی انسان هر دو توالی ويروسی را هدف قرار می دهند. همچنين، آنها تخمين زدند که 

تنها miR 315 برای کوويد-۱۹ جدا شده که از مناطق جغرافيايی مختلف به دست آمده است منحصر 
به فرد است. شبکه برهمکنش پروتئين-پروتئين بين انسان و SARS-CoV-2 توسط طيف سنجی 
روی  بر  تا  کند  کمک  ما  به  می تواند  مطالعه  اين  نتيجه  شد،  شناسايی  ترکيبی  ميل  تصفيه  جرمی 

miR هايی تمرکز کنيم که مهارکننده های ترجمه و گيرنده های سيگما ۱، ۲ را هدف قرار می دهند.

نتیجه گیرى
تأثير رويکردهای درمانی مبتنی بر miR در عفونت های ويروسی. تغيير در بيان miR انسانی از جمله 
بيان بيش از حد يا جايگزينی،  مهار يا سرکوب به مسدود کردن ورود يا تکثير ويروس در سلول های 
E و ORF1ab با   ،N  ،M  ،S ژن های SARS-CoV-2 مانند  دادن  قرار  هدف  می کند.  کمک  ميزبان 
افزايش miRs ميزبان، تاخير ويروسی را کاهش می دهد. در مقابل، کاهش  miRهای انسانی در برابر 
عفونت SARS-CoV-2 تکثير ويروسی و قابليت دسترسی بيشتر برای سيستم ايمنی را فراهم می کند. 
کشف توالی ژنوم SARS-CoV-2 و همسويی آن با ديگر خانواده Coronaviridae همبسته به ما کمک 

می کند تا به رويکردهای درمانی قبلی کمک کنيم.

مقدمه
ويروس کرونا ويروسی متعلق به خانوادهٴ ويروسی کروناويريده می باشد که از طريق عفونت دستگاه 
تنفسی در پرندگان و پستانداران، ايجاد بيماری می کند.  اين ويروس  می تواند عامل ايجاد برخی از 
انواع سرماخوردگی معمولی تا بيماری های شديدتری همچون  کوويد- ۱۹باشد. علايم بيماری کويد-

نفس، گلودرد و آبريزش  مانند تنگی  تنفسی  گاهی مشکلات  و   ۱۹شامل تب، سرفه های  خشک 
بينی است.

هدف و اهمیت پژوهش
ايمني همورال يکی از دو پاسخ اصلی بدن در مقابل عفونت هاي ويروسي است که نقش آن مبارزه با 

 محمد زارعيان جهرمی۱، آسيه جعفرزاده۱، رکسانا رحمانپور۱، هانيه عليزاده ۱

۱ گروه زيست شناسی،  واحد جهرم، دانشگاه آزاد اسلامی،  جهرم، ايران

ارزیابى تاثیر واکسیناسیون کوید 19 بر روى ایمنى همورال بدن
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ويروس هاي خارج سلولی است. با توجه به نقش مهم آنتی بادی ها در فعاليت ايمنی اختصاصی  عليه 
ويروس ها و ممانعت اين ايمنی از ورود ويروس به داخل سلول، لزوم مطالعه ای گسترده در مورد تاثير 
آنتی بادی ها برروی کويد-۱۹ به چشم می خورد.  در اين مطالعه ايمنی همورال به همراه  تغييرات 
مارکرهای سطحی لنفوسيت های B در جريان واکسيناسيون کوويد-۱۹ بررسی گرديد. متغيرهای اين 

مطالعه سن، جنس و بيماری های زمينه ای بودند.

روش پژوهش
برای انجام اين مطالعه از۶۰ فرد سالم در رده سنی بين بيست تا چهل سال خونگيری انجام شد تا 
تاثير سه واکسن اسپوتنيک، آسترازنکا و سينوفارم بر روی آنها بررسی شود. برای هر واکسن از بيست 
نفر از افراد آزمايش شد. نمونه صفر قبل از واکسيناسيون و نمونه يک و دو به ترتيب ۲۱ روز بعد از 
واکسيناسيون نوبت اول و دوم انجام شد. در اين مطالعه با انجام ايمونوفنوتايپينگ تغييرات مارکرهای 
سطحی   CD20 و  CD19 در لنفوسيت های  B در جريان واکسيناسيون بررسی گرديد و هم چنين 

آنتی بادی های  IgM  و  IgG  نيز اندازه گرفته شد. 

نتیجه گیرى
بررسی نتايج نشان می دهد که پس از تزريق دز اول واکسن اسپوتنيک، تنها در ۶۰٪ تغيير معنادار در 
مقدار درصد لنفوسيت های +CD19+CD20 مشاهده می شود اما پس از تزريق دز دوم در ۱۰۰٪ افراد 
افزايش معنادار مشاهده می شود. اين مقدار برای واکسن استروزنکا پس از تزريق دز اول و دوم ۷۰٪ 
و ۱۰۰٪ می باشد. برای واکسن سينوفارم پس از تزريق دز اول در ۵۰٪ افراد افزايش معنادار تعداد 

لنفوسيت های +CD19+CD20 و ۹۰٪ پس از تزريق دز دوم مشاهده می گردد. 
در واکسن آسترازنکا، افزايش معنادار IgM  و IgG  پس از تزريق دز اول و دوم مشاهده شد. واکسن 
اسپوتنيک نيز خصوصيات مشابهی از خود نشان داد هرچند در واکسن سينوفارم درصدهای کمتری 

پس از تزريق دز اول و دوم، افزايش معنادار اين دو آنتی بادی را از خود نشان دادند. 

بحث
ايمنی  می دهد.  نشان  را  کويد-۱۹  بيماری  جريان   در  واکسيناسيون  اهميت  يافته ها  کلی  طور  به 
همورال به عنوان يکی از مهم ترين ارکان ايمنی بدن نقش مهمی در جريان دفاع عليه ويروس کويد-

۱۹ بازی می کند. به نظر می رسد واکسن ها تاثير بيشتر خود را پس از دز دوم نشان می دهند که لزوم 
کامل کردن واکسيناسيون و هم چنين تزريق بوستر را يادآور می شود.
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مقدمه
کروناويروس ۲۰۱۹ (COVID-19)  يک بيماری ويروسی توسط SARS-CoV-2 است که اولين بار 
در اواخر دسامبر ۲۰۱۹ در ووهان چين گزارش شد. ويروس های RNA رشته های مثبت زيرخانواده 
Orthocoronavirinae، خانواده Coronaviridae، راسته Nidovirales و جنس Betaacrona هستند.

کمک  آنژيوتانسين  (ACE2) ۲با  مبدل  آنزيم  اتصال  طريق  از  ويروس  که  می دهد  نشان  شواهد 
پروتئين S وارد می شود. ACE2 در بافت های اصلی فراوان تر است، به همين دليل است که عفونت 

SARS-CoV-2  باعث ايجاد مشکلاتی در اين اندام ها می شود.

CoV ها ژنوم های بزرگی دارند که احتمال جهش و انتقال را افزايش می دهد. ويروس کرونا به يک 

نگرانی جهانی تبديل شده است و نياز به واکسيناسيون و درمان دارد. در اين مقاله قصد داريم با 
گزينه های درمانی و واکسن های کرونا آشنا شويم.

روش
جستجو با ترکيب کليدواژه هایSARS-CoV-2 ، واکسن، درمان و ... در پايگاه های اطلاعاتی مختلفی 
مانند google scholar ،Science direct و Pubmed انجام شد. ما همچنين برای اطلاعات جديد از 
وب سايت WHO بازديد کرديم. تحقيقات و مطالعات مربوط به سال ۲۰۲۲است. در نهايت، داده های 
جمع آوری شده توسط نويسندگان مورد تجزيه و تحليل، اشتراک گذاری، ويرايش و در صورت لزوم 

بررسی شد.

نتیجه
انواع گزينه های درمانی شامل داروهای ضد ويروسی (مانند مولنوپيراوير (موثر بر RdRp)، پکسلوويد،  
رمدسيوير (مهار کننده تکثير ويروس)، ريباويرين (ممانعت کننده سنتز RNA )) و آنتی بادی های 
  ،(Imdevimab ،Casirivimab ،Trastuzumab ،Belimumab مانند SARS-CoV-2 مونوکلونال ضد
 ،(Tocilizumab  ،Baricitinib) ايمنی کننده  تعديل  عوامل  (دگزامتازون)،  التهابی  ضد  داروهای 

مينا قربانی مزار، نگار محمدی حسينی ای، دکتر هادی لطفی

گروه علوم آزمايشگاهی، پژوهشکده علوم پزشکی وارستگان، مشهد، ايران
نويسنده مسئول:دکتر هادی لطفی

شکستن محاصره کووید19- (درمان و واکسیناسیون)
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و  ويروسی  عفونت  (سرکوب  انسانی  پلاسمای    ،(S-ACE2پروتئين ويروسی (هدف  ضد  پپتيدهای 
انعقاد  ضد  داروهای  کرونا)،  تکثير  مهار  و  هوايی  راه  التهاب  (کاهنده  نيتريک  اکسيد  عروق)،  اتساع 
 ،Bamlanivimab/Etesevimab ،REGN -COV2 و... است. داده های آزمايشگاهی نشان می دهد که

Sotrovimab و ... بر روی گونه های جهش يافته کرونا موثر هستند.

بيماری  بالينی  سير  است.  خطر  عوامل  يا  بيماری  شدت  اساس  بر  درمان ها  اين  از  بالينی  استفاده 
ضد  داروهای  تکثير SARS-CoV-2 است.  مرحله  اولين  که  می دهد  رخ  مرحله  دو  در  کوويد-۱۹ 
ويروسی و درمان های مبتنی بر آنتی بادی موثرتر هستند. مرحله بعدی بيماری التهاب شديد و فعال 
شدن سيستم انعقادی است که داروهای ضدالتهابی مانند کورتون، درمان های تعديل کننده ايمنی يا 

ترکيبی از اين درمان ها برای آن مفيد است.
واکسن های زيادی عليه SARS-CoV-2 بر اساس استراتژی های زير وجود دارد: ويروس های غيرفعال، 
پروتئين های  واحد،  زير  واکسن های  ويروسی،  ناقل  بر  مبتنی  واکسن های  ضعيف،  زنده  ويروس های 
اعلام  اضطراری  استفاده  توسط WHO برای  آنها  از  واکسن های .DNA/RNA برخی  و  نوترکيب، 
شده اند، مانند:Pfizer / BNT162b2  (بر اساس m-RNA)،AstraZeneca / AZD1222  (رمزگذار 
 ،Sinopharm، اسپايک)  پروتئين  Janssen / Ad26.COV 2.S (رمزگذار  اسپايک)،  گليکوپروتئين 

. Sinovac-CoronaVac ،Moderna (M-RNA)

بحث و گفت و گو
داروها  کدام  اينکه  تعيين  در  مداوم  هوشياری  نيازمند  جهش يافته  ويروس های  برابر  در  مقاومت 
اثربخشی خود را در برابر جهش های ويروس کرونا حفظ می کنند، دارد. از آنجايی که درمان خاصی 
برای عفونت های کوويد وجود ندارد، اکثر درمان ها حمايتی هستند. واکسن ها در برابر کوويد-۱۹ ايمن 
و مؤثر هستند، با اين حال، عوارض جانبی مانند ميوکارديت، پريکارديت، و ترومبوز نادر است (در 
واکسن جانسون و جانسون، آکسفورد / آسترازنکا (شبيه به آنچه در ترومبوسيتوپنی ناشی از هپارين 

 (HIT).((مشاهده می شود
CoVs توسعه درمان های اتصال گيرنده ويروس به سلول ميزبان آن يک هدف اميدوارکننده برای 

است. اختلال عملکرد ليپيد را می توان به عنوان يک هدف دارويی برای مبارزه با التهاب پاتولوژيک 
در بيماران پيشنهاد کرد.

کلمات کليدی: کوويد-SARS-CoV-2 ،۱۹، واکسن، درمان.
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مقدمه
هستند  رشته ای  تک  RNAدار  ويروس های  کروناويريده،   بزرگ  خانواده  به  متعلق  کروناويروس ها 
که  می کنند  ايجاد  بيماری  تنفسی  و  گوارشی  سيستم  در  و  می شوند  ناميده  زونوتيک  پاتوژن  که 
اخير،  سال  چند  در   SARS-CoV-2 و   SARS-CoV جمله  از  ويروس  کرونا  چندين  آنها،  ميان  از 
سريعا گسترش يافته و عامل پنومونی در مقياس اپيدميک بوده اند. عفونت های ويروسی با اتصال 
وسيله  به  ورود  فرايند  کروناويروس ها،  در  می شوند.  شروع  ميزبان،  سلول  سطح  رسپتور  به  ويريون 
خون  در  بادی ها   آنتی  سنگين  زنجيره  تک  نانوبادی ها،  می شود.   وساطت  اسپايک  گليکوپروتئين 
محيطی برخی از جانوران از جمله شترسانان (شتر، آلپاکا و لاما) هستند. آنها حدود ۱۲۰ اسيدآمينه 
با قطر حدود ۲/۵ نانومتر و طول ۴نانومتر با وزن مولکولی بين ۱۲تا۱۵ کيلودالتون دارند. سی بادی ها، 
نانوبادی هايی  هستند که in vitro سنتز می شوند و به دليل ويژگی های بهبوديافته منحصربفردشان 
در مطالعات گسترده ای می توانند مورد استفاده قرار بگيرند. سی بادی ها به دليل اندازه  کوچک و 
تمايل بالا به اتصال به رسپتور سطح سلول ميزبان از اتصال رسپتور و گليکوپروتئين اسپايک و ايجاد 
عفونت جلوگيری می کنند. بنابراين گزينه مناسبی برای درمان و يا تشخيص بيماری های حاصل از 

کروناويروس ها هستند.

هدف و اهمیت پژوهش
قرار  استفاده  مورد  زيادی  به  نانوبادی ها  اين  شتری،  نانوبادی های  منحصربفرد   ويژگی های  وجود  با 
و  آزمايشگاهی  محيط های  مناسب  که  است  جانوران  اين  بودن  بزرگ  دلايل،  از  يکی  نمی گيرند. 
تحقيقاتی نيستند، بنابراين توليد اين نانوبادی ها در موجودات ديگر مانند موش ها و يا سنتز آنها به 

شکل سی بادی ها برای سهولت در انجام پژوهش های زيستی موردنياز است.

نيلوفر حسن زاده فر۱، سعيد زيبائی۲، هادی پورتقی۱، محمدمهدی رنجبر۳،  سودابه نيک نيا۴، علی جوهری۴، 
ندا امينی ۴، سعيده ثمره موسوی ۴

۱ـ گروه دامپزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی ـ کرج 
۲ـ موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ مشهد
۳ـ موسسه واکسن و سرم سازی رازی ـ کرج

۴ـ گروه زيست شناسی سلولی و مولکولی، موسسه آموزش عالی کاويان ـ مشهد

SARS-CoV-2 سى بادى ها ابزارى علیه پروتئین اسپایک
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مقدمه
ويروس تب برفکی (FMDV) عامل بيماری تب برفکی است. اين ويروس يک پيکورناويروس و  از 
جنس آفتو ويروس است.  FMDV که باعث ايجاد وزيکول (تاول) در دهان و پای گاو، خوک، گوسفند، 
بز و ساير حيوانات سم پاره می شود، بسيار عفونی است و يکی از آفت های بزرگ دامپروری است. 

توالی های VP1 پروتئين کپسيد و در نتيجه اپی توپ های خنثی سازی اصلی را کد می کند. 

هدف و اهمیت پژوهش
باتوجه به اين که توالی های VP1 پروتئين کپسيد و در نتيجه اپی توپ های خنثی سازی اصلی را کد می کند، 

اقدام به طراحی يک رويکرد مبتنی بر RNAi برای جلوگيری از بيان ژن VP1 ويروس تب برفکی کرديم.

اعظم مختاری۱،  کيانوش فروهر مجد۲، زهرا دهقان ميرک آباد۲

۱ دانشيار، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران
۲دانشجوی دکتری عمومی دامپزشکی، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران

kfm2280@gmail.com:نويسنده مسئول: کيانوش فروهرمجد  ايميل

 VP1 براى جلوگیرى از بیان ژن RNAi طراحى یک رویکرد مبتنى بر
ویروس تب برفکى

روش پژوهش
و  پروکاريوتی  و  يوکاريوتی  سيستم های  در  آسان  توليد  نانوبادی ها  منحصربفرد  ويژگی های  از  يکی 
مهندسی آسان آنها در محيط آزمايشگاهی است که اين امر در درمان، تشخيص و پژوهش های زيست 
ـ پزشکی بسيار مورد استفاده قرار گرفته و آنها را تبديل به يک ابزار تحقيقاتی، تشخيصی و درمانی 

کرده است.

نیتجه گیرى
نانوبادی ها (سی بادی ها ) می توانند از طريق استنشاق به عنوان دارو و يا واکسن، مصرف شوند به اين 
دليل گزينه مناسبی برای پيشگيری و درمان بيماری های عفونی ـ تنفسی حاصل از ويروس ها هستند

بحث
استفاده از سی بادی های عليه پروتئين اسپايک VoC-SRAS-2 که می توانند استفاده گسترده ای در 
زمينه درمانی و توليد  انواع کيت های تشخيصی از جمله کيت های الايزا و تست های نواری تشخيص 

سريع، داشته باشند، دارای اهميت است. 
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مواد و روش ها
  www.invivogen.com/sirna-wizardبا استفاده از وب سايت VP1 FMDV بر عليه ژن SiRNA توالی های
طراحی و با استفاده از اطلاعات پس زمينه مؤثرترين مولکول ها انتخاب شدند. برای اين منظور، روش 
جستجوی استاندارد انتخاب و نقوش siRNA با اندازه و خواص ترموديناميکی مورد نظر طراحی شد. 
سپس به منظور طراحی سنجاق سر، توالی های وکتور و حلقه پيشنهادی (TCAAGAG) ارسال شد، 

بنابراين مؤثرترين shRNA  ها با جايگاه های آنزيمی محدودکننده مورد نظر طراحی شدند.

نتایج
دو مولکول بالقوه موثر shRNA طراحی شد. دنباله آنها و شروع موقعيت هدف گنجانده شده است:

 :FMDV shRNA1

ACCGACTCTTATGCTTACATTCAAGAGATGTAAGCATAAGAGTCGG

 FMDV shRNA2: 
GTTCAACGGAGGATGTCGTTTTCAAGAGAAACGACATCCTCCGTTGAAC

 FMDV VP1به ترتيب با موقعيت های شروع از۲۸۲ و ۳۴۵ از ژن

نتیجه گیرى
نتايج نشان داد که مولکول های shRNA بالقوه مؤثری عليه ژن FMDV VP1 وجود دارد که می تواند 

ترجمه آن را سرکوب کند و می تواند به عنوان يک استراتژی ضد ويروسی در نظر گرفته شود.
کلمات کليدی: RNAi ،VP1 ،FMDV ،shRNA، ژن درمانی

همزمان با گسترش توليد واکسن بر روی محيط های کشت سلولی، شناسايی و از بين بردن ويروس های 
ناخواسته آلوده کننده محيط های کشت با منشاء حيوانی، و همچنين پيشگيری از آلودگی فرآورده بيولوژيک 
ناشی ازمحيط های کشت سلولی به يکی از دغدغه های اصلی توليد کنندگان واکسن تبديل شده است. در 

سارا لطفی۱، محسن لطفی٭، فرهاد موسی خانی۳

۱. دانش آموخته دانشکده دامپزشکی دانشگاه آزاد اسلامی کرج، کرج، ايران
٭ مديريت کنترل کيفی، موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، کرج، ايران

۲. گروه پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی واحد کرج، کرج، ايران

ارزیابى سلول هاى لاین موجود در بانک سلولى موسسه رازى از نظر آلودگى به 
پارامیکسوویروس ها با استفاده از روش مولکولى
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مقدمه
ويروس تومور ميمون يابا نوعی ويروس آبله است. اولين مورد ويروس از کلنی ميمون های رزوس در 

اعظم مختاری۱،  محمدحسين کريم زاده ريزی 

۱ دانشيار، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران
۲دانشجوی دکتری عمومی دامپزشکی، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران

 mhkarimzadeh@gmail.com:نويسنده مسئول:محمدحسين کريم زاده ريزی  ايميل

Yaba ویروس تومور میمون DdDPs ها علیه ژن shRNAبراى In silico طراحى

اين بين پاراميکسوويروس ها بخصوص ويروس پاراآنفلوانزای گاوی تيپ ۳ يکی از عوامل ناخواسته ويروسی 
محتمل آلوده کننده های فراورده های بيولوژيک قلمداد می گردند. اين مطالعه در مرحله اول با هدف بررسی 
آلودگی احتمالی سوبستراهای سلولی مورد مصرف در تحقيق، توليد و کنترل کيفی فراورده های بيولوژيک 
موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی به پاراميکسوويروس ها و در مرحله دوم تايپينگ موارد مثبت 
برای ارزيابی فراوانی گونه های زير مجموعه خانواده پاراميکسوويريده انجام شد. در اين پژوهش تعداد ۵۴ 
لاين سلولی با شماره های پاساژ و تاريخ های ذخيره سازی مختلف در مجموع ۱۰۰ نمونه مورد بررسی 
قرار گرفت. پس از استخراج RNA از سلول های فوق، ابتدا با استفاده از روش RT-PCR و بکارگيری يک 
جفت پرايمر برای شناسايی تمامی پاراميکسوويروس ها، آزمايش غربالگری انجام شد. در اين آزمايش از 
ويروس های نيوکاسل، اوريون، سرخک، ويروس طاعون نشخوارکنندگان کوچک و ويروس پاراآنفلوانزای 
گاوی تيپ۳ (bPI3V) به عنوان کنترل مثبت استفاده شد. سپس به روش RT- PCR  و با استفاده از 
 ,7/Hek293, A549, Razi3, CaCo2 پرايمر های اختصاصی، گونه آنها تعيين گرديد. آلودگی در شش سلول
Hela  و CES/10 ديده شد که همه سلول ها بجز سلول CES/10  در تايپينگ از نوع bPI3V بودند و گونه 

ويروسی آلوده کننده سلول CES/10 تشخيص داده نشد. تمام سلول های مذکور در تحقيق و کنترل کيفی 
فراورده های بيولوژيک کاربرد دارند. در مجموع شش درصد سلول های مورد مطالعه به  پاراميکسوويروس ها 
آلوده بودند و حدود ۸۴٪  از موارد آلودگی توسط bPI3V بود که می تواند ناشی از مصرف سرم های مصرفی 
آلوده به ويروس فوق باشد. پيشنهاد می گردد کنترل کيفی سرم های مصرفی قبل از استفاده مورد ارزيابی 

کيفی بهتر و دقيق تری قرار گيرد.
فرآورده های  ناخواسته،  عوامل  سلولی،  کشت  سوبستراهای  پاراميکسوويروس ها،  کليدی:  کلمات 

بيولوژيک
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يابا، لاگوس، نيجريه به دست آمد. اين ويروس باعث ايجاد تومور در بدن ميمون ها شد. از اين تومورها 
ياتاپوکس  جنس  از  گونه  يک  اين  است.  خودش  ويروس  گونه  که  شد  مشخص  و  شد  جدا  ويروس 

ويروس است و نزديک به تاناپوکس است. اين ويروس نام خود را از حومه يابا، لاگوس گرفته است.

مواد و روش کار
مواد و روش هاتوالی های ShRNA بر عليه ژن DdDPs ويروس تومور ميمون يابا با استفاده از وب سايت 
www.invivogen.com/sirna-wizard طراحی و مؤثرترين مولکول ها با استفاده از اطلاعات پس زمينه 

و  اندازه  با   siRNA نقوش  و  انتخاب  استاندارد  جستجوی  روش  منظور،  اين  برای  شدند.  انتخاب 
خواص ترموديناميکی مورد نظر طراحی شد. سپس به منظور طراحی سنجاق سر، توالی های وکتور 
و حلقه پيشنهادی (TCAAGAG) ارسال شد، بنابراين مؤثرترين shRNA ها با جايگاه های آنزيمی 

محدودکننده مورد نظر طراحی شدند.
سه مولکول shRNA بالقوه موثر طراحی شد. دنباله آنها و شروع موقعيت هدف گنجانده شده است:

YabaV shRNA۱:

GACCCGTCGAGTACCGAA TCAAGAGTTCGGTACTCGACGGGTC

  YabaV shRNA۲:

 AATCATCATACGGCCGATAG TCAAGAGCTATCGGCCGTATGATGATT

 and YabaV shRNA۳:

GTATCAACATCCTGAGTGTTCATCTTCAAGAGAGATGAACACTCAGGATGTTG

ATAC

.Yaba ويروس تومور ميمون DdDPs به ترتيب با موقعيت های شروع ۷۲۸، ۸۷۶ و ۹۲۷ ژن

نتیجه گیرى
مؤثری در برابر ژن DdDPs ويروس تومور ميمون  نتايج نشان داد که مولکول های shRNA بالقوه 
Yaba وجود دارد که می تواند ترجمه آن را سرکوب کند و می تواند به عنوان يک رويکرد ضد ويروسی 

مبتنی بر RNAi در نظر گرفته شود.
کلمات کليدی: shRNA, Yaba monkey tumor virus, DdDP ، ژن درمانی
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Abstract

Background: The novel Coronavirus Disease 2019 (COVID-19) pandemic infected 
and killed many people worldwide since December 2019, and Iran has been among 
the most affected countries.  Here, we present a comprehensive report of COVID-19 
patients in Shiraz, southern Iran. 
Methods: 311 hospitalized patients with COVID-19 were studied. Data on demographic, 
clinical, and paraclinical features were analyzed. The median age of the patients was 58 
years, and 42.1 % of the patients were above 60 years of age. 
Results: Upon admission, fever was present in 28.2% of the critically ill patients. At 
least one underlying disease or risk factor was present in 75.6%.The most common 
clinical symptoms were Shortness of breath (66.2%), dry cough (53.7%) and muscle 
pain (40.5%). Sneezing (0.3%), Rhinorrhea (0.7%) and sore throat (3.09%) were 
observed only in non-critically ill patients. 26.9% of the patients had lymphocytopenia, 
25.8% had elevated C-reactive protein. Abnormal creatinine level percentage was 
increased in 79.9% of patients. 39 patients (12.5%) were died. All details are 
available in figure 1 and table 1.
Conclusions: This study reports a heterogeneous nature of clinical manifestations in 
patients diagnosed with COVID-19. 
Keyword: Coronavirus; COVID-19; SARS-CoV-2; Iran; clinical characteristics

Characteristics of Hospitalized COVID-19 Patients in a 
Major Referral Center in Shiraz, Iran.

Razieh Dowran1, Fahime Edalat2, Majid Fardi2, Seyed Mohammad Ali Hashemi3, Afagh 
Moattari2

1. Department of Virology, School of Public Health, Tehran University of Medical Sciences, Tehran, Iran.
2. Department of Bacteriology and Virology, School of Medicine, Shiraz University of Medical Sciences, 
Shiraz, Iran.
3. Department of Microbiology, Golestan University of Medical Sciences, Gorgan, Iran.
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Abstract

As the cases of SARS-CoV-2 infection escalates, the essence of in-depth knowledge 
around acquired immunity and emergence of reinfection and reactivation have to be 
captured. While being a rare phenomenon, reinfection occur as the result of diminishing 
protection conferred by antibodies especially IgG. Reactivation is more concerned 
with role of various elements including shedding lingering viral RNA for prolonged 
time and incomplete resolution of infection along with the insight of dormant viral 
exosomes role. The concept of testing positive after two consecutive negative results 
requires proper discrimination of reinfection from reactivation. Reinfection is defined 
as an infection by a distinct viral clade rather than first episode of infection with its 
own definite criteria. On the other side, reactivation or relapse of the infection takes 
place after symptom resolution whereas the virus is still present but it is regarded 
as dormant and may become active again. Reactivation also harbors its own marker 
by ruling out possibilities for reinfection. Even though one must distinguish the true 
reinfection from reactivation, the distinction between reactivation and tests re-positivity 
is also notable since they are not equa. We reviewed cases of both reinfection and 
reactivation from various regions and from that reinfection appeared to be a rare 
phenomenon with the rate of mainly below 1%. In contrast, reactivation was a common 
incident. While exploring the immunity period conferred by SARS-CoV-2 infection, 
data were in favor of short-lived protection that may not extent beyond 6 to 8 months 
after the infection. Therefore, it unveils the possible explanation toward reinfection. 
Finally, it is notable that detecting the viral RNA using RT-PCR method is not translated 
to active infection or being contagious due to the fact that prolonged RNA shedding in 

Reinfection and reactivation of SARS-CoV-2

Razieh Dowran1,2, Amirmasoud Rayati Damavandi2, Talat Mokhtari Azad1

1. Department of Virology, School of Public Health, Tehran University of Medical Sciences, Tehran, Iran. 
2. Student Scientific Association of Virology, Student Scientific Research Center, Tehran University of Medical 
Sciences, Tehran, Iran.
Razieh Dowran and Amirmasoud Rayati Damavandi are co-first authors and contributed equally to this work.
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COVID-19 patients which consists of residual viral RNA or dead viral particles is not 
a rare occurrence.
Keywords: SARS-CoV-2, COVID-19, reinfection, reactivation

مقدمه
۲ (SARS- ۲۰۱۹، ناشی از سندرم حاد تنفسی ويروس کرونا (COVID-19) بيماری کروناويروس

(CoV-2، يک بحران بهداشتی جهانی ايجاد کرده است که منجر به مرگ بيش از ۶/۳ ميليون نفر 
 Real-در سراسر جهان تا ژوئن ۲۰۲۲ شده است. استاندارد طلايی برای تشخيص اين عفونت  روش

  CTگزارش می کند. مقدار (CT) می باشد که مقدار آن را با آستانه چرخهtime PCR (RT-PCR) 
به تعداد کل چرخه های مورد نياز برای تقويت و تشخيص RNA ويروسی يک ويروس و ايجاد يک 
نتيجه مثبت اشاره دارد و با بار ويروسی يک نمونه رابطه معکوس دارد. با توجه به اينکه هنوز رابطه 
بين مدت بستری و بار ويروسی به طور کامل مشخص نشده است، بر آن شديم تا اين رابطه را ارزيابی 
کرده و با انجام اين کار، ابزاری برای تشخيص زودهنگام نيازهای بستری برای بيماران مبتلا به کووبد 

به پزشکان و به طور کلی سيستم مراقبت های بهداشتی ارائه کنيم. 

روش کار
آگوست  از  مشهد  قائم  بيمارستان  در  بستری  سال   ۱۸ بالای  بيماران  روی  بر  مقطعی  مطالعه  اين 
۲۰۲۰ تا ژوئيه ۲۰۲۱ با علائم بالينی کوويد-۱۹ و تست RT-PCR مثبت برای کوويد-۱۹ انجام شد. 
  RT-PCRانجام شد. از روش (ROJE technologies, Iran) با استفاده از کيت تجاری RNA استخراج

اعظم مختاری۱،  محمدحسين کريم زاده ريزی 

۱ دانشيار، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران
۲دانشجوی دکتری عمومی دامپزشکی، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران

 mhkarimzadeh@gmail.com:نويسنده مسئول:محمدحسين کريم زاده ريزی  ايميل

ارتباط بین بار ویروسى SARS-CoV-2 و طول مدت بسترى در بیماران مبتلا به 
SARS-CoV-2
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برای ارزيابی ژن های RdRP و N ويروس به عنوان ژن هدف و همچنين ژن RNAase P انسانی به 
عنوان کنترل داخلی استفاده شد.

نتایج
در اين مطالعه ۲۷۷۹ بيمار با ميانگين سنی ۱۷,۱۷±۶۱,۱۵ سال مورد بررسی قرار گرفتند. نتايج ما 
در رابطه با سطوح ژن RdRP (با عنوان CT سبز نشان داده شده است) نشان داد که بيشترين تعداد 
به  N (که  ژن  سطوح  همچنين  است.   ۳۷ از  بالاتر   CT مقدار  با  بيماران  به  مربوط  بستری  روزهای 
صورت CT زرد نشان داده می شود) نشان داد که بيماران با مقدار CT بين ۱۶,۹-۲۰,۵ گروهی بودند 
که طولانی ترين دوره بستری را داشتند. علاوه بر اين، مقادير CT کانال زرد نشان داد که ميانگين 
امتياز برای مقادير CT بالاتر از ۳۱,۵ با مقادير CT بين ۱۶,۹-۲۰,۵، ۲۰,۶-۲۳,۸ و ۲۳,۹-۲۸ تفاوت 

معنی داری داشت، در حالی که مقادير CT سبز تفاوت آماری معنی داری نشان نداد.

بحث
اين تحقيق به وضوح ارتباط بين مقدار CT (به عنوان نشانه ای از  بار ويروسی بيماران) و طول مدت 
بستری بيماران کوويد ۱۹ را نشان می دهد. بنابراين، ما آزمايش زودهنگام افراد احتمالاً آلوده را جهت 
ارائه مراقبت های لازم برای کاهش تعداد روزهای بستری و جلوگيری از شديدتر شدن عفونت ضروری 
ميدانيم .علاوه بر اين، بيمارانی که CT کانال سبز بالاتر از ۳۷ داشتند، عمدتاً افرادی بودند که ديرتر 
از سايرين مراجعه نموده بودند و با وضعيت شديدتری از نظر عفونت در بيمارستان بستری شدند و 

لذا نياز به دوره بستری طولانی تری داشتند.

زمینه و هدف
تنفسی  مشکلات  باعث  که  هستند  حيوانات  و  انسان  در  مکرر  ويروسی  عفونت های  ويروس ها  کرونا 
کنترل  غربالگری،  برای  تشخيصی  ابزارهای  کوويد-۱۹،  سريع  انتشار  دليل  به  می شوند.  گوارشی  و 
ويروس و مديريت بيماران حياتی هستند. بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ با استفاده از روش های مختلف 

۱. ثنا فلاحی ۲. محدثه غفوری فرد ۳. سپيده اسدی ۴. آناهيتا سليمانی ۵. مهدی اکبری ۶. علی بهادری

Bahadoria@tbzmed.ac.ir .نويسنده مسئول: علی بهادری، گروه ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

COVID-19 مرورى بر تکنیک هاى تشخیصى
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در سراسر جهان شناسايی و تاييد می شوند. اين صفحه به بررسی رويکردهای مختلف برای تشخيص 
اين ويروس می پردازد که از زمان شروع همه گيری به کار گرفته شده است.

روش ها
پايگاه های اطلاعاتی الکترونيکی Scopus ،PubMed و Google Scholar برای انجام جستجوی کامل 
مورد استفاده قرار گرفتند. مقالات روش های تشخيص کوويد-۱۹ با استفاده از کليدواژه های کرونا، 
کوويد-RT-PCR ،SARS-CoV-2 ،۱۹، سی تی اسکن، آزمايش مولکولی و تست های سرولوژی پيدا 

شدند.

یافته ها
مختلف  درجات  با  اپيدمی  ابتدای  از  موارد  نهايی  شناسايی  و  غربالگری  برای  مختلفی  رويکردهای 
موفقيت آزمايش شده است. با اين حال، از آنجايی که هر يک از اين استراتژی ها دارای مزايا و معايبی 
هستند، استفاده از تنها يک روش برای اين هدف معقول به نظر نمی رسد. پروتکل های تشخيصی در 
هر کشور بسته به محدوديت های اقتصادی و شدت اپيدمی ها متفاوت است. در حال حاضر رويکردهای 
غربالگری مانند سی تی اسکن و تاييد نهايی موارد آلوده با استفاده از RTPCR تاييد شده است. با 
اين حال، از آنجايی که اين رويکردها به طور کلی در همه جا در دسترس نيستند، کشورهايی با منابع 

کمتر می توانند بر عملکرد روش های ساده تر که قابل اعتمادتر هستند تکيه کنند.

نتیجه گیرى
برای شناسايی و جداسازی بيماران، رويکردهای تشخيصی مولکولی و سرولوژيکی ضروری است. با 
همه گيری های اخير COVID-19، متخصصان مراقبت های بهداشتی در سراسر جهان بايد توسعه و 
اجرای راه حل های با کارايی بالا و مقرون به صرفه را برای تشخيص سريع، پيشگيری از شيوع بيماری 

همه گير و تسريع درمان در اولويت قرار دهند.
کلمات کليدی: SARS-CoV-2 ،COVID-19، تست مولکولی، تست سرولوژيکی
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در اواخر سال ۲۰۱۹، يک کرونا ويروس جديد به عنوان عامل ايجاد تعداد زيادی از موارد بيماری های 
تنفسی و پنومونی در شهر ووهان چين شناسايی گرديد. اين بيماری تنفسی به سرعت گسترش يافت 
به طوريکه باعث همه گيری آن در چين و در ساير کشورهای ديگر شد. در فوريه سال ۲۰۲۰، سازمان 

بهداشت جهانی اين بيماری را COVID-19 ناميد. 
بيماران مبتلا به کوويد ۱۹ طيف علائم گوناگونی دارند . اين طيف علائم ازافراد فاقد هرگونه علامت تا 
افرادی که دچار نارسايی تنفس و مرگ می شوند را شامل می شود. بنابراين پيش بينی سير بيماری و 
تعيين پروگنوز آن در بيماران اهميت به سزايی دارد تا براساس آن، مديريت درمانی مناسب  هر چه 
 real-time reverse transcription polymerase ،زودتر آغاز شود(. روش استاندارد تشخيص ويروس
chain reaction (RT-PCR) است. تشخيص وجود RNA ويروس و مقدار کمی آن در نمونه  در روش 
آستانه  (Ct) (cycle of threshold)مشخص  سيکل  نام  به  استانداری  سيکل  طريق  از   ،RT-qPCR

دستگاه  توسط  فلورسنت  سيگنال های  ايجاد  برای  نياز  مورد  تکثير  چرخه های  تعداد   Ct می شود. 
 viral load و  نمونه  در  ويروس  بيشتر  تعداد  دهنده  نشان   Ct پايين تر  مقادير  بطوری که  می باشد 
بالاتر بيمار و نيز شدت بيشتر بيماری است. اما به طور واضح ارتباط  Ctويروس با پروگنوز بيماران 
و يا يافته های آزمايشگاهی آنها چندان مشخص نيست و مطالعات انجام شده در اين زمينه محدود 
است و نتايج متفاوتی داشته اند. بنابراين در اين مطالعه ما به بررسی ارتباط Ct ويروس با يافته های 

آزمايشگاهی بيماران مبتلا به کوويد -۱۹ پرداختيم.

روش مطالعه
تعداد ۳۷۳ پرونده از پرونده های بيماران با تشخيص کوويد -۱۹  که در بيمارستان امام رضا (ع) 

مشهد بستری شده بودند وارد مطالعه شدند.معيارهای ورود:
کليه بيماران با تشخيص کوويد ۱۹ بر مبنای تست PCR مثبت

۱. زهرا عطايی۲. علی رحمانی فرد۳. سعيد عامل جامه دار۴. مجيد خادم رضاييان۵. مليحه ضيايی

۱.  گروه بيماری های داخلی-دانشگاه علوم پزشکی مشهد-دانشکده پزشکی-مشهد-ايران
۲. کميته تحقيقات دانشجويی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، ايران

۳. گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
۴. گروه پزشکی اجتماعی، دانشکده پزشکی، مرکز تحقيقات عوامل اجتماعی سلامت، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
۵. گروه پزشکی اجتماعی، دانشکده پزشکی، مرکز تحقيقات عوامل اجتماعی سلامت، دانشگاه علوم پزشکی گناباد، گناباد، ايران

بررسى ارتباط سیکل آستانه ویروس کووید 19 با یافته هاى آزمایشگاهى 
بیماران مبتلا به کووید19
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سن بالاتر از ۱۶ سال
معيارهای خروج:

بيماران کمتر از ۱۶ سال
تست  PCR منفی

از کليه بيماران اطلاعات دموگرافيک و بالينی مندرج در فرم پيوست ثبت گرديد.
 مشخصات دموگرافيک  شامل سن،  جنس 

مشخصات آزمايشگاهی : 
  WBC count, Lymph%, LDH, CRP, platelet, AST, ALT, ferritin

CT value of the virus

یافته ها
در مجموع ۳۷۳ بيمار مبتلا به کوويد-۱۹ تاييد شده آزمايشگاهی با محدوده سنی ۱۶ و ۱۰۱ سال 
  CTوارد مطالعه شدند. اکثر بيماران ما مرد بودند (۶۰,۱٪). دامنه مدت بستری ۱ تا ۵۱۲ روز و محدوده
از ۹ تا ۳۹,۴ بود. دويست و چهل و شش نفر (۶۴,۴٪) ترخيص شدند و ۱۲۴ (۳۲,۵٪) فوت کردند.

 CT به ALT و AST ،LDH ،CRP ،لنفوسيت ،WBC ،ما يک همبستگی معکوس بين سن، فريتين
 ،r=-0.14) داشت  وجود   CT مقدار  و   AST و   LDH بين  معنی داری  آماری  ارتباط  فقط  اما  يافتيم 

.(p=0.05 ،0.12- و p=0.02

تعداد پلاکت ها مستقيماً معنی دار و LDH با مقادير CT همبستگی غيرمستقيم معنی دار داشت (به 
.(p=0.02 ،r=-0.21) .(02/0=p ،r=14/0- و p=001/0 ،r=18/0 ترتيب

توجهی  قابل  طور  به  شده  ترخيص  بيماران   CT ارزش  ميانگين  مختلف،  مطالعه  پيامد  سه  بين  در 
.(p=001/0) بالاتری نسبت به بيماران فوت شده داشت CT مقادير

ما رگرسيون لجستيک را برای پيش بينی ارزش CT توسط نشانگرهای آزمايشگاهی و نتيجه بيماران 
انجام داديم. ما دريافتيم که فقط LDH و نتيجه می توانند مقادير CT را پيش بينی کنند، به طوری 
که با افزايش LDH، سطح CT کاهش می يابد و شدت بيماری افزايش می يابد. همچنين در بيماران 

فوت شده و يا بستری در ICU سطح سی تی کاهش يافته و شدت بيماری بيشتر بوده است.
کلمات کلیدي: کرونا ويروس،  RT-PCR، يافته های آزمايشگاهی
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کرونا ويروس جديد يکی از ويروسهای خانواده کرونا می باشد که باعث بيماری کوويد ۱۹ در مبتلايان 
می گردد. در اين بيماری درگيری ارگانهای مختلف از جمله ريه-قلب-کليه و کبد گزارش شده است. ولی 
درگيری پانکراس در سير کوويد ۱۹ کمتر مورد بحث قرار گرفته است. اين بيماران معمولا با علايم عفونت 
ويروسی دستگاه تنفسی  مانند تب-سرفه-گلودرد-بيحالی و ضعف-سردرد-درد عضلانی مراجعه می کنند 
و در موارد شديدتر به سمت ديس پنه پيش می رود. در ازمايش های انجام شده معمولا لنفوپنی-افزايش 
انزيمهای کبدی- افزايش LDH- افزايش انزيمهای عضلانی- افزايش CRP وجود دارد و در بيماران بد حال 
افزايش D-dimer و اميلاز و اختلالات انعقادی نيز رويت ميگردد. با توجه به اينکه افزايش اميلاز اختصاصی 
برای پانکراتيت حاد نمی باشد وحدود ۱۱-۱۳ ٪ بيماران با درد شکم غير پانکراسی افزايش دراميلاز دارندو 
حتی تا ۶۰٪ بيماران  HIV حداقل يک نوبت افزايش اميلاز داشته اند. افزايش اميلاز ممکن است به علت 
افزايش توليد در داخل يا خارج پانکراس باشد يا کاهش کليرنس اميلاز اتفاق افتاده باشد. بر طبق مطالعات 
محدودی که انجام شده افزايش سطح سرمی اميلاز در بيماران کوويد ۱۹ مشاهده می گردد و اين افزايش 
روی پروگنوز بيماران نيز تاثير دارد. حدود ۱۲۸بيمار با تشخيص ابتلا به بيماری کوويد ۱۹ که در بخشهای 
کوويد بيمارستان امام رضا بستری شده بودند و و معيار های ورود برای مطالعه را داشتند  وارد مطالعه شدند 
.از کليه بيماران اطلاعات دموگرافيک و بالينی ثبت گرديد .وتست سطح سرمی اميلاز انجام شد. با توجه به 
موارد فوق شيوع هيپر اميلازمی در بيماران کوويد ۱۹ بررسی شد وسير بيماران در زمان بستری و نتيجه 

نهايی آنها با همديگر مورد مقايسه قرار گرفت.

یافته ها
در اين مطالعه از ۱۲۸ بيمار  مبتلا به کوويد ۱۹، ۶۰ مورد مرد(۴۶,۹٪) و ۶۸ مورد زن (۵۳,۱٪) زن 
بودند.. بيشترين و کمترين سن بيماران به ترتيب ۹۵و ۱۸ سال وميانگين سنی کلی افراد ۶۰,۷۲  
سال  با انحراف معيار ۱۸,۲۷ ٪ بود. out come بيماران به صورت زير مشخص شد:۱۰۶ موردترخيص 

زهرا عطايی۱، مليحه ضيايی۲، عطيه يعقوبی۳، ليلا عطايی۴، سامان سليمان پور۵

۱. گروه بيماری های داخلی-دانشگاه علوم پزشکی مشهد-دانشکده پزشکی-مشهد-ايران
۲. گروه پزشکی اجتماعی، دانشکده پزشکی، مرکز تحقيقات عوامل اجتماعی سلامت، دانشگاه علوم پزشکی گناباد.گناباد، ايران.

۳. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی، پژوهشکده بوعلی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران.
۴. گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران.
.۵ گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران.

COVID-19 شیوع هیپرامیلازمى و رابطه آن با مرگ و میر در بیماران
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سندرم  ويروس  توسط  که  است  گير  همه  عفونت  کروناويروس  (COVID-19) ۲۰۱۹يک  بيماری 
حاد تنفسی شديد ايجاد می شودSARS-CoV-2 .، که منجر به طيف گسترده ای از علائم خفيف تا 
شديدمی شود. استاندارد طلايی برای تشخيص بررسی نوکلئيک اسيد توسط واکنش زنجيره ای ترانس 
کريپتاز-پليمراز معکوس است که در سواب های اوروفارنکس، نازوفارنکس ازآسپيراسيون بينی و حلق 
بدست می ايد. با اين حال، به دليل محدوديت ها در اين تکنيک،  تصويربرداری از قفسه سينه، به 
ويژه سی تی اسکن، نقش مهمی در ارزيابی تشخيصی کوويد-۱۹  ايفا می کند. اگرچه درگيری پلور 
کمتر شايع است ولی در موارد قابل توجهی ذکر شده است. اين گزارش به شرح اولين موارد واکنش 
زنجيره ای ترانس کريپتاز-پليمراز معکوس در تشخيص COVID-19 در مايع پلور در ايران پرداخته 
است.اين روش تشخيص، يک يافته رايج در عفونت COVID-19 نيست، اما تشخيص در پلورال افيوژن 

می تواند برای بهينه سازی ارزيابی تشخيصی و همچنين مديريت بيمار مفيد باشد.
SARS-CoV-2  ،RT-PCR ،کلمات کليدی: پلورال افيوژن

زهرا عطايی۱ سپيده حسن زاده۲ | علی مهری۳ | مهديه صيادی۴ | ليلا عطايی۵،سعيد عامل جامه دار۶

۱. گروه داخلی، دانشکده پزشکی، دانشگاه مشهد علوم پزشکی، مشهد، ايران
۲. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی،دانشگاه علوم پزشکی مشهد،مشهد، ايران
۳. کميته تحقيقات دانشجويی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، ايران
۴. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی،دانشگاه علوم پزشکی مشهد،مشهد، ايران
۵. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی،دانشگاه علوم پزشکی مشهد،مشهد، ايران

۶.  گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی،دانشکده پزشکی دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

COVID-19 در پلورال افیوژن بیماران با SARS-CoV-2 وجود

(۸۲,۸٪) و ۲۲ مورد فوت (۱۷,۲٪) داشتند.  سطح اميلاز بالاتر از ۸۰ غير نرمال در نظر گرفته شد 
که در مجموع بيماران مورد مطالعه، ۹۰ مورد سطح اميلاز نرمال داشتند (۷۰,۳٪) و ۳۸ مورد اميلاز 
غير نرمال داشتند (۲۷,۹٪) . کمترين سطح اميلاز ۵,۱ و بيشترين سطح اميلاز ۱۴۴۶ و ميانگين کلی 
انها ۹۶,۷۷ با  SD=167.08 بود.  يافته های مطالعه ما نشان داد که پيامد پيش آمده برای بيماران 
-۳,۳۹  :٪۹۵ اطمينان  دامنه  با  و   OR: 1.33  و  (p=0.35) .نداشت معناداری  تفاوت  جنس،  دو  در 

۰,۵۲. همچنين تفاوت معناداری در فوت و يا ترخيص شدن از بيمارستان بين ميزان آميلاز نرمال و 
غيرنرمال وجود نداشت. (p=0.06)با  OR:2.32 و با دامنه اطمينان ٪۹۵: ۰,۹-۵,۹۶

کلمات کلیدي: کرونا ويروس-هيپراميلازمی-مورتاليته 
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خلاصه
زمينه و هدف: پنومومياستن خودبخودی (SPM)، پنوموتوراکس (PNX) و آمفيزم خودبخودی زير 
جلدی (SCE) از عوارض نادر در موارد پنومونی شديد COVID-19 هستند. مکانيسم پاتوفيزيولوژيک 

نشت هوا به دليل آسيب گسترده آلوئول و به دنبال آن پارگی آلوئول و نشت هوا است.
ارائه مورد: ما چهار مورد پنومونی COVID-19 را شرح می دهيم که با علائم مشکوک ارائه شده و با 
پنومومدياستينوم، پنوموتوراکس و آمفيزم زير جلدی تشخيص داده شده است. سه مورد از اين موارد 
سابقه هيچ مداخله ايتروژنيک نداشتند و نفر چهارم پس از لوله گذاری دچار پنوموتوراکس و آمفيزم 

زير جلدی شد.

نتیجه گیرى
پنومومياستينوم، پنوموتوراکس و آمفيزم زير جلدی را می توان به عنوان يکی از عوارض خود کوويد-۱۹ 

و همچنين از عوارض مديريت کوويد-۱۹ دانست.
کلمات کليدی: کوويد-SARS-COV-2 ،۱۹، پنوموتوراکس، پنومومياستينوم، آمفيزم زير جلدی

۱.زهرا عطايی،۲. سپيده حسن زاده،۳.  علی مهری،۴.  کيارش قزوينی

۱. گروه داخلی، دانشکده پزشکی، دانشگاه مشهد علوم پزشکی، مشهد، ايران
۲. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی،دانشگاه علوم پزشکی مشهد،مشهد، ايران
۳. کميته تحقيقات دانشجويی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، ايران

۴. گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی،دانشکده پزشکی دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

پنومومیاستن، پنوموتوراکس و آمفیزم زیر جلدى - شکل نادرى از تظاهر براى 
COVID-19 پنومونى شدید
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مقدمه
بيماری ناشی از عفونت ويروس کرونای سارس ۲ (SARS-CoV-2) عواقب وسيعی بر سلامت جسمی 
و روحی مبتلايان و نيز ساير افراد گذاشت. در چنين شرايطی، خواب که نقش بسيار مهمی در سلامت 
جسمی و روحی افراد دارد را نيز تحت تاثير قرار داد. به طور کلی خواب و ايمنی به طور دو طرفه 
مرتبط هستند، فعال شدن سيستم ايمنی خواب را تغيير می دهد و خواب نيز به نوبه خود بر سيستم 

ايمنی ذاتی و سازگاری سيستم دفاعی بدن ما تأثير می گذارد.

مواد و روش ها
در اين مطالعه مروری به کمک کلمات کليدی همانند کوويد-۱۹،خواب، اختلالات خواب در کوويد-۱۹، 
ايمونولوژی سلولی و مولکولی از پايگاه های اطلاعاتی همچون PubMed و Google Scholar جهت به 

دست آوردن مقالات مرتبط در اين زمينه استفاده شد.

نتایج
شيوع بيماری های عفونی با اختلال خواب و ناراحتی های روانی، مانند استرس های آسيب زا، افسردگی 
و اضطراب مرتبط هستند، SARS-CoV-2 نيز از اين قاعده مستثنی نيست. تحريک سيستم ايمنی 
توسط آنتی ژن های مختلف منجر به ايجاد يک پاسخ التهابی شده، که بسته به ميزان و دوره زمانی 

آن، می تواند باعث افزايش مدت و شدت خواب يا همچنين بروز اختلال خواب شود. 

نتیجه گیرى
مطابق با نتايج به دست آمده، خواب تأثير مستقيمی بر حفظ ايمنی و پاسخ ايمنی دارد. تغييرات 
ريتم شبانه روزی مرتبط با مشکلات روانی ناشی از همه گيری بيماری کوويد-۱۹، کيفيت خواب و 

نيز سيستم ايمنی بدن را به خطر می اندازد. 
کلمات کليدی: کوويد-SARS-CoV-2 ،۱۹، اختلالات خواب، سيستم ايمنی، مشکلات روانی، خواب

  (Ph.D) ۲ *محمدرضا کلانی  ،(M.Sc) ۱عرفان مقسمی

۱- مرکز تحقيقات اختلالات متابوليک، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۲-گروه پزشکی مولکولی، دانشکده فناوری های نوين، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

بررسى اثر اختلالات خواب بر عملکرد سیستم ایمنى و ابتلا به کووید 19 
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مقدمه
با توجه به اپيدمی ويروس کوويد ۱۹ برآن شديم که ميزان شيوع آنرا در بين پرسنل شاغل مستمر 

در سالن تشريح پزشکی قانونی استان تهران بررسی کنيم

روش
در يک مطالعه پروسپکتيو ومقطعی درششماهه دوم سال۱۳۹۹ ميزان شيوع علائم ونشانه های ويروس 
کوويد -۱۹ را در بين پرسنل شاغل در سالن تشريح  درمقايسه با پرسنل بخش مراقبت ويژه بيماران 
کرونايی بيمارستان شهدای تجريش  به عنوان گروه کنترل با در نظر گرفتن معيار های ورود به مطالعه 
وخروج از آن، ومحاسبه حداقال حجم نمونه، با استفاده از فرم جمع آوری اطلاعات محقق ساخته 
بررسی،  سپس نسبت به تجزيه و تحليل اطلاعات با استفاده از تست های آماری چی کوار وتی تست، 

افزار کامپيوتری ۲۱ اقدام گرديد.

یافته ها
در هـردو گـروه،  سـن افـراد مـورد مطالعـه بين ۳۰ تا ۴۵ سـال بـا تعداد زن و مرد مسـاوی بـود،  از 
تعـداد ۳۲ نفـر در گـروه سـالن تشـريح فقـط ۱۰ نفـر در طـول دوره ششـماهه  اپيدمـی کرونا واجد 
علائـم کوويـد -۱۹ بـا تسـت پی سـی آر مثبت شـدند،  که هشـت نفـر از آنهـا دارای بيمـار کرونايی 
در منـزل در طـول سـه هفتـه قبل از ابتلا بودنـد،  در حاليکه در گروه بيمارسـتان شـهدای تجريش،  
۲۴ نفـر از پرسـنل در در طـول دوره مبتـلا بـه کوويـد -۱۹ بـا تسـت مثبـت بودنـد،  کـه  ۱۸ نفر از 
آنهـا فاقـد بيمـار مبتـلا در منزل در سـه هفته قبـل از ابتلا بودند .در گروه سـالن تشـريح که با ۲۱۰ 
جسـد بـا شـواهد پنومونـی واضـح کرونايی با تسـت مثب آنهـا دربيمارسـتان روبرو بودند،  تسـت پی 
سـی آر در تمـام ايـن اجسـاد بـرای ويروس کوويـد -۱۹ منفی بـودودر تمام اين فوتی هـا بيش از ۱۸ 

سـاعت از زمان فوت آنها سـپری ميگشـت.

۱. دکتر فارس نجاری*،  ۲. درسا نجاری، ۳. سيده رعنا فضل هاشمی

۱-  متخصص پزشکی قانونی وفلوشيپ سم شناسی بالينی، دانشکده پزشکی،  دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی، تهران،  ايران
۲- دانشجوی پزشکی،دانشکده پزشکی،  دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی، تهران،  ايران

۳- دانشکده پزشکی،  دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی، تهران،  ايران
نويسنده مسئول وارائه دهنده مقاله: دکتر فارس نجاری 

بررسى مقایسه ایى شیوع ویروس کرونا دربین پرسنل سالن تشریح پزشکى قانونى 
استان تهران وبخش مراقبت ویژه بیمارستان شهداى تجریش تهران در سال1399 
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مقدمه
اواخر سال۲۰۲۰،  مجموعه اي از جهش ها در طي تكامل ويروس SARS-COV-2 ظاهر شدند كه 
انواع نگراني ها را در پاسخ به تغيير مشخصات ايمني افراد مقابل ويژگي هاي انتقال پذيري و آنتي 
 SARS-CoV-2 ژنتيكي ويروس در بين جمعيت انسان ايجاد كرد. يك مرحله با اهميت در عفونت
 (ACE۲)-۲ ويروس با گيرنده آنزيم تبديل کننده آنژيوتانسين SPIKE پروتئين (RBD)اتصال ناحيه
بر سطح سلول های ميزبان است. لذا تغييرات در اين ناحيه ژنوميک تاثيرات مهمی می تواند در عفونت 
زايی، انتقال پذيری و بيماری زايی ناشی از ويروس داشته باشد. ژنوم SARS-CoV-2 در برخی از 
جهش ها در ناحيه RBD با عوض شدن کد های اسيد آمينه ای معناداری همراه بوده است و در شکل 

گيری واريانت های جديد ويروسی و پيامدهای بالينی آن تاثير بسزايی داشته است. 

روش
در مطالعه حاضر، ۵۴ نمونه از افراد با عفونت SARS-COV-2 مورد بررسی قرار گرفت. پس از جمع 
آوری نمونه ها و شناسايی ويروس با استفاده از تکنيک qRT-PCR و تاييد عفونت ويروسی، نواحی 
ژنومی دربرگيرنده RBD برای شناسايی جهش های احتمالی با استفاده از روش Nested-PCR تکثير 

شدند.

نتایج
مطابق نتايج ما، سه واريانت آلفا، دلتا و اوميکرون شناسايی شدند که جهش يافته ترين سويه ويروس، 
واريانت دلتا بود. همچنين، مشخصات آمينواسيدی واريانت ها نشان داد که جايگزينی برخی از آمينو 
اسيدها در سويه آلفا و دلتا با واريانت اوميکرون مشترک است. علاوه بر اين، يافته ها نشان داد که 

۱-فائزه حاجی زاده، ۲-صياد خانی زاده*

۱. دانشجوي کارشناسی ارشد ويروس شناسی پزشکی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی لرستان، خرم آباد، ايران
۲. استاديار، گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی لرستان، خرم آباد، ايران

ظهور واریانت ها و توزیع اسید آمینه هاى دومین اتصالى گیرنده
 (RBD) SARS-COV-2 

نتیجه
ماندگاری ويروس کوويد -۱۹ بعد از فوت، همانند اکثر ويروس ها  در اجساد درحد  صفر است

کلمات کليدی: ويروس کوويد -۱۹، کرونا،  پنومونی ويرال، جسد
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بيشترين فراوانی علائم بالينی در بيماران درگيری ريه (۴۲,۵۹٪)، تب و لرز (۴۰,۷۴٪) در افراد مبتلا 
به واريانت دلتا است. همچنين، در دودمان B.1.617.2، طی يک روند تکاملی، تغييرات نوکلئوتيدی 

در بسياری از بيماران مشاهده شد.

نتیجه گیرى
 SARS-COV-2 از RBD  داده های ما نشان می دهد که جايگزين های  اسيد آمينه کليدی در ناحيه

می تواند با واريانت جديد در حال ظهور و پيامدهای ويروسی مرتبط باشد.
کلمات کليدی: SARS-CoV-2، جهش، RBD، واريانت. 

مقدمه
ملاحظات اخلاقی و پای بندی و رعايت اصول اخلاقی در دنيای امروز و بويژه درنظام های سلامت  
و بخصوص در بحران ها از جمله بحران کرونا  امری ضروری و اجتناب ناپذيرهست،   از آنجائی که  
بحران ها و حوادث غير طبيعی،  بزنگا ه هايی هستند که معيارهای اخلاقی در شرايط عادی را به چالش 
ميکشند هدف و اهميت پژوهش فوق ضرورت مطالعات ويژ ه و پايش اصول اخلاق حرفه ای  و عزم 

جدّی بويژه دست اندرکاران نظام سلامت در شرايط بحرانی را يادآوری می نمايد.

روش پژوهش 
 ۶ درحداقل   حضور  و  نگارنده  ميدانی  مشاهدات  با  که  است  توصيفی  اسنادی  پژوهش  اين  روش 

بيمارستان بزرگ. مرجع پذيرش کننده بيماران کرونائی حاصل و تبين گرديده است.

بحث و نتیجه گیرى
يکی از چالش های اخلاقی مهم  اولويت بندی و ترياژ بيماران کرونايی برای دريافت منابع و خدمات 
دريافت  نيازمند  کرونايی  بيماران  تعداد  مشخص،  زمانی  مقطع  يک  در  که  گونه ای  به  است  درمانی 
درمان و مراقبتهای خاص، از تعداد لوازم و وسائل و تجهيزات موجود بيشتر ميشود اين در حالی است 
که برخی از اين تجهيزات، همچون دستگاه تنفس مصنوعی (ونتيلاتور)، نقشی حياتی برای بيماران 

مجيد گنج بخش

پژوهشگر حوزه اخلاق حرفه ای و اخلاق پزشکی،  مرکزتحقيقات اخلاق و حقوق پزشکی دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی – تهران – ايران

چالش ها،  بایسته و نبایسته هاى اخلاقى در بحران کرونا
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مقدمه
اين  عامل  شد.  تبديل  پاندمی  يک  به  بسرعت  و  آغاز   ۲۰۱۹ سال  اواخر  از   COVID-19 بيماری 
بيماری تنفسی SARS-CoV-2 است. عليرغم توليد واکسن تاکنون راه درمانی قطعی برای اين بيماری 
اعضای  از  يکی  لاکتوباسيل ها  دارند.  ضد ويروسی  اثرات  پروبيوتيک  باکتری های  است.  نشده  يافت 

پروبيوتيک ها می باشند که ضمن رشد موادی را با اثرات ضد ويروسی توليد يا ترشح می کنند.

محدثه زابلی۱، هادی ابراهيم نژاد۲، بلال صادقی۳

۱. دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهيد باهنر کرمان.
۲. گروه بهداشت مواد غذايی و بهداشت عمومی،دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهيد باهنر کرمان
۳. گروه بهداشت مواد غذايی و بهداشت عمومی،دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهيد باهنر کرمان

74mohadese@gmail.com :پست الکترونيک نويسنده مسئول

 بررسى داکینگ ملکولى میزان تمایل متابولیت هاى پپتیدى لاکتوباسیل ها
SARS-CoV-2 به اتصال به پروتئین هاى سطحى ویروس

يادشده دارد تا جايی که تخصيص آن به يک بيمار و در نتيجه  نجات آن بيمار درگرو جدا کردن 
آن از بيماری ديگربود،  چالش بعدی کمبود کادر درمان متبحّرو با تجربه بود،  نداشتن يک رويه 
واحد و تجويز  درمان های ثابت نشده و غير رسمی،  هزينه درمان و بستری،  سهل انگاری در رعايت 
دستورالعمل های بهداشتی،  احتکار مواد دارويی و بهداشتی مورد نياز در درمان و پيشگيری،   کمبود 
واکسن، نداشتن يک رويه و ديدگاه اخلاقی واحد به بيماران بود ازجمله گروهی وظيفه گرا، جمعی 

ديگر پيامدگرا و عده ای رفتار فضيلت گرا داشتند .
اگرچه رفتارهای اخلاقی شايسته و بايسته ايرانی،  اسلامی و تعاون و همدلی ملت ايران کمک و ياری 
همه اقشار  و نهادهای مردمی،  جوامع دانشجوئی،  طلاب،  تشکل های  بسيجی  صحنه های زيبائی 
را رقم زد و شهدای سلامت زيادی را تقديم جامعه نمود اما از طرفی بی توجهی وعدم آشنائی کامل 
به  لازم  آموزش های  بدون  ضرورت  علت  به  که  درمانی  کادر  بويژه  حرفه ای  اخلاق  اصول  با  کافی  و 
کارگيری شدند و همچنين تاسف بار ترين آن تضاد منافع سايه شوم خويش را بر سر اين خواسته و 
تقاضای هميشگی جوامع انسانی گسترانيده و متاسفانه جنبه های اخلاقی و معنوی را کمرنگ نموده 
است. لذا در مجموع ضرورت مطالعات ويژه و پايش اصول اخلاق حرفه ای را در بحران ها بيش از پيش 

لازم و  يادآوری می نمايد.
کلمات کليدی: ملاحظات اخلاقی،  الزامات  اخلاقی در بحران ها، کرونا 
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هدف و اهمیت پژوهش
لاکتوباسيل ها  پپتيدی  متابوليت های  تمايل  ميزان  مولکولی  داکينگ  بررسی  مطالعه  اين  از  هدف   
و  ساختار  که  است  روشی  مولکولی  داکينگ  می باشد.  ويروس  اين  سطحی  پروتئين  به  اتصال  به 

جهت گيری مولکول ها را در محل اتصال يک هدف ماکرومولکولی تجزيه و تحليل می کند.

روش پژوهش
 (S) ساختارهای مورد نياز شامل پروتئين تاج مانند ،(RCSB PDB) از پايگاه اطلاعاتی پروتئين ها
توسط  توليدی  پپتيدهای  کليه ی  و   (ACE2) انسان  سلول های  روی  بر  ويروس  گيرنده  ويروس، 
لاکتوباسيل ها استخراج گرديد. سپس با استفاده از نرم افزارهای اتوداک (۴,۲) و ديسکاوری استوديو 
(۴,۵) ساختارهای RBD (۱) از پروتئين S، (۲) زنجيره A از گيرنده ACE2 و (۳) تعداد ۲۰ پپتيد تک 
زنجيره ای توليد شده بوسيله لاکتوباسيل ها استخراج شدند. داکينگ مولکولی بين همه ی ساختارهای 
(۱) و (۳) توسط سرور کلاسپرو صورت گرفت و از بين آنها دو پپتيد مربوط به لاکتوباسيلوس پلنتاروم 
 ACE2 به دليل ايجاد کمپلکس های پايدارتر نسبت به (6m3y) و لاکتوباسيلوس رامنوسوس (3k69)
با پروتئين S ويروس، انتخاب شدند. سپس با استفاده از نرم افزار MOE و Chimera ميزان انرژی و 

RMSD داکينگ اين دو پپتيد در اتصال به پروتئين S بررسی شد.

نتایج
 بر  اساس ميزان انرژی و RMSD و همچنين نتايج داکينگ در سرور کلاسپرو، به ترتيب مولکول های 
6m3y و 3k69 بهترين انرژی اتصالی با پروتئين S را دارند بطوريکه احتمال اتصال آن ها به ويروس از 

حتی گيرنده ACE2 نيز بيشتر است.

بحث و نتیجه گیرى
زيست شناسی ساختاری نقش مهمی در درک مکانيسم عفونت ويروسی و توسعه استراتژيهای مداخله 
عليه ويروس کرونا دارد. اختلال در فعل و انفعالات بين گليکوپروتئين S و گيرنده ACE2 می تواند به 

طور بالقوه منجر به استراتژی های درمانی جديد شود.
نتايج حاصل از اين مطالعه نشاندهنده اين است که مولکول پپتيد 6m3y قابليت مسدود کردن اتصال 
بطور  می تواند  يافته ها  اين  دارد.  را   ACE2 با   SARS-CoV-2 ويروس  مانند  تاج  گليکوپروتئين  بين 
هدفمند به استخراج مستقيم اين پپتيدها از لاکتوباسيلوس رامنوسوس و لاکتوباسيلوس پلنتاروم و 
يا توليد فرآورده های پروبيوتيک فراسودمند جهت خنثی سازی ويروس و کنترل اين بيماری احتمالا 

کمک کند.
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مقدمه
طغيان و پاندمی بيماری سارس، ترس و شوک بزرگی را به جامعه جهانی در دهه اول هزاره دوم ميلادی 
بيماری کروناويروسی  سال ۲۰۱۲  در  دوباره  بيماری  اين  شدن  فروکش  و  از کنترل  پس  کرد.  وارد 
ديگر به نام مرس جهانگير شد. تا اينکه جهان در سال ۲۰۱۹ با شيوع گسترده و جهانگيری بيماری 
کوويد-۱۹ روبرو شد که اين بار آسيب بسيار گسترده تری به بخش های مختلف بهداشتی و اقتصادی 
اجتماعی وارد شد به طوريکه تبعات اين بيماری تخمين زده می شود تا سال های آينده ادامه داشته 

باشد. 

روش کار (دیتابیس)
با استفاده از کلمات کليدی های سارس، مرس و کوويد-۱۹ و منشا به زبان فارسی در پايگاه  های داده 
فارسی مانند بانک اطلاعات نشريات کشور (Magiran) و پايگاه مرکز اطلاعات علمی جهاد دانشگاهی 
(SID) وکلمات کليدی های Mers ،Sars و Covid-19 به همراه origin يا source به زبان انگليسی در 
پايگاه های داده بين المللی مانند Science Direct ، Google Scholar به جست وجوی مقاله های مناسب 

و استخراج مقاله های  مرتبط با ثبت گزارش ها و نظريات مرتبط با منشا کوويد-۱۹ پرداخته شد. 

بحث و نتیجه گیرى
وحش،  حيات  حيوانات  قانونی  غير  تجارت  کروناويروس ها،  ميزبانی  گستردگی  اقليمی،  تغييرات 
علل  از  تحقيقاتی  آزمايشگاه های  در  زيستی  امنيت  نکردن  رعايت  و  زنده  حيوانات  فروش  بازار های 
احتمالی رخداد پاندمی های کرونا ويروسی و مخصوصا پاندمی کوويد-۱۹ می باشند. منشا و مخزن 
اين بيماری ها سال ها مورد بحث بوده است، به طوريکه بعد از گذشت سال ها از پاندمی سارس، گربه 
شتر  و  شدند  معرفی  سارس  بيماری  مخزن  و  ميزبان  عنوان  به  ترتيب  به  بينی  نعل  خفاش  و  زباده 
دوکوهانه و خفاش مقبره ای مصری نيز به ترتيب به عنوان ميزبان و مخزن بيماری مرس تلقی شدند. 

محمد آراد زندیه1، حسام الدین اکبرین2، مهدى باشى زاده3

۱- دانشجوی دکترای تخصصی اپيدميولوژی دامپزشکی، دانشکده دامپزشکی دانشگاه تهران، تهران، ايران
۲- استاديار بخش اپيدميولوژی و بيماری های مشترک، گروه بهداشت و کنترل مواد غذايی، دانشکده دامپزشکی دانشگاه تهران، تهران، 

ايران
۳- دانشجوی دکترای عمومی دامپزشکی، دانشکده دامپزشکی دانشگاه تهران، تهران، ايران

مرورى بر منشا پاندمى هاى کروناویروسى: سارس، مرس و کووید 19
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اما شناخت منشا و مخزن طبيعی بيماری کوويد-۱۹ همچنان محل اختلافات هست و حتی سازمان 
جهانی بهداشت تحقيقات جديدی را شروع کرده است. در اين مطالعه با مروری بر مقالات منتشر 
شده در اين حوزه به علل احتمالی رخداد کوويد-۱۹ و ديگر پاندمی های کروناويروسی و مخازن پيش 

بينی شده در اين پاندمی ها پرداخته می شود.
کلمات کليدی: کوويد۱۹، کروناويروس، پاندمی، سارس، مرس

مقدمه
همان گونه که در پاندمی پيشين آنفلوانزا، عفونت های هم زمان به مرگ و مير فراوان در ميان بيماران 
مبتلا منجر شده بود، اين امر در پاندمی کوويد-۱۹ نيز صادق است. در اين مقاله به بررسی ميزان و 
نسبت عفونت های هم زمان باکتريال، ويروسی، قارچی و انگلی در بيماران مبتلا به عفونت کوويد-۱۹ 

به يکديگر پرداخته شده است.  

هدف و اهمیت پژوهش
از آن جهت که آن دسته از بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ که به طور هم زمان، به عفونت های باکتريال، 
بيمارانی  از  دسته  آن  به  نسبت  بيشتری  مرگ و مير  مشمول  بودند،  مبتلا  ويروسی  و  انگلی  قارچی، 
ايجادکننده  ميکروارگانيسم های  شيوع  بررسی  به  نياز  بودند،  داشتند  کوويد-۱۹  به  ابتلا  صرفا  که 
عفونت های هم زمان در بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ احساس شد تا بتوان تمهيدات لازم را به منظور 

مقابله با مرگ و مير بيشتر در اين بيماران انديشيد. 

روش
در اين مطالعه، پايگاه های اطلاعاتی Google Scholar ،Pubmed و ScienceDirect برای دستيابی به 
مطالعات معتبر از تاريخ ۱ آوريل ۲۰۲۱ الی ۱ آوريل ۲۰۲۲ مورد بررسی قرار گرفتند. در اين مطالعه، افراد 
از گروه های سنی ۵۸ الی ۷۰,۹ سال و از ميان دو جنس مرد و زن پوشش داده شده اند. از ميان ۲۱ مقاله 
بررسی شده، خروجی نهايی شامل درصد و تعداد انواع عفونت های هم زمان در ميان مبتلايان به کرونا بود. 

محمدرضا عبدى1،  آرمین امین زاده1،  سپیده حسن زاده*1

۱دپارتمان علوم آزمايشگاهی، موسسه آموزش عالی  علوم پزشکی وارستگان،،  مشهد، ايران
*استاد مربوطه: دکتر سپيده حسن زاده

بررسى وضعیت عفونت هاى هم زمان در بیماران مبتلا به کووید 19
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مقدمه
ويروس SARS-CoV-2 با انتقال پذيری بسيار بالا سبب ابتلا ميليون ها مورد تاييد شده آزمايشگاهی 
و مرگ و مير در سراسر جهان در ۲ سال گذشته شده است، که بار اقتصادی سنگينی را بر سيستم 
تکامل  طبيعت  گير،  همه  بيماری  اين  موج  شش  طول  در  است.  کرده  وارد  بهداشتی  مراقبت های 
SARS-CoV-2 منجر به ظهور انواع سويه های جديدی می شود که دارای جهش های مختلف هستند. 

مرضیه دیوبندى1،  حمیدرضا عباسى2، علیجان تبرائى3، ایوب خسروى* 4، سید محمد هادى رضوى نیکو* 5

۱- دانشجوی دکتری،  گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۲- دانشجوی دکتری، گروه بيوتکنولوژی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

۳- استاد، گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۴- استاديار، گروه بيوتکنولوژی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

۵- دانشيار، گروه ميکروب شناسی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

 چالش هاى تشخیص و :SARS-CoV-2 تجزیه و تحلیل ژنومى انواع  واریانت هاى
واکسیناسیون

نتایج
از مجموع ۲۱ مقاله بررسی شده، ۹۸۳۵ بيمار که به صورت قطعی به کوويد-۱۹ مبتلا بودند مورد 
از  بودند.  هم زمان  عفونت های  به  مبتلا   ،(٪۲۲,۷۹) بيمار   ۲۲۴۲ ميان،  اين  از  گرفتند.  قرار  بررسی 
ميان بيماران مورد بررسی، ۱۶۲۲ نفر (۷۲,۳۴٪) مرد و ۶۲۰ نفر (۲۷,۶۵٪) زن بودند. ميانگين سنی 
بيماران نيز، ۶۵,۶۳ سال (فاصله اطمينان: ۵۸ – ۷۰,۹) بود. در کل، از بين ۲۲۴۲ بيمار مبتلا به 
عفونت های هم زمان، ۱۶۴۰ مورد (۷۳,۱۴٪) عفونت باکتريال، ۲۶۱ مورد (۱۱,۶۴٪) عفونت انگلی، 

۲۵۵ مورد (۱۱,۳۷٪) عفونت ويروسی و ۸۶ مورد (۳,۸۳٪) عفونت قارچی شناسايی شد. 

بحث و نتیجه گیرى
مهم ترين خروجی به دست آمده، موکد بر اين واقعيت بود که به ترتيب عفونت های باکتريال، عفونت های 
انگلی، عفونت های ويروسی و عفونت های قارچی به عنوان عفونت های هم زمان، در ميان مبتلايان به 
از  بيشتر  مردان  در  کوويد-۱۹،  به  مبتلا  افراد  در  هم زمان  عفونت های  هستند.  شايع تر  کوويد-۱۹ 
زنان مشاهده شده است و بيشترين تعداد مبتلايان به عفونت های هم زمان نيز در رده سنی بالای ۵۵ 
سال قرار می گيرد. در نتيجه وقوع عفونت های هم زمان باکتريال در مردان بالای ۵۵ سال از احتمال 

بيشتری برخوردار است. 
کلمات کليدی: کوويد-۱۹،  عفونت  هم زمان،  باکتريال،  انگلی،  ويروسی،  قارچی
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آنتی بادی های  از  فرار  حدت،  افزايش  شدن،  مسری تر  مانند  ويروس  رفتار  در  تغييراتی  با  جهش ها 
خنثی کننده و آزمايش های تشخيصی موجود مرتبط هستند. ما اکنون به شدت به يک مجموعه داده 

ژنومی دقيق و جامع در مورد همه انواع سويه های SARS-CoV-2 نياز داريم. 

مواد و روش ها
مقايسه  برای   SARS-CoV-2 سويه های انواع ژنوم های  مطالعه بررسی  اين  در  کليدی  نکات  از  يکی 
ديگر  نکته  بود.   SARS-CoV-2 تشخيص  برای  طراحی شده  پرايمر-پروب های  مجموعه های  کارايی 
محاسبه تغييرات کمپلکس ميل پيوندی آنتی بادی های خنثی کننده - RBD واريانت های جهش 

يافته در مقايسه با سويه ووهان بود. 

نتایج 
SARS- تشخيص  در   RT-qPCR پرايمر-پروب های  اکثر  که  داد  نشان  ما  داده های  تحليل  و  تجزيه 

CoV-2 کارايی مناسبی دارند و تنها مجموعه های پرايمر-پروب طراحی شده توسط وزارت بهداشت 

(تايلند) مناسب نبودند. تغييرات ميل پيوندی نشان داد که E484K نسبت به ساير جهش ها مضرتر 
است و باعث کاهش پايداری بين پروتئين RBD جهش يافته و آنتی بادی های خنثی کننده می شود. 

علاوه بر اين، آنتی بادی مونوکلونال D67 می تواند همه گونه های SARS-CoV-2 را خنثی کند.

نتیجه گیرى
با اين حال، تحقيقات بيشتری برای بررسی واکسن ها و اثر بخشی سرم افراد نقاهت يافته مورد نياز 
است. با توجه به اين واقعيت، طراحی مطالعات جديد ژنومی مانند مطالعه حاضر می تواند به مديريت 

بيماران مبتلا به بيماری کروناويروس ۲۰۱۹ (COVID-19)  کمک کند.
کلمات کليدی: انواع RT-qPCR،  ،SARS-CoV-2  آنتی بادی های خنثی کننده، تشخيص، واکسن
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خلاصه مقالات ارائه شده بصورت سخنرا< / پوستر به ترتیب چهار روز برگزاری کنگره

سخنرا< ها
1401/04/22

مقدمه
درمانی  تک  عنوان  به  هم  سرطان،  ضد  عامل  يک  عنوان  به  گسترده  طور  به  انکوليتيک  رئوويروس 
و هم در ترکيب با درمان های موجود، مورد مطالعه قرار گرفته است. اين ويروس ها به طور طبيعی 
ترجيح می دهند در سلول های توموری تکثير شوند و آنها را ليز کنند. اين در حالی است که پاسخ 
ضد ويروسی در سلول های طبيعی، مانع از تکثير ويروس و سيتوليز می شود. رئوويروس يکی از اولين 
ويروس هايی است که در مطالعات سلول های توموری استفاده شده و اين مکانيسم به ارزيابی بالينی 
آن به عنوان يک عامل انکوليتيک ويروسی کمک کرد. اتوفاژی در سرطان روال طبيعی و منظمی 
ندارد. Beclin-1 به عنوان پروتئينی که با BCL-2 يا PI3k  کلاس III تعامل داشته، نقش مهمی در 
تنظيم اتوفاژی و مرگ سلولی دارد. بدين ترتيب در اين مطالعه، اثر متفورمين بر القاء اتوفاژی (با 
بررسی ژن Beclin-1) و تکثير رئوويروس سوش T3D (با بررسی ژن قطعه L3) و درصد زنده مانی 

سلول ها در رده سلولی TC-1 در مقايسه با رده سلولی L929 به عنوان کنترل، ارزيابی شد.

روش ها
برای تعيين غلظت مناسب دارو از رده سلولی L929 استفاده شد. در ادامه، سلول های TC-1 و L929 با 
متفورمين و رئوويروس آلوده شده و درصد زنده مانی سلول ها به روش MTT اندازه گيری شد. همچنين 

شیوا ملکى1، حوریه سلیمان جاهى1 *، اصغر عبدلى2، حسام کریمى1، راضیه سادات بنى جمالى1

1. گروه ویروس شناسى، دانشکده علوم پزشکى، دانشگاه تربیت مدرس، تهران، ایران.
2. بخش هپاتیت و ایدز، انستیتو پاستور ایران، تهران، ایران.

* آدرس نویسنده مسئول: ایران، تهران، کد پستى: 1411713116، دانشگاه تربیت مدرس، دانشکده علوم پزشکى، گروه ویروس 
Email: soleim_h@modares.ac.ir شناسى

 در T3D القاء اتوفاژى: به عنوان یک تقویت کننده براى تکثیر رئوویروس سوش
TC-1 سلول هاى تومورى
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به منظور تعيين ميزان تکثير ويروس و بيان ژن Beclin-1، از real-time PCR  استفاده شد.

نتایج
در اين مطالعه مشخص شد که درصد سلول های زنده و ميزان بيان Beclin-1 در سلول های تيمار شده 
با متفورمين و آلوده به ويروس رئو به طور همزمان نسبت به سلول های تيمار شده با دارو و آلوده به 
ويروس به تنهايی، کاهش يافته است. با اين وجود، سطح بيان ژن L3 رئوويروس پس از آلودگی با 

ويروس و متفورمين به طور قابل توجهی در مقايسه با گروه شاهد افزايش يافت.

بحث و نتیجه گیرى
سلول های  در  رئوويروس  تکثير  افزايش  باعث  متفورمين  توسط  شده  القاء  اتوفاژی  نتايج،  اساس  بر 
در  اتوفاژی  القاء  نقش  دهنده  نشان  يافته ها  اين  می شود.  زنده  سلول های  درصد  کاهش   TC-1و 

گسترش تکثير ويروس و تخريب سلول های سرطانی است.
 TC-1 کلمات کليدی: انکوليتيک رئوويروس، اتوفاژی، متفورمين، سلول های توموری

زمینه و هدف
روتاويروس به عنوان عامل ايجاد کننده گاستروانتريت ويروسی در نوزادن زير ۵ سال و همچنين عامل 
گاستروانتريت درافراد سالمند و دارای نقص ايمنی می باشد. روتاويروس جز خانواده رئوويريده، فاقد 
پوشش، دارای تقارن بيست وجهی و حاوی ۱۱ قطعه ژنوم دو رشته RNA می باشد. روتاويروس بر اساس 
پروتئين VP6 به ۹ سروگروه (A-I) تقسيم می شوند. هدف از اين مطالعه، ايمن سازی خرگوش عليه 

روتاويروس انسانی برای تحريک پاسخ ايمنی و ارزيابی آنتی بادی پلی کلونال در خرگوش می باشد.

مواد و روش ها
روتاويروس  سازی  خالص  سپس  شد.  داده  کشت   MA104 سلولی رده  در   RV4 انسانی روتاويروس 

سحر آل شیخ 1،  زهرا کیانمهر2، مرضیه دیوبندى3، علیجان تبرائى4، سید محمد هادى رضوى نیکو* 4

1- دانشجوى کارشناسى ارشد،  گروه میکروب شناسى،  دانشگاه علوم پزشکى گلستان، گرگان، ایران.
2- استادیار،  گروه  بیوشیمى،  دانشگاه آزاد اسلامى واحد تهران شمال، تهران، ایران.

3- دانشجوى دکترى، گروه میکروب شناسى،  دانشگاه علوم پزشکى گلستان، گرگان، ایران.
4- استاد، گروه میکروب شناسى،  دانشگاه علوم پزشکى گلستان، گرگان، ایران.

5- دانشیار، گروه میکروب شناسى، دانشگاه علوم پزشکى گلستان، گرگان، ایران.

 جهت تولیدآنتى بادى پلى A ایمن سازى خرگوش با روتا ویروس انسانى گروه
کلونال   
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زمینه و هدف
روتا ويروس ها (RVs) عامل اصلی گاستروانتريت حاد در کودکان کمتر از ۵ سال در سراسر جهان 
هستند. اگرچه واکسن های RV بيش از يک دهه است که مجوز دريافت کرده اند، بر اساس آخرين 
تخمين ها در سال ۲۰۱۶، عفونت های RV مسئول بيش از ۱۲۰۰۰۰ مرگ و مير در کودکان کمتر از 
۵ سال در سراسر جهان هستند که عمدتاً در کشورهای کم درآمد اتفاق می افتد. سوش های هر گروه 
 (P حساس به پروتئاز) VP4 و (G گليکوپروتئين)  VP7 روتاويروسی بر اساس دو پروتئين لايه خارجی
که دارای اپی توپ های نوتراليزان هستند به سروتيپ ها و يا ژنوتيپ های متعددی تقسيم می شوند. در 

عاطفه کچویى1، آنژیلا عطایى پیرکوه1، احمد توکلى1، سارا مینائیان1 ، مهدیه حسینى1، سمیه جلیلوند1، طیبه 
لطیفى2، آرش آرشکیا3، ذبیح االله شجاع3

1. گروه ویروس شناسى دانشکده پزشکى دانشگاه علوم پزشکى ایران، تهران، ایران
2. گروه ویروس شناسى دانشکده پزشکى دانشگاه علوم پزشکى تهران، تهران، ایران

3. گروه ویروس شناسى انستیتو پاستور ایران، تهران، ایران

 خصوصیات اپیدمیولوژى مولکولى عفونت هاى روتاویروس در کودکان کمتر از 5
سال مبتلا به گاستروانتریت حاد در تهران، سال1399-1400

ميکروسکوپ  و   SDS-PAGE روش های  با  روتاويروس  تاييد  گرفت.  صورت  التراسانتريفوژ  روش  با 
الکترونی عبوری انجام شد و ويروس خالص شده و سوپرناتانت سلولی به خرگوش نيوزلندی جهت 
عليه  خرگوشی  کلونال  پلی  بادی  آنتی  بخشی  اثر  سپس  شد.  تزريق  کلونال  پلی  بادی  آنتی  توليد 

روتاويروس توسط وسترن بلات مورد بررسی قرار گرفت.

یافته ها
 RV4(G1P[۸]) تمام گروه های خرگوشی قادر به توليد آنتی بادی پلی کلونال عليه روتاويروس انسانی

می باشند که توسط وسترن بلات تاييد شد و باند های ايجاد شده در تمام نمونه ها يکسان بود.

نتیجه گیرى
اين نتايج نشان می دهد که خرگوش مدلی مناسب برای بررسی پاسخ ايمنی عليه روتاويروس می باشد. 
آنتی بادی پلی کلونال خرگوشی عليه روتاويروس را می توان برای بسياری از اهداف مانند تست های 

سرولوژی و درمانی استفاده نمود.
کلمات کليدی: روتاويروس، آنتی بادی پلی کلونال، خرگوش
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 ،G1P[۸] ،شناخته شده است. بر اين اساس، ژنوتيپ های P و 51 ژنوتيپ G حال حاضر ۳۵ ژنوتيپ
G9P[۸] ،G4P[۸] ،G3P[۸] ،G2P[۴]، و اخيراً  12P[۸]عامل ۹۰ درصد عفونت های RV در سراسر 
جهان شناخته شده اند. . شايان ذکر است، ژنوتيپ  G1P[۸] شايع ترين ژنوتيپ در کشورهای با درآمد 
بالا و پايين است. در ايران، قبل از اجرای واکسن RV، ارائه اطلاعات دقيق در مورد شيوع RV، توزيع 
ژنوتيپ های G و P اهميت دارد. بنابراين، اين مطالعه به منظور شناخت ژنوتيپ های RV و تعيين 

الگوی و توزيع ژنوتيپ های G و P در کودکان کمتر از ۵ سال انجام شد.

روش کار
دو  در   AGE به  مبتلا  بستری  بيماران  از  سال   ۵ زير  کودکان  از  مدفوع  نمونه   ۲۰۰ مجموع  در 
بيمارستان کودکان تهران از ژانويه ۲۰۲۱ تا مارس ۲۰۲۲ جمع آوری شد. تمام نمونه های مدفوع در 
سوسپانسيون ۱۰ درصد (وزنی/حجمی) با سالين بافر فسفات  (PBS) تهيه شدند و مايع رويی شفاف 
 RNA شده با استفاده از سانتريفيوژ در ۱۵۰۰ گرم به مدت ۲۰ دقيقه به دست آمد و برای استخراج
 ،GeneAll) ويروسی RNA/DNA ويروسی با استفاده از کيت استخراج RNA .ويروسی استفاده شد
کره) مطابق دستورالعمل سازنده استخراج شد.  RVA RNA ابتدا با RT-PCR، با استفاده از پرايمرهای 
  semi-nested با استفاده از VP4 و VP7 ژن های P و G تايپ ،RVA غربالگری شد. تعيين ژنوتيپ VP6

 RV با پرايمرهای نوع خاص مطابق با روش تشخيص و مشخصه سازی استاندارد multiplex PCR 
انجام شد.

يافته ها: RVA در ۴۸ نمونه (۲۴٪) از نمونه های مدفوع شناسايی شد که از اين تعداد ۴۲ نمونه با 
 ،,n=27)٪۲/۵۶)G  G9 و ۶ نمونه به طور جزئی ژنوتيپ شده بودند. شايع ترين ژنوتيپ P و G ژنوتيپ
 ,n=1)٪۱/۲)G2/G9 و   ,n=1)٪۱/۲)G1/G2/G4  ،,n=1)٪۱/۲)G1/G9،,n=۱۶)٪۳/۳۳)G1 آن  از  پس 
بود. شايع ترين ژنوتيپ P[8](50%,n=24) P، پس از آن P[4](33/3%,n=15) ،P[6] (2.1%; n= 1) و 
P[10] (8.3 %; n = 4)  بود. علاوه بر اين، ۴/۲٪ و ۸/۳٪ از انواع G و P به ترتيب غيرقابل تايپ بودند. 

ژنوتايپ های G9P[۸]  ،G1P[۸]و  G9P[۴] بيش از ۷۰ درصد از همه سويه های RV شناسايی شده 
شناسايی شدند و G9P[۴] به تنهايی ۲۷ درصد از کل عفونت های RVA را نشان می دهد.

نتیجه گیرى
در مطالعه ما، بررسی های اپيدميولوژيک مولکولی نشان داد که G9P[4]ژنوتيپ غالب در ايران است. با 
اين حال، در مطالعه قبلی ما، ژنوتيپ های  G3P[8]غالب بودند. بر اين اساس، داده های ما، نقش مهم 

نظارت مستمر ژنوتيپ های RV را قبل از شروع هر برنامه ملی واکسيناسيون نشان می دهد.
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مقدمه
بيماری کوويد ۱۹ (SARS-CoV-2)  با ايجاد يک همه گيری جهانی سبب مرگ مليون ها نفر در هر 
منطقه از جهان شده است. علائم بيماری کوويد ۱۹ شامل تنگی نفس، تب، اسهال، سردرد، سرفه 
خشک، خستگی و از دست دادن حس بويايی و چشايی است، اما حدود يک سوم افراد علائم خاصی 
آدنوويروس،   ، (RSV)تنفسی سنسيشيال  ويروس   ، H1N1آنفلوانزا ويروس های  نمی دهند.  نشان  را 
 ،HCoV-NL63  ،HCoV- OC43  ،HCoV- HKU 1  ، (HCoV) - 229Eانسانی کرونای  ويروس 
متاپنوموويروس، ويروس بوکاويروس انسانی۱،۲،۳ (HBoV)،  پاراآنفلوآنزا ۱،۲،۳، آنفولانزا A و آنفلوانزا 
 Bاز جمله ويروس ها RNAدار و DNAدار هستند که معمولاً در بين مهره داران در گردش هستند و 
علائمی مشابه  SARS-CoV-2 ايجاد می کنند. اين ويروس ها از عوامل مهم سرماخوردگی، ذات الريه 
و تنگی نفس در انسان هستند و با توجه به شيوع همزمان آنها در فصول سرد سال و اينکه تشخيص 
آنها بيشتر متکی به معاينات پزشکی و سابقه بالينی است، تشخيص افتراقی اين ويروس ها  با استفاده 
از روش های آزمايشگاهی ضروری می باشد. بنابراين، هدف ما ارزيابی وجود ويروس های تنفسی غير 
از SARS-CoV-2 در بيماران مشکوک به علائم کروناويروس بود، زيرا نتايج اين بررسی  می تواند در 

توسعه اقدامات پيشگيرانه  و آزمايشات موثر و نظارت مطمئن تر بر اين گونه ويروس ها مفيد باشد. 

مواد و روش ها
علائم  دارای  که  مشهد  قائم  های آزمايشگاهی  افراد بستری در بيمارستان  نمونه  مطالعه،  اين  در 
تاييد  مورد  کيت  از  استفاده  با  روش Real Time PCR و  توسط  و  بوده  کرونا  به  مشکوک  و  بالينی 
وزارت بهداشت (پيشتاز طب) از نظر ويروسSARS-Cov-2   منفی شده اند مورد بررسی قرار گرفت. 

االله  حبیب  مزدوریان4،  مهناز  امالى3،  آرین  مردانى1،  محمدرضا  اخلاق2،  خوش  مهدیه  وجدانى1،  ارسطو 
اسماعیلى5، مجتبى مشکات6، سمانه ابوالبشارى7، زهرا مشکات7*

1 گروه میکروبیولوژى و ویروس شناسى، دانشکده پزشکى، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران
2 گروه بیوشیمى پزشکى، دانشکده پزشکى، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران

3 کمیته تحقیقات دانشجویى، گروه پیراپزشکى، واحد علوم پزشکى مشهد، دانشگاه آزاد اسلامى، مشهد، ایران
4 گروه داخلى، دانشکده پزشکى، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران

5 مرکز تحقیقات عوامل اجتماعى تعیین کننده سلامت، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران
6، واحد علوم پزشکى مشهد، دانشگاه آزاد اسلامى، مشهد، ایران

7 مرکز تحقیقات مقاومت ضد میکروبى، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران
*نویسنده مسئول

 در بیماران داراى علائم SARS-CoV-2 بررسى حضور ویروسهاى تنفسى غیر از
مشکوك به کرونا
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اين بررسی با استفاده از کيت تجاری (ژنووا کيت)  تشخيص همزمان ۱۷ ويروس عامل  بيماری های 
تنفسی (تست Real Time PCR) و براساس نواحی حفاظت شده برای ارزيابی آنفلوانزا H1N1، آنفلوانزا 
 HCoV ،HCoV - NL63 ،HCoV - OC43 ،HCoV – HKU 1 و SARS-CoV-2 ،A آنفولانزای ،B

229E-، متاپنوموويروس، RSV، بوکاويروس انسانی ۱،۲،۳، پاراآنفلوآنزا ۱، و آدنوويروس انجام شد.

يافته ها: نتايج حاصل از اين بررسی ها نشان داد از تعداد ۱۰۰ نمونه بيمار که از روش سواپ بينی 
و گلو استفاده شده است، ۶ مورد آنفولانزا نوع A،  ۱ مورد پارا آنفولانزا،  ۴ مورد متاپنوموويروس، ۲ 

مورد RSV و ۱ مورد SARS-Cov2 مشاهده شد. 

بحث و نتیجه گیرى
با ارزيابی نتايج آزمايش Real-time PCR از بيمارانی که علائم بالينی کوويد ۱۹ دارند، می توان به اين 
نکته اشاره کرد که با توجه به علائم مشابه بيماران مبتلا به عفونت ويروسی تنفسی، می توان افراد 
دارای علائم تنفسی را از نظر ساير عفونت های ويروسی علاوه بر SARS-CoV-2 مورد بررسی قرار 
داد  که بستر مناسبی برای تعيين  شيوع احتمالی آنها در جامعه می تواند فراهم شود. علاوه بر اين، 
SARS- همانطور که در يافته های اين مطالعه مشهود است، وجود عوامل ويروسی تنفسی به غير از

CoV-2 در بيماران مشکوک به کوويد ۱۹ که آزمايش آنها برای اين ويروس منفی بود، احتمال وجود 

واکنش ايمنی  متقاطع را نشان می دهد.
Real-Time PCR ،کلمات کليدی: کوويد_۱۹، کروناويروس سندرم حاد تنفسی ۲، ويروس های تنفسی

مقدمه و هدف
می گذارد.  تأثير  جهان  سراسر  در  انسان  سلامت  بر  که  است  پرخطر  بيماری  يک  آنفلوانزا  عفونت 
واکسن ها و داروهای فعلی نمی توانند اين عفونت را به طور موثر کنترل کنند. با توجه به مقاومت 
دارويی و عوارض جانبی داروهای ضد ويروسی مرسوم، استفاده از ترکيبات طبيعی موجود، با تحمل 
 (AA) پذيری بالا و عوارض جانبی کمتر توجه محققان را به خود جلب کرده است. اسيد اسکوربيک

حدیثه شکوهى طرقى1، پروانه مهربد2، فاطمه فتوحى2*، مهریار امینى نسب*3

1. بخش زیست شناسى سلولى و مولکولى، پردیس بین المللى کیش، دانشگاه تهران، جزیره کیش، ایران
2. بخش آنفلوآنزا و ویروس هاى تنفسى شایع، انستیتو پاستور ایران، تهران، ایران 

3. بخش زیست شناسى سلولى و مولکولى، دانشکده زیست شناسى، پردیس علوم، دانشگاه تهران، تهران، ایران

تاثیر ترکیبات آنیونى آسکوربات، استات و سیترات برکشت سلولى ویروس آنفلوانزا
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يک آنتی اکسيدان قوی است که برای سلامتی و تقويت ايمنی مورد نياز است. استات و سيترات نيز 
در برابر انواع عفونت های ويروسی موثر بوده اند. هدف از اين مطالعه بررسی فعاليت ضد آنفلوانزای سه 

ترکيب آنيونی آسکوربات، استات و سيترات در شرايط آزمايشگاهی می باشد.

روش کار
 MTT ترکيبات با استفاده از روش (NCTC) و غلظت غير توکسيک (CC50) ٪۵۰ غلظت توکسيک
تعيين شدند. فعاليت ضد ويروسی اين ترکيبات، عليه ويروس آنفلوانزای A (H1N1) در تيمارهای 
تيتر عفونی  شد.  بررسی   MDCK سلول های  روی  ويروس  تلقيح  از  بعد  و  قبل  زمان،  هم  ترکيبی 
ويروس بر روی نمونه های انتخاب شده با استفاده از تست TCID50 تعيين شد. سطح ژنومی ويروس 
نيز با روش PCR کمی يک مرحله ای (qPCR) اندازه گيری شد و با مقادير Ct تيمارهای ترکيبی با 

H1N1 مقايسه شد.

نتایج
هر سه ترکيب آسکوربات، استات و سيترات به ويژه تيمار آسکوربات باعث مهار تکثير ويروس شدند، 
اگرچه بيشترين اثر در تيمار نفوذ همزمان مشاهده شد (P˂01/0). تيتر عفونی ويروس در تيمارهای 
سيترات (۳  و  استات  ميلی ليتر)،  بر  ميلی گرم  آسکوربات (۲۰۰  توکسيک  غير  غلظت  همزمان  نفوذ 
ميلی گرم بر ميلی ليتر) به ترتيب ۶/۵، ۱/۷۵و ۲/۲۵ لگاريتم نسبت به ويروس (106.5TCID50) کاهش 
يافت. تست qPCR مقادير Ct را به ترتيب ۰/۳۰ ± ۲۰/۷۰ و ۰/۷۵ ± ۲۲/۴۵ برای تيمارهای نفوذ 
همزمان استات و سيترات در مقايسه با H1N1 نشان داد (۰/۲۴ ± ۱۲/۷۶). هيچ ژن ويروسی در تيمار 

ترکيبی آسکوربات شناسايی نشد. اين نتايج با داده های TCID50 مطابق بود.

نتیجه گیرى
ترکيبات آنيونی بررسی شده در اين مطالعه به ويژه آسکوربات که تکثير ويروس H1N1 را به طور 
گرفته  نظر  در  آنفولانزا  ويروس  برابر  در  موثر  و  ايمن  ترکيبات  عنوان  به  می توانند  کرد،  مهار  کامل 
شوند. اين ترکيبات نتايج قابل توجه و حتی بهتری نسبت به داروهای استاندارد نشان دادند. با توجه 
به مقاومت دارويی گزارش شده، ترکيبات آنيونی آزمايش شده می توانند جايگزين های مطلوبی برای 

جلوگيری از عفونت های ويروسی باشند.
A کلمات کليدی: آسکوربات، استات، سيترات، ويروس آنفولانزای
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مقدمه
SARS-CoV-2 در حال حاضر در اکثر کشورهای جهان گسترش يافته است و COVID-19 يک بيماری 

همه گير اعلام شده است. تا ۱۸ ژوئن ۲۰۲۲، بيش از ۵۳۸ ميليون مورد تاييد شده و ۶,۳۲ مرگ ناشی از 
اين ويروس گزارش شده است. علاوه بر اين، ويروس سنسيشيال تنفسی (RSV)، عامل اصلی برونشيوليت و 

به طور سنتی يک علت مهم بستری شدن در بيمارستان در کودکان زير ۲۴ ماه می باشد.

هدف و اهمیت تحقیق
ما ويژگی ها و پيامد بالينی کودکان بخش های مختلف يک بيمارستان کودکان فوق تخصصی را که به 

طور همزمان باويروس های SARS-CoV-2 و RSV آلوده بودند، شرح داديم.

مواد و روش ها
در مجموع ۴۸ کودک زير ۲ سال مبتلا به عفونت SARS-CoV-2 در بخش های مختلف، بين مارس 
۲۰۲۱ تا آوريل ۲۰۲۱ مورد بررسی قرار گرفتند. ويروس های SARS-CoV-2 و RSV با استفاده از 
واکنش Real Time RT-PCR بر روی سواب نازوفارنکس مربوط به افراد مورد مطالعه مورد ارزيابی 

قرار گرفتند.

یافته ها
 SARS-CoV-2 و RSV از ۴۸ بيمار مورد مطالعه، ۸ بيمار (۱۶,۷٪) به طور همزمان، به هر دو ويروس
مبتلا بودند. تفاوت معنی داری از نظر جنس، سن يا وجود بيماری زمينه ای بين ۲ گروه وجود نداشت. 
از نظر سير بالينی، بيماران مبتلا به عفونت همزمان مدت اقامت طولانی تری داشتند، اما تفاوتی در 

نياز به مراقبت های ويژه يا تهويه مکانيکی وجود نداشت.

نتیجه گیرى
علی رغم روشن کردن عفونت همزمان ويروسی SARS-CoV-2، اين يک مطالعه کوچک تک مرکزی است و 

هنوز بايد مطالعات بزرگ تری در رابطه با تأثير آن در سير بالينی و نتايج کودکان مبتلا انجام شود.
کلمات کليدی: ويروس سارس کوويد-۲، ويروس سن سيشيال تنفسی، کودکان

سمیرا اصلى1، سعید عامل جامه دار1

مرکز تحقیقات مقاومت هاى میکروبى، دانشگاه علوم پزشکى مشهد، مشهد، ایران

کووید-91 و عفونت همزمان با ویروس سنسیتیال تنفسى در کودکان
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مقدمه
با توجه به اثرات آنفولانزا در جوامع و همچنين اهميت روزافزون آن به دليل شيوع ويروس کرونا و 
وجود تغييرات آنتی ژنی متعدد در اين ويروس، تلاش های گسترده برای توليد واکسن جهانی عليه 
اين بيماری در حال افزايش است. بر اساس مطالعات، تحت واحد HA2 ويروس آنفولانزا واحد حفاظت 
شده HA است که به دليل عدم تغييرات، کانديدای ساخت واکسن عليه ويروس آنفولانزا می باشد. 
با توجه به نياز مبرم به استفاده از ادجوان در واکسن DNA و به دليل عوارض جانبی ادجوان های 
شيميايی،  Mx را به عنوان ادجوان زيستی معرفی و سازه HA2/Mx را به عنوان کانديدای واکسن 

عليه اين ويروس طراحی کرديم. 

هدف
با توجه به نتايج حاصل از ارزيابی ايمنی هومورال اين سازه در مطالعه قبلی، هدف از اين مطالعه 
ارزيابی ايمنی سلولی که در عفونت آنفولانزا بسيار مهم است در سازه طراحی شده مشتمل بر تحت 

واحد HA2 ويروس آنفلوانزا و ياور زيستی Mx می باشد.

روش کار
HA2/ با توجه به اهميت ايمنی سلولی در بيماری های ويروسی به ويژه آنفولانزا، بعد از طراحی سازه

Mx در مطالعه قبلی، در اين مطالعه، ايمنی سلولی اين واکسن را با استفاده از روشIn vivo تحت 

عنوان سنجش تزايد لنفوسيتی مورد ارزيابی قرار داديم. ايمن سازی موش ها با استفاده از استراتژی 
تزريق  تزريق اوليه و دو  شامل HA2 در  تست  DNA/prime-DNA/boost در چند گروه (گروه های 

يادآور در گروه يک، HA2 و Mx در تزريق اوليه و يادآور در گروه دو (يک تزريق)، HA2 و Mx در 
تزريق اوليه و دو تزريق يادآور در گروه سه) با سازه طراحی شده انجام شد. ۶۰ روز پس از تزريق سازه 
HA2 DNA، از روش MTT برای ارزيابی ايمنی سلولی القا شده در موش استفاده شد. به اين ترتيب 

تزايد لنفوسيتی ارزيابی و شاخص تحريک محاسبه شد. برای بررسی اثرات آسيب احتمالی بافتی، 

سینا سلیمانى 1*، شهلا شاهسوندى1

پستى 148-- ۱ صندوق  کشاورزى،  ترویج  و  آموزش  تحقیقات،  سازمان  رازى،  سازى  سرم  و  واکسن  تحقیقات  موسسه 
31975، کرج، ایران

s.soleimani@rvsri.ac.ir :نویسنده مسئول*

 ارزیابى پاسخ ایمنى سلولى علیه ویروس آنفلوانزا بوسیله AND واکسن بر پایه تحت
xM 2 و ادجوان زیستىAH واحد
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طی بازرسی روزانه موش ها از نظر واکنش های موضعی در محل تزريق، واکنش عمومی و کاهش وزن 
احتمالی، مقاطع بافتی از طحال و ريه موش ها برای ارزيابی هيستوپاتولوژيک گرفته و رنگ آميزی 

شدند.

نتایج
نتايج نشان داد که سازه طراحی شده می تواند سبب افزايش تزايد لنفوسيتی شود و بيشترين SI در 
گروهی بود که با HA2 و Mx در دو دز يادآور نسبت به گروه کنترل منفی تزريق شدند. بنابراين با اين 
سازه تحريک بالای ايمنی سلولی حاصل شد و با افزايش دزهای يادآور، القای ايمنی سلولی افزايش 
آزمايش  تحت  موش های  در  هيستوپاتولوژی  و  ظاهری  جانبی  عارضه  گونه  هيچ  همچنين  می يابد. 

مشاهده نشد. 

بحث
با توجه به نتيجه ايمنی سلولی و افزايش مناسب ايمنی هومورال که در مطالعه قبلی به دست آمد و 
همچنين عدم وجود عوارض حاصل از آنتی ژن و ادجوان مورد مطالعه، اين سازه می تواند به عنوان 

کانديدای مناسب برای ساخت واکسن آنفولانزا معرفی شود.
کلمات کليدی: آنفلوانزا، ياور زيستی، ايمنی سلولی،  واکسن

هدف و اهمیت پژوهش
ويروس های انفلوانزا B يکی از اعضای خانواده اورتوميکسوويريده است که خود شامل دو گروه ويکتوريا 
 B و ياماگاتا است. اين دو گروه از لحاظ آنتی ژنی از يکديگر قابل تشخيص هستند. ويروس انفلوانزا
يک پاتوژن انسانی است که عامل اپيدمی های سالانه با ابتلای ۲۵۰ تا ۵۰۰ ميليون نفر و ۲۵۰ تا 
۵۰۰ هزار مرگ در سراسر دنيا است. ۲۵ درصد تمام موارد انفلوانزا به علت انفلوانزا B ايجاد می شوند. 
در فصولی که انفلوانزا شيوع دارد، انفلوانزا B می تواند به عنوان موج دوم عفونت انفلوانزا که علت آن 
نوع A بوده، غالب شود. هدف از انجام اين مطالعه طراحی يک سازه پروتئينی کانديد واکسن مولتی 

علیرضا جلالوند1، بهرخ فرهمند1، فاطمه فتوحى1، گلناز بهرامعلى1، بیژن بمبئى1

بخش انفلوانزا و ویروس هاى تنفسى شایع، انستیتو پاستور ایران، تهران، ایران

 طراحى واکسن مولتى اپى توپ علیه ویروس انفلوانزا B با رویکرد
ایمونوانفورماتیکى
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اپی توپ عليه ويروس انفلوانزا B بر اساس پروتئين هماگلوتينين است.

روش پژوهش
داده  پايگاه  از   B/Shandong/22/2003 سويه   B انفلوانزا  ويروس  هماگلوتينين  پروتئين  توالی  ابتدا 
UniProt استخراج شد و با استفاده از سرويس IEDB پيشگويی اپی توپ بر اساس ايمنی هومورال و 

سلولار انجام شد. پيشگويی بر اساس ايمنی هومورال با دو روش خطی و ساختاری انجام شد. برای 
در  را  فراوانی  بيشترين  که   DRB1-1101 و   B35  ،HLA-A0201 آلل های  سلولار  ايمنی  پيشگويی 
خاورميانه دارند در نظر گرفته شدند. برای همه اپی توپ های پيشگويی شده پارامترهای آنتی ژنيسيته، 
 Epitope conservancy و ToxinPred ،VaxiJen توکسيسيته و حفاظت شدگی به ترتيب با ابزارهای
analysis برای اپی توپ ها بررسی شد. در نهايت برای ايمنی هومورال و سلولار هر کدام دو اپی توپ 

که بهترين ويژگی ها را داشتند انتخاب شدند. اپی توپ ها با لينکرهای GGGS و EAAAK با تکرارهای 
دو تايی کنار هم قرار گرفتند؛ بعد از بررسی آلرژنيسيته با ابزار AllerCatPro،  توالی نهايی با سرور 
I-TASSER مدلسازی شدند. اعتبار سنجی مدل با ابزار PSVS و ProSA-web انجام شد. ويژگی های 

فيزيکوشيميايی با ابزار ProtParam و تغييرات پس از ترجمه  با ابزار MusiteDeep برای مدل نهايی 
بررسی شد. برای ارزيابی ميزان ايمنی بخشی مدل کانديد واکسن با TLR7 با ابزار HDOCK داک شد.

نتایج
غربالگری های متعدد اپی توپ های بدست آمده از پيشگويی ها منجر به شناسايی دو اپی توپ هومورال 
خطی شد که ويژگی های ساختاری را از خود نيز نشان می دهند. همچنين هر دو اپی توپ انتخاب شده 
بر اساس ايمنی سلولی امتياز بالايی برای پيشگويی بر اساس HLA-A0201 و HLA-B35 داشتند. هر 
چهار اپی توپ حفاظت شدگی بالای ۹۰ درصد داشتند. ساختار سه بعدی واکسن کانديد حاصل از 
کنارهم قرارگيری اپی توپ ها، امتياز مدلسازی مناسبی داشت و مقادير Z-Score و نمودار راماچاندران 
اعتبار بالای مدل را نشان دادند. بررسی داکينگ مولکولی بين پروتئين کانديد واکسن با TLR7 امتياز 
داکينگ بالايی نشان داد. همچنين آناليز پيوندی و آرايش اتصال اين دو پروتئين وضعيت مناسبی 

نشان می داد طوری که می توان انتظار يک اتصال پايدار را داشت.

بحث و نتیجه گیرى
شيوع بالای عفونت های ويروس انفلوانزا B بعد از همه گيری های سويه A، اهميت و ضرورت ايجاد 
ايمنی را  نشان می دهد. استفاده از واکسن های با پلتفرم مولتی اپی توپ امکان ايجاد يک واکسن با 
پتانسيل ايجاد ايمنی بالا و يونيورسال را فراهم کردند. در اين مطالعه واکسن کانديد طراحی شده 
بيشتر،  بررسی های  جهت  می شود  پيشنهاد  که  است  داده  نشان  خود  از  را  کننده ای  اميدوار  نتايج 

آناليزهای آزمايشگاهی و حيوانی را مدنظر قرار داده شود.
کلمات کليدی: انفلوانزا B، واکسن مولتی اپی توپ، پيشگويی اپی توپ
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هدف و اهمیت پژوهش
يکی از کشنده ترين سويه های ويروس آنفلوانزا،  سويه آنفلوانزای پرندگان است که جزء بيماری های 

قابل انتقال بين انسان و پرندگان می باشد. 
که  است  ويروس  ژنيک  آنتی  شاخص  مهمترين  هماگلوتينين،  ويروس،  سطحی  پروتئين  گليکو 
طبق  می افتد.  راه  به  ايمنی  پاسخهای  آن  عليه  واکسيناسيون  بدنبال  يا  طبيعی  عفونت  طی  در 
سرم  در  بادی  آنتی  گيری  اندازه  و  تشخيص  برای  استاندارد  روش  جهانی  بهداشت  سازمان  اعلام 
بالطبع  و  زنده  ويروس  از  استفاده  مستلزم  که  روش  اين  است.   (VNT) ويروس  سازی  خنثی  تست 
نيست. دسترس  در  هميشه  و  بوده  گير  وقت  و  سخت  می باشد،   ۳ سطح  زيستی  ايمنی  تجهيزات 

ميکند  بيان  خودش  سطح  روی  را   HA گليکوپروتئين  که  سودوويروس  يک  مشکل  اين  رفع  برای 
ساخته شد تا برای اندازه گيری آنتی باديهای خنثی کننده ويروس در سرم جوجه های واکسينه شده 
استفاده شود. اين ويروسها واجد يک چرخه تکثيری هستند و ويروس پروجنی توليد نميکنند فلذا 

بازآرايی ژنوم و نشت ويروس از آزمايشگاه نيز محتمل نمی باشد.

روش
شد.  توليد  سرولوژيکی  غربالگری  منظور  به  پرندگان  آنفلوانزای  ويروس  سودولنتی  مطالعه  اين  در 
/ استاندارد  سويه  از   HA pol ، ژن  و   gag  ژنهای واجد  پلاسميدهای  همزمان  بطور  اينکار  برای 
Indonesia/۵/(H5N1)۲۰۰۵ و ژن  گزارشگر GFP به نسبت مناسب در سلول HEK293T ترانسفکت 
شد. سودوويروس توليد شده تعيين تيتر شد و به منظور تاييد ترانسفکشن علاوه بر فلوسايتومتری، 
بيان پروتئين P24 نيز رديابی شد. سپس به منظور اندازه گيری آنتی باديهای خنثی کننده در سرم 
جوجه های واکسينه شده با واکسن تجاری از سودوويروس استفاده شد. همچنين واکنش متقاطع سرم 

جوجه های واکسينه با ويروسهای انفلوانزای انسانی H1 و H3 و نيز بررسی شد.

نتایج
مشاهده سلولهای HEK293T با ميکروسکوپ فلورسنت ۴۸ و ۷۲ ساعت پس از ترانسفکشن بيانگر توليد 

فاطمه نقوى الحسینى، فاطمه فتوحى، محمد پناهى 

بخش آنفلوانزا و ویروس هاى تنفسى شایع، گروه ویروس شناسى، انستیتو پاستور ایران، تهران، ایران.

 ساخت سودوویروس آنفلوانزا و بکارگیرى آن در ارزیابى توان خنثى کنندگى آنتى
5H بادیهاى تولید شده با واکسنهاى تجارى 
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سودوويروس بود و تيتر سودو ويروس H5 با روش فلوسايتومتری به ميزان TU/mL 105 تعيين شد. بررسی 
بيان پروتئين P24  نشان داد که ويروس جمع آوری شده پس از ۷۲ ساعت واجد تيتر بالاتری می باشد. 
  ،(۴۰/۱) H5 نتايج تست خنثی سازی سرم جوجه های واکسينه شده در مقايسه با تيتر سرم استاندارد آنتی
نشان داد که تمامی سرم ها قدرت خنثی کنندگی ويروس را داشته و واجد تيتر ۱۶۰/۱ و يا ۸۰/۱ بودند.

نتايج تست های متقاطع نشان داد سرمهای انسانی که واجد آنتی بادی عليه آنفلوانزای انسانی H1 و 
H3 بودند نتوانستند سودوويروس H5 را خنثی کنند. 

بحث و نتیجه گیرى
تحقيق و توسعه پيرامون واکسن ويروس های نوپديد و بازپديد هميشه ضروری است.  برای بررسی 
اثربخشی واکسن های توسعه يافته، ارزيابی فعاليت خنثی سازی ويروس يکی از مهم ترين شاخص های 
ارزيابی واکسن می باشد. استفاده از سيستم های شبه ويروسی به جای کار با ويروس های زنده بسيار 
اساس  تست های VNT بر  می کند.  تسريع  را  واکسن  توسعه  روند  تحقيقاتی،  مراکز  در  بيماری زا 
شبه ويروس هايی که  H5 را بر روی سطح خود بيان می کنند، ميتوانند به عنوان جايگزين  مطمئن 
و ايمن برای تشخيص آنتی بادی های خنثی کننده انفلوانزای پرندگان در نظر گرفته شوند. همه اين 
معمول  آزمايشگاه های  در  می توان  را  سودوويروس  بر  مبتنی  سازی  خنثی  سنجش  برای  فرآيندها 
را  زيستی  ايمنی  نياز  اين  سلولی  کشت  امکانات  به  مجهز  آزمايشگاه های  اکثر  و  داد   BSL-2انجام 

برآورده می کنند. 
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پوسترها

1401/04/22

مقدمه
 (HCMV) سيتومگالوويروس يکی از مهم ترين پاتوژن ها برای انسان است. سيتومگالوويروس انسانی
از طريق تماس با مايعات عفونی بدن مانند ادرار و بزاق منتقل می شود. عفونت در زنان باردار از طريق 
تماس نزديک با کودکان يا از طريق تماس جنسی منتقل می شود. CMV می تواند باعث بيماری شديد 
در افراد HIV مثبت، گيرندگان پيوند اعضا و جنين شود. شيوع آنتی بادی عليه ويروس CMV در 
نقاط مختلف جهان بين ۴۰ تا ۱۰۰ درصد متغير است. انگيزه اين مطالعه اين است که هيچ تحقيقی 
در مورد شيوع CMV در مشهد انجام نشده است. با توجه به عوارض ناشی از اين ويروس به ويژه 
در نوزادان؛ برآورد ميزان شيوع اين عفونت در مردان و زنان در سنين باروری مهم است. لذا در اين 

مطالعه به بررسی شيوع سرمی عفونت CMV در گروه سنی ۱۵ تا ۳۵ سال در مشهد پرداختيم.

روش کار
در اين مطالعه توصيفی مقطعی، ۹۲۳ نفر از جمعيت ۳۵-۱۵ سال وارد مطالعه شدند. در اين تحقيق 
از نمونه هايی که از افراد در طرح تحقيقاتی قبلی با کد ۸۸۲۹۰ (مورد تاييد دانشگاه علوم پزشکی 
مشهد) گرفته شده و در دمای منفی ۲۰ درجه سانتی گراد در فريزر نگهداری شده بودند، استفاده شد. 
آنتی بادی های IgM و IgG عليه ويروس CMV در نمونه های سرم با روش الايزا و کيت تجاری تعيين 

دکتر زهرا مشکات1،  مینا یزدان مهر2

ويروس شناسی  و  ميکروب شناسی  گروه  مشهد؛  پزشکی  علوم  دانشگاه  بوعلی،  پژوهشکده  ضدميکروبی،  مقاومت  تحقيقات  مرکز   .۱
دانشکده پزشکی، ايران، مشهد

۲. دانشجو کارشناسی ارشد ميکروب شناسی پزشکی، کميته تحقيقات دانشجويی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، دانشکده پزشکی؛ گروه 
ميکروب شناسی و ويروس شناسی، ايران، مشهد

نويسنده مسئول: دکتر زهرا مشکات

شیوع سرمى سایتومگالوویروس در جمعیت 51تا53ساله شهرمشهد
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شد. برای توصيف داده ها از جداول مناسب و شاخص های آماری مانند ميانگين و غيره و برای تجزيه و 
تحليل داده ها از آزمون Student استفاده شد. برای تجزيه و تحليل داده ها از آزمون کای دو با مقياس 
اسمی استفاده شد و در مواردی که بيش از ۲۰ درصد فراوانی های مورد انتظار جداول کمتر از ۵ بود 
از آزمون دقيق فيشر استفاده گرديد. برای ارزيابی نتايج از رگرسيون لجستيک استفاده شد. نرم افزار 

مورد استفاده در اين پژوهش SPSS نسخه ۲۰ و سطح معنی داری آزمون ها کمتر از ۵ درصد بود.

نتایج
ميانگين سنی همه موارد در مطالعه ۲۵,۴۷ سال بود. زنان ۶۸,۴ درصد و مردان ۳۱,۶ درصد بودند. 
آنتی بادی IgG عليه CMV در ۸۹۶ بيمار (۸۷,۸۹٪) مثبت بود، در حالی که آنتی بادی IgM عليه 
CMV در هيچ يک از موارد مثبت نبود. همچنين بين هيچ يک از متغيرهای مورد مطالعه با آنتی 

بادی IgG ضد ويروس سيتومگالو ارتباط معنی داری وجود نداشت.

بحث
در اين بررسی مشاهده شد که سطح آنتی بادی عليه سيتومگالوويروس در جمعيت مورد مطالعه بالا 
بود، بنابراين بايد توجه ويژه ای به فعال سازی مجدد اين ويروس در زنان باردار، افراد آلوده به ويروس 

نقص ايمنی انسانی (HIV)، گيرندگان پيوند به ويژه پيوند کليه و بيماران مبتلا به سرطان شود.
کلمات کليدی: سايتومگالوويروس، شيوع سرمی، آنتی بادی IgG، آنتی بادی IgM، مطالعه جمعيت 

شناختی

Introduction:
HPIV-3 is associated with pneumonia and bronchiolitis in children under 1 year and 
most children experience it in the first 2 years after birth. Nevertheless, little information 
has been published on the disease burden and epidemiology of HPIV in the pediatric 
population of Iran, particularly in the northwest of Iran. This study aimed to determine 
the frequency of HPIV-3 in children less than 5 years of age with acute respiratory 

Human Parainfluenza Virus Type 3 among Hospital-
ized Children in Northwest of Iran.

Mahin Ahangar Oskouee a, b,, Zahra Ramezannia a  , Arezoo Azadia

a Department of Microbiology and Virology, School of Medicine/Tabriz University of Medical Sciences, 
Tabriz, Iran.
b Infectious and Tropical Diseases Research Center, Department of Microbiology and Virology, School of 
Medicine/Tabriz University of Medical Sciences/Tabriz, Iran.
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infection in the Tabriz.
Methods A total of 100 nasopharyngeal swabs were collected from hospitalized patients 
(under 5 years old) with ARTI from Tabriz Children’s Hospital. Detection of HPIV-3 
was performed using the nested RT-PCR method. 
Results: HPIV‐3 was found only among two male patients (100%). Most patients 
(61.1%) with were less than 12 months old. HPIV‐3 infections had occurred mainly 
during the winter season.
Conclusions According to this study, HPIV-3 has a lower prevalence among children 
in this area. Therefore, it is important to implement a routine diagnosis for respiratory 
pathogens to reduce the use of unnecessary antibiotics.
Keywords: Acute respiratory tract infections, Human Parainfluenza virus, Children. 

Background:
Sarcoidosis is a multisystemic granulomatosis disease that is mostly treated with 
immunosuppressive regimens. Studies demonstrated that these patients are prone to 
develop various infections. However, some infections including viral severe pneumonia 
is rare complications in sarcoidosis patients. In the present report, we described for 
cytomegalovirus (CMV) pneumonia in a female patient with sarcoidosis which has been 
successfully managed by ganciclovir

Case Presentation: Herein, we present a known case of sarcoidosis admitted to the 
emergency department because of fever, dyspnea, and productive cough. The 
patient was receiving prednisolone and methotrexate for months. The primary chest 
x-ray imaging revealed bilateral infiltration, especially in the upper lobes and hilar 

Cytomegalovirus pneumonia in an immunosuppressed 
sarcoidosis patient; a rare case of cytomegalovirus in-

fection in a sarcoidosis patient

Mahnaz Mozdourian1*, Rozita khodashahi2

1.Pulmonologist, Lung Diseases Research Center, faculty of medicine Mashhad University of Medical Science, 
Mashhad, Iran.
2.ID specialist, Fellowship in IC host & transplant patient, assistant professor department of infectious disease, 
faculty of medicine, Mashhad university of Medical Science, Mashhad, Iran.
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lymphadenopathy. The lung high resolution computed tomography showed a bilateral 
diffuse nodular pattern. After 72 hours of antimicrobial treatment, the fever was still 
present and the patient became a candidate for fiberoptic bronchoscopy. The gram 
staining of the bronchial fluid, polymerase chain reaction for tuberculosis, and PCP 
was also unremarkable. However, the PCR-CMV was positive. The quantitative PCR 
for CMV form blood sample was taken and the result came back as 3.6*103. With 
the impression of CMV pneumonia, a daily dose of 5mg of ganciclovir was prescribed. 
After 3 weeks of receiving 5mg/kg of ganciclovir twice daily (600mg daily), clinical 
symptoms, and dyspnea improved. Also, the radiological findings improved.
Conclusion: In the present report, we demonstrated that sarcoidosis patients’ receiving 
immunosuppressives are prone to develop CMV pneumonia, and fever and dyspnea 
were the alarm signs of CMV pneumonia is our patient which was successfully managed 
by ganciclovir.
Keywords: Sarcoidosis; Cytomegalovirus; Pneumonia

مقدمه و هدف
HSV1 و HSV2 دو نوع ويروس هرپس سيمپلکس (HSV) هستند. بر اساس برخی برآوردها، تنها 

۲۰ تا ۲۵ درصد از افراد دارای آنتی بادی ضد HSV سابقه تبخال تناسلی يا دهانی داشتند. در نتيجه، 
اين مطالعه به منظور تعيين شيوع سرمی HSV1 و HSV2 در جمعيت ۱۸ تا ۴۵ ساله شهر تبريز 

انجام شد.
مواد و روش ها  شرکت کنندگان در اين مطالعه مقطعی در محدوده سنی ۱۸ تا ۴۵ سال و ساکن 

آناهيتا سليمانی۱،  خليل ملکی۲، مرتضی اکبری۳، مهدی مرزی ۴، علی بهادری۵*

۱. کميته تحقيقات دانشجويی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، آذربايجان شرقی، ايران.
۲. دپارتمان پرستاری، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران.

۳. دپارتمان بيوتکنولوژی پزشکی، دانشکده علوم نوين پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز-ايران.
۴. دپارتمان ميکروبيولوژی دارويی، دانشکده داروسازی، دانشگاه فنرباغچه، استانبول-ترکيه.

ri.ca.demzbt@airodahaB .۵. دپارتمان ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

تعیین شیوع سرمى 1VSH و 2VSH در جمعیت سنین بارورى در تبریز-ایران
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مقدمه
عوامل  مهمترين  از  يکی  اوريون  ويروس  اوريون،  بيماری  عليه  واکسيناسيون  گسترش  از  پيش  تا 
عفونی آسيب زا در سيستم اعصاب مرکزی به شمار می آمد. به دنبال واکسيناسيون گسترده عليه 
بيماری اوريون در سراسر جهان، عوارض عصبی ناشی از ابتلا به اين بيماری به ويژه مننژيت اوريونی 
به نحو چشمگيری کاهش يافت. از آنجا که ويروس اوريون يک ويروس نوروتروپيک می باشد يکی از 
تست هايی که روی سويه های واکسينال آن انجام ميشود، آزمايش نوروويرولانس است. روشی که در 
حال حاضر مورد تائيد سازمان بهداشت جهانی است، آزمايش نوروويرولانس در ميمون می باشد ولی 

محمدکاظم شاه کرمی۱، محمد تقويان۱، طلعت مختاری آزاد۲

۱. بخش تحقيق و توليد واکسنهای ويروسی پزشکی، موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج 
کشاورزی.

۲. بخش ويروس شناسی، دانشکده بهداشت، دانشگاه علوم پزشکی تهران.

ارزیابى نوروویرولانس ویروس اوریون در نوزاد رت

تبريز، ايران بودند. حضور آنتی بادی های HSV1 و HSV2 با استفاده از روش ايمونوسوربنت متصل به 
آنزيم (ELISA) تعيين شد. برای بررسی داده های بازيابی شده از نرم افزار SPSS نسخه ۲۰ استفاده 

شد.

نتایج
در مجموع ۱۲۳۰ نفر ثبت نام کردند که ۸۵۰ مورد (۶۹,۱٪) تست مثبت و ۳۸۰ مورد (۳۰,۸٪) تست 
منفی دريافت کردند. هيچ نمونه IgM مثبتی وجود نداشت، اما همه آنها IgG مثبت بودند. ميانگين 
سنی موارد مثبت در جمعيت مورد مطالعه (۲۹,۴ سال) به طور قابل توجهی بيشتر از موارد منفی 

(۲۱,۲ سال) بود.

بحث و نتیجه گیرى
به طور کلی، تحقيقات ما شيوع قابل توجهی از عفونت HSV را نشان داد. با اين حال، از ۱۲۳۰ مورد، 

هيچ موردی از آنتی بادی های IgM مثبت وجود نداشت.
کلمات کليدی: HSV،IgG، IgM،  سرواپيدميولوژی
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با توجه به ملاحظات اخلاقی از يک طرف و هزينه بر بودن اين آزمايش، لازم است روش های معتبر 
ايرانی  واکسينال  و  وحشی  سويه  يک  نوروويرولانس  آزمايش  پژوهش،  اين  در  يابد.  توسعه  ديگری 

ويروس اوريون به نام RS-۱۲ در نوزاد رت بررسی گرديد.

مواد و روش ها
سه گروه نوزاد يک روزه رت نژاد اسپراگ-داولی در نظر گرفته شد. به گروه اول و دوم و سوم به ترتيب 
ويروس وحشی، ويروس تخفيف حدت يافته و محيط کشت ويروسی به روش داخل مغزی تزريق شد. 
گروه سوم به عنوان گروه شاهد در نظر گرفته شد. در طی يک دوره سی روزه ميزان افزايش وزن، علائم 
نوروپاتولوژيک (هيدروسفالوس در بطن های جانبی) و تيتر ويروسی در مغز مورد بررسی قرار گرفتند.

نتایج
ميزان افزايش وزن رت هايی که با ويروس وحشی تزريق شده بودند نسبت به گروه کنترل به ميزان 
معنی داری کمتر بود (p<0.01) اين در حالی است که ميزان افزايش وزن در گروهی که با ويروس 
روز  از   .(p<0.01) نداشت داری  معنی  اختلاف  کنترل  گروه  به  نسبت  بودند  شده  تزريق  واکسن 
پانزدهم بعد از تزريق، هيدروسفالوس قاابل مشاهده بود و در روز سی ام بعد از تزريق، اندازه ضايعه 
هيدروسفالوس در مقاطغ بافتی مفز حيوانات شاهد، گروه سويه واکسينال و گروه سويه وحشی به 
ترتيب ۱٪، ۵٪ و ۱۰٪ برآورد گرديد. حداکثر تيتر ويروس در مفز حيواناتی که با ويروس وحشی 
تزريق شده بودند مربوط به روز دوازدهم تا پانزدهم بعد از تزريق بود. سپس تيتر ويروس کاهش يافت 
و در روز نوزدهم ويروس قابل تشخيص نبود. تيتر ويروس در مفز حيواناتی که با ويروس واکسن تزريق 

شده بودند بعد از تزريق بتدريج کاهش يافت و در روز بيست و پنجم بعد از تزريق به صفر رسيد.

بحث
تفاوت معنی دار از نظر بروز علائم نوروپاتولوژيک در گروه تست و کنترل بيانگر اين است که نوزاد رت 
ميتواند مدل مناسبی برای انجام تست نوروويرولانس ويروس اوريون باشد. لازم است تکرارپذيری اين 

آزمايش اثبات گردد و سپس با تست نوروويرولانس در ميمون مقايسه شود.
کلمات کليدی: اوريون، نوروويرولانس، واکسن
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مقدمه 
بيماری (COVID-19) بسيار مسری و کشنده است. با اين وجود آزمون تشخيصی مناسب و دقيقی 
تعداد  بين  ارتباط  تعيين  پژوهش  اين  انجام  از  هدف  ندارد.  وجود  بيماری  شدت  بينی  پيش  برای 
لنفوسيت و ميزان CRP با شدت درگيری ريه در سی تی اسکن بيماران مبتلا به پنومونی ناشی از 
کوويد ۱۹ بستری دربيمارستان امام رضا تحت پوشش دانشگاه علـوم پزشـکی مشهد  در سال ۱۳۹۹ 

می باشد.

روش کار 
لنفوسيت  مطلق  عدد  شامل  آزمايشگاهی  يافته های  و  دموگرافيک  اطلاعات  مقطعی  مطالعه  این  در 
و ميزان CRP بيماران مبتلا به کوويد ۱۹بستری در بيمارستان امام رضای مشهد جمع آوری شد. 
سپس بر اساس سی تی اسکن ميزان درگيری ريه هر بيمار امتيازدهی شد. داده ها با استفاده از نرم 
افزار  SPSS 16 مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت. تحليل داده ها با استفاده از آزمونهای آماری آنووا، 
کای دو، ضريب همبستگی پيرسون و نمودار roc صورت گرفت. سطح معناداری در اين مطالعه ۰,۰۵ 

در نظر گرفته خواهد شد.

نتایج  
شيوع   داد  نشان    ۵۹/۳۷  ±  ۱/۵ سنی  ميانگين  با  کوويد۱۹  به  مبتلا  بيمار   ۱۲۵ داده های  بررسی 
لنفوسيت كمتر از × L 1100/10⁹  و  CRP بيش از (mg/L) ۱۰۰  در بيماران با درگيری ريه شديد 
نسبت به بيماران با درگيری ريه خفيف بيشتر است p<0.001)). همچنين با افزايش ميزان شدت 
درگيری ريه بيماران در HRCT،  تعداد مطلق لنفوسيت های خون کاهش و ميزان CRP افزايش پيدا 
می کند  p<0.001)). آزمون CRP نيز با سطح زير منحنی ROC برابر با ۰/۷۶ تست قابل قبولی برای 

پيش بينی شدت درگيری ريه بيماران مبتلا به پنومونی ناشی از کوويد۱۹ می باشد.  

نتیجه گیرى 

مريم پناهی ۱،احسان بلوردی۱ ، حميده فيض۱ ،پروانه لايق۲ ، مهدی فروغيان۱ ، رضا احمدی کوپايی۱ ، سيده 
سمانه حسينی۳ 

۱- دپارتمان طب اورژانس،دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد،ايران
۲-دپارتمان راديولوژی،دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد،ايران

۳-دپارتمان پزشکی اجتماعی،دانشکده پزشکی،دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

 ادجوانت هاى کربوهیدراتى گامى درجهت دست یابى به واکسن یونیورسال
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در اين مطالعه دريافتيم که همبستگی مثبت و معناداری بين ميزان CRP با شدت پنومونی ناشی از 
کوويد۱۹ وجود دارد. همچنين آزمون سنجش ميزان CRP می تواند تست قابل قبولی برای پيش بينی 

شدت درگيری ريه در بيماران مبتلا به پنومونی ناشی از کوويد۱۹ باشد.
CRP پنومونی- لنفوپنی- ميزان COVID19- :کلمات کليدی

چکیده
ويروس آنفلوانزا همواره سبب بيماری های تنفسی و پاندمی های مختلف در جهان ميشود همچنين با 
توجه به تغييرات آنتی ژنيکی اين ويروس هميشه تلاش برای پيشگيری از ابتلا به اين بيماری حرف 
اول را ميزند. لذا توجه به طراحی و ساخت واکسن های مولتی اپی توپی و يونيورسال هميشه مورد 

توجه شرکت های واکسن سازی در جهان بوده و هست.

مقدمه
آنفلوانزا  ويروسی است از خانواده ارتوميکسوويريده که ژنوم آن RNA تک رشته ای با قطبيت منفی 
است. اعضای اين ويروس شامل آنفلوانزای نوع B ،A و C است. ژنوم ويروس آنفلوانزای نوع A هشت 
قطعه می باشد. ويروس آنفلوانزا باعث بيماری تنفسی آنفلوانزا ميشود که دستگاه تنفسی فوقانی را 
درگير ميکند. در بين انواع مختلف ويروس آنفلوانزا،  آنفلوانزای نوع A بيشترين عفونت زايی را برای 

انسان دارد به دليل ساب تايپ های مختلفی که دارد.    
هدف از انجام اين مطالعه طراحی يک سازه پروتئينی کانديد واکسن مولتی اپی توپ عليه ويروس 

انفلوانزا A بر اساس پروتئين هماگلوتينين است.

روش پژوهش
ابتدا توالی پروتئين هماگلوتينين ويروس انفلوانزا A سويه (H1N1/A/Tehran/Sm04)۲۰۱۵ از پايگاه 
ايمنی  اساس  بر  اپی توپ  پيشگويی   IEDB سرويس  از  استفاده  با  و  شد  استخراج   UniProt داده 
هومورال و سلولار انجام شد. پيشگويی بر اساس ايمنی هومورال با دو روش خطی و ساختاری انجام 

مينا ميرزايی۱، سيدمسعود حسينی۱، بهرخ فرهمند۲، فاطمه فتوحی۲، گلناز بهرامعلی۲ 

۱-دانشکده علوم و فناوری زيستی دانشگاه شهيد بهشتی
۲-بخش انفلوانزا و ويروس های تنفسی شايع، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

طراحى واکسن مولتى اپى توپ واجد اپى توپ هاى ایمونودومیننت علیه ویروس 
انفلوانزا A با رویکرد بیوانفورماتیکى
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شد. برای پيشگويی ايمنی سلولار آلل های B51 ،HLA-A0201 و DRB1-1101 که بيشترين فراوانی 
را در خاورميانه دارند در نظر گرفته شدند. برای همه اپی توپ های پيشگويی شده پارامترهای آنتی 
 Epitope و   ToxinPred  ،VaxiJen ابزارهای  با  ترتيب  به  شدگی  حفاظت  و  توکسيسيته  ژنيسيته، 
هر  سلولار  و  هومورال  ايمنی  برای  نهايت  در  شد.  بررسی  اپی توپ ها  برای   conservancy analysis

کدام دو اپی توپ که بهترين ويژگی ها را داشتند انتخاب شدند. اپی توپ ها با لينکرهای GPGPG و 
  ،AllerCatPro با تکرارهای دو تايی کنار هم قرار گرفتند؛ بعد از بررسی آلرژنيسيته با ابزار EAAAK

ProSA- و   PSVS ابزار  با  مدل  سنجی  اعتبار  شدند.  مدلسازی   I-TASSER سرور  با  نهايی  توالی 
ابزار  با  ترجمه   از  پس  تغييرات  و   ProtParam ابزار  با  فيزيکوشيميايی  ويژگی های  شد.  انجام   web

MusiteDeep برای مدل نهايی بررسی شد. برای ارزيابی ميزان ايمنی بخشی مدل کانديد واکسن با 

TLR7 با ابزار HDOCK داک شد.

نتایج
غربالگری های متعدد اپی توپ های بدست آمده از پيشگويی ها منجر به شناسايی دو اپی توپ هومورال 
خطی شد که ويژگی های ساختاری را از خود نيز نشان می دهند. همچنين هر دو اپی توپ انتخاب شده 
بر اساس ايمنی سلولی امتياز بالايی برای پيشگويی بر اساس HLA-A0201 و HLA-B51 داشتند. 
هر چهار اپی توپ حفاظت شدگی بالای ۹۰ درصد داشتند. ساختار سه بعدی واکسن کانديد حاصل از 
کنارهم قرارگيری اپی توپ ها، امتياز مدلسازی مناسبی داشت و مقادير Z-Score و نمودار راماچاندران 
اعتبار بالای مدل را نشان دادند. بررسی داکينگ مولکولی بين پروتئين کانديد واکسن با TLR7 امتياز 
داکينگ بالايی نشان داد. همچنين آناليز پيوندی و آرايش اتصال اين دو پروتئين وضعيت مناسبی 

نشان می داد طوری که می توان انتظار يک اتصال پايدار را داشت.

بحث
دنيا  سراسر  در  متعددی  ميرهای  و  مرگ  و  بيماری  باعث  ساله  هر  انفلوانزا  ويروس  فصلی  اپيدمی 
می شود.اين ويروس سبب پاندمی های مختلفی شده است که در طی آن هزاران نفر جان خود را از 
دست داده اند. استفاده از واکسن های با پلتفرم مولتی اپی توپ امکان ايجاد يک واکسن با پتانسيل 
نتايج  شده  طراحی  کانديد  واکسن  مطالعه  اين  در  کردند.  فراهم  را  يونيورسال  و  بالا  ايمنی  ايجاد 
اميدوار کننده ای را از خود نشان داده است که پيشنهاد می شود جهت بررسی های بيشتر، آناليزهای 

آزمايشگاهی و حيوانی را مدنظر قرار داده شود.
کلمات کليدی: انفلوانزا A، واکسن مولتی اپی توپ، پيشگويی اپی توپ،ايمونودوميننت
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Introduction 
Globally common DNA viruses, Herpes simplex virus type 1 (HSV-1), leads to viral 
infection in majority of humans (up to 80% of people) and can be contributed to latent 
infection in the trigeminal ganglions.Neuronal damage caused as a result of HSV-1 
acute infection is the insidious factor in progression of neurodegenerative diseases 
(ND). However, there is no report to describe the exact impact of HSV-1 originated 
miRNAs on the NDs related pathways.
 Aim and importance 
The incidence increasing of NDs and lack of cure for this group of diseases has become 
a global challenge. The aim of the present study is to investigate the functional pathways 
associated with NDs targeted by HSV-1 miR-H16 based on bioinformatics methods.
 Methods 
Viral H16-miRNA sequence were extracted from mirbase database (https://www.
mirbase.org/). The target genes of miRNA in the 3UTR region of the genes collected 
from the Targetscan database (http://www.targetscan.org/ vert_50/seedmatch.html). 
The database (https://david.ncifcrf.gov/) was used to obtain the role of the associated 
functional pathways.  Finally, DEGs were used to plot the gene expression network 
related to NDs.
Results 
Based on the analysis of data obtained from target scan, HSV-1 miR-H16 can totally 
target 216 genes in human cells. The, brain, liver and eye have the highest number of 
target genes with 53%, 35% and 11%, respectively. The most important functional 
interacting networks influenced in the brain are MAPK, Ras, Relaxin and Foxo 
signaling pathways that involved in nervous system development, synaptic membrane 

HSV-1 miR-H16 is targeting inflammatory pathways 
genes in neurodegenerative diseases

Fatemeh Saadatpour1 , Ehsan Arefian1*

1 Department of Microbiology, School of Biology, College of Science, University of Tehran, Tehran, Iran
* Corr. Author
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and importantly apoptotic pathways and inflammatory response. 
Conclusion 
HSV-1 miRNAs, similar to eukaryotic interfering RNAs, can alter many gene 
expression in the host cells. This bioinformatics survey investigates the effect of HSV-
1 miR-H16 on the NDs related pathways. HSV-1 dependent H16-miRNA affect 
biological key pathway that directly or indirectly inhibit inflammatory response of cells 
to pathogens, infection or tissue damage and also can regulate anti-apoptotic pathways, 
too. Bioinformatics analyzes performed in the present study, it is confirmed that HSV-
1 able to escaping from the immune response via expression of miR-H16. These 
confrontations of virus with cell critical operations lead to progressive neuronal cell 
damages in chronic infection which are the significant cause of cognitive neurological 
disorders including NDs

Abstract:
Introduction: The role of bacterial and viral agents especially Epstein - Barr virus (EBV) 
in multiple sclerosis (MS) has been highlighted in several studies. However, this finding 
is not universal. The aim of our study was investigation EBV in MS patients in Tabriz.
Material & Methods: In a case-control study performed at two tertiary university 
hospitals at Tabriz, Iran, Razi and Imam, 130 subjects were enrolled. Of these 65 
subjects were MS patients serving as the case group, and 65 subjects were healthy 
individuals serving as the control group. After the DNA extraction from all samples, the 
EBER region of the EBV genome was used as the primer for the detection of EBV in 
all samples by PCR.  DNA extracts from B95 cell, and sterile distilled water were used 

Correlation of Epstein - Barr virus with multiple scle-
rosis patients.

Mahin Ahangar Oskouee a*, Dariush Savadi Oskoeeb , Sara Mafi c

a3 Department of Microbiology and Virology & Infectious and Tropical Diseases Research Canter, , Tabriz 
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4Department of Microbiology & Virology, Tabriz University of Medical Sciences, Tabriz, Iran.
bNeroscience Research Canter, Department of  Neurology, Tabriz University of Medical Sciences, Tabriz, Iran.
cNeuroscience Research Canter, Department of  Neurology, MD Student, Tabriz University of Medical 
Sciences, Tabriz, Iran.
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as positive and negative controls, respectively.  
Results: Our results showed that no patients in the control group had previous or active 
EBV infection, as demonstrated by history taking and EBV-DNA extraction from 
mononuclear cells, respectively. However, in the patient’s group, two (3.1%) patients 
had a previous history of EBV infection, and 4 (6.2%) patients were found to be 
positive for EBV-DNA. 
Conclusion: Beside of our founding significant differences in prevalence of between 
MS patients and healthy controls in the rate of current or previous EBV infection was 
not observed. The results should be interpreted with caution, though; as this study has 
some shortcomings such as limited sample size, type viruses, and so on, which should 
be addressed before the incorporation of these findings to the practice.
Keywords: Multiple sclerosis; Epstein - Barr virus; EBV-DNA.

Background:
COVID-19 is a heterogeneous disease spectrum whose symptoms change with age and 
the presence of comorbidities. Biomarkers  play important roles in initial suspicion, 
diagnosis, monitoring and detection of complications, patient management and 
treatment.  Hypoalbuminemia in critically ill patients is multifactorial and is thought 
to be due to increased capillary permeability, decreased protein synthesis, increased 
turnover, decreased total serum albumin, increased volume of distribution, and increased 
expression of vascular endothelial growth factor.
Methods: In COVID-19 disease, a similar trend is seen; a meta-analysis of 11 studies 

Biochemical biomarkers for detection COVID-19 disease
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Introduction:
Polyomaviruses belong to the family of DNA tumor viruses that are often carcinogenic 
when transplanted into heterozygous hosts.  The monkey rhesus  virus SV40 and the 
mouse polyomavirus were specifically studied. Two members of the polyomavirus 
family, BK and JC, were identified as human pathogens more than 30 years ago. Both 
are carcinogenic when implanted in newborn rodents.
Method:
Their possible role in human cancers has been the subject of intensive research; however, 
conclusive results are still lacking. In the past year, three new members of the polyomavirus 
family have been identified in humans, KI, WU, and MC-Polyomavirus. While the first 
two viruses were found only  in the respiratory secretions of children with respiratory 
infections and in healthy individuals, a third virus was found to be associated specifically 

novel human polyomaviruses Review on

Piruz Shadbash

Basic and Molecular Epidemiology of Gastrointestinal Disorders Research Center, Research Institute for 
Gastroenterology and Liver Diseases, Shahid Beheshti University of Medical Sciences, Tehran, Iran 

found that mean serum albumin at admission was 3.50 g/dl and 4.05 g/dl in severe and 
non-severe COVID19, respectively. About 40% of patients presented with elevated 
LDH levels.
Results: 
Elevated LDH has been associated with a higher risk of ARDS, requiring intensive 
care and mortality. Each of these components has a significant impact on the healthcare 
system can have a direct impact on patient care.
Conclusion: Needless to say, clinical evaluation will be crucial at every step and 
biomarkers must be significantly integrated into bedside decision making. Biomarker 
panels may provide more reliable information than individual biomarkers.  Availability 
and costs cannot be ignored.
Keywords: COVID-19, Hypoalbuminemia, serum albumin, LDH levels 
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with Merkel’s tumor, a Rare human cancer of neuroendocrine origin.
Result
Positive Merkel cells contained viral DNA in an integrated and clonal form, suggesting 
the implication of this virus in the etiology of these tumors.
Conclusion:
This paper will summarize recent results of  polyomavirus isolation in humans and 
animals and will also discuss the potential role of members of this virus family in other 
human malignancies. 
Keywords: Polyomaviruses, human pathogens, carcinogenic, tumors

مقدمه و هدف
عامل  دو  هر  بلکه  نمی شوند،  ايجاد  ويروسی  عفونت های  دليل  به  تنها  ويروس  از  ناشی  سرطان های 
ژنتيک و ايمنی ميزبان در ايجاد آنها دخالت دارند.  پژوهش حاضر، يافته های اخير در مورد نقش 
سلول های Th17 و سيتوکين های ترشح شده طی عفونت های ويروسی را به منظور تشخيص زودهنگام 
و درمان موثر بررسی می کند. به عبارت ديگر، هدف از اين مطالعه درک نقش و تأثيرات سيستم ايمنی 
به ويژه سلول های Th17 در ايجاد عفونت های ويروسی است که ممکن است در تشخيص و درمان 

اين عفونت ها بسيار مفيد باشد.

روش پژوهش
 ،PubMed نظير  مهم  اطلاعاتی  پايگاه های  از  استفاده  با  مرتبط  تحقيقات  از  استفاده  با  جستجو 
Scopus ،EMBASE و google scholar انجام شد. در اين پژوهش حدود ۷۰ مقاله اعم از مقالات 

و  گرفت،  قرار  بررسی  مورد  سردبير  به  نامه  همچنين  و  نظامند،  مروری  اورجينال،  مقالات  مروری، 
مطالب مورد نياز از هر مقاله استخراج گرديد. 

پريسا شيری اقباش۱،۳، حسين بنازاده باغی۱،۲،۳

۱. مرکز تحقيقات ايمونولوژی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران
۲. مرکز تحقيقات بيماری های عفونی و گرمسيری، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران.

۳. گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران

سلول هاى Th17 و عفونت هاى ویروسى: 
یک شمشیر دولبه با پتانسیل درمانى و تشخیصى
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مقدمه
ويروس هاری عامل يکی از قديمی ترين بيماری های عفونی مرگبار در ميان پستانداران از جمله انسان 

سامان پذيرا۱، دکتر سيد مسعود حسينی۱، دکتر روزبه بشر۲، دکتر بهزاد پورحسين۳، دکتر محمد صادق 
خسروی۲، دکتر فيروزه فرح تاج۲، مرجان چگاه۲، دکتر مريم فاضلی*۲ 

۱. گروه ميکروبيولوژی و زيست فناوری ميکروبي، دانشکده علوم و فناوری زيستی، دانشگاه شهيد بهشتی، تهران ايران
۲. بخش تحقيقات و مرکز رفرانس هاری همکار سازمان جهانی بهداشت، انستيتو پاستورايران، تهران، ايران

۳. معاونت تحقيقات و فناوری دانشگاه علوم پزشکی همدان، آزمايشگاه جامع، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان
نويسنده مسئول: دکتر مريم فاضلی، PhD، بخش تحقيقات و مرکز رفرانس هاری همکار سازمان جهانی بهداشت، انستيتو پاستورايران، 

تهران، ايران

طراحی و مطالعه ساختار بیوانفورماتیک ژن نوترکیب گلیکوپروتئین (G) ویروس 
هاري و کلونیگ آن در وکتور بیانی

نتایج
مطالعه ی نشان داد که به دنبال عفونت ويروسی و فعاليت بيش از حد سلول های Th17 و همچننی 
ترشح سايتوکاين های مرتبط، منجر به اختلال در مسير های سلولی و عملکرد سيستم ايمنی ميگردد، 

و متعاقبا باعث تشديد علائم عفونت ويروسی ميگردد.

بحث و نتیجه گیرى
پاسخ های ايمنی اکتسابی، از طريق تمايز سلول های Th17، اجزای جديد مسير سلولی Th17 را در 
هنگام واکنش با عفونت های ويروسی از ابتدا تا مراحل پايانی تشکيل می دهند. در نتيجه، اين رويدادها 
IL- به جای القای پاسخ های ايمنی مناسب، سيستم ايمنی را کاهش می دهند. علاوه بر اين، ترشح

17 و ساير سيتوکين ها، توسط سلول های Th17 در طول عفونت های ويروسی مداوم، منجر به ايجاد 

التهاب مزمن می شوند که به نوبه خود باعث رشد و پيشرفت تومور می گردد. علاوه بر اين، اين سلول ها 
در طول دهه گذشته در رشد تومور و متاستاز نقش داشته اند. با اين حال، تحقيقات بيشتری برای 
درک کامل فرآيندهای ايمنی سلول های Th17 در طيف گسترده ای از عفونت های ويروسی مورد نياز 
است. در نتيجه، هدف با قرار دادن اين رده از سلول های ايمنی، ميتوان بينش جديدی را در مسير 
تشخيص و درمان زودهنگام عفونت های ويروسی و جلوگيری از شدت بيماری ايجاد کرد. با اين وجود، 

مطالعات بيشتری بر روی اين دسته از سلول های ايمنی (Th17) نياز است.
عفونت های  از  ناشی  سرطان های  سيتوکين ها،   ،Th17  سلول های ويروسی،  عفونت  کليدی:  کلمات 

ويروسی
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می باشد که بار عظيمی بر سلامت جامعه و اقتصاد جهانی تحميل می کند. توسعه واکسن های جديد 
عليه هاری برای کنترل بيماری ضروريست هر چند هنوز در کشورهای در حال توسعه يک واکسن 

ايمن، ارزان و موثر عليه هاری غير قابل دسترس باقی مانده است. 

هدف
با توجه به افزايش آگاهی مردم از خطرات حيوان گزيدگی در سال های اخير و مراجعات روزافزون 
برنامه ريزی  گشای  راه  می تواند  درمانی،  نوين  روش های  طراحی  نياز،  مورد  درمانهای  دريافت  برای 
جهت کاهش بار ناشی از اين بيماری در سيستم بهداشت و درمان کشور باشد. طراحي و مطالعه 
ساختار بيوانفورماتيك ژن نوتركيب گليكوپروتئين (G) ويروس هاري و كلونيگ آن در وكتور بياني 

هدف اين مطالعه می باشد.

مواد و روش ها
در اين راستا با توجه به نقش ژن G در القای سيستم ايمنی، در اين مطالعه با استفاده از آناليزهای 
در  و  طراحی  هاری،  ويروس   (G) گليکوپروتئين  کدکننده ی  نوترکيب  بيانی  وکتور  بيوانفورماتيک، 
وکتور بيانی يوکاريوتيک کلون شد. همچنين به منظور هموار کردن راه برای توسعه داروهای جديد 
ابزارهای  از  استفاده  با  هاری،  ويروس  گليکوپروتئين  هاری،  بيماری  برای  درمانی  استراتژی های  و 

بيوانفورماتيکی توصيف شد. 

نتایج
ژن G ويروس  هاری سويه PV سنتز گرديد و به درون پلاسميد pUC57 در  بين جايگاه های آنزيمی 
XhoI و SacI کلون شد. در مرحله ی بعد، سنتز و ساب کلون گليکوپروتئين نوترکيب هاری در وکتور 

يوکاريوتيک pcDNA3 انجام گرفت. تاييد وکتور ساخته شده با استفاده از الکتروفورز و هضم آنزيمی 
و تاييد بيان ژن  سنتز شده از طريق انجام آزمايش های SDS-PAGE و western blot با بکارگيری 

آنتی بادی  منوکلونال اختصاصی انجام پذيرفت.

بحث و نتیجه گیرى نهایى
هدف از انجام اين پروژه تعريف مسيری مطمئن و سريع جهت توليد پروتئين G در مقياس متناسب 
جهت مطالعه بر روی روش های نوين درمانی هاری است. از طرفی، ارزيابی های بيوانفورماتيکی اين 

پايان نامه، می تواند گام های اوليه براي طراحي دارو در جهت مبارزه با بيماری هاری در آينده باشد.
کلمات کليدی: ويروس هاری، ژن نوترکيب، گليکوپروتئين
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مقدمه
آنزيم ترانس کريپتاز معکوس  (RT)بيشترين کاربرد را برای سنتز cDNA و تکثير RNA دارد. اين 
آنزيم در باکتری های ترموفيل و برخی ويروس ها مانند ويروس لوسمی موش مولونی ((MMLV يافت 

می شود.

اهداف
نوع وحشی آنزيم RT، پايداری دمايی و قدرت پيشروی کمی دارد. برای غلبه بر اين مشکلات، طراحی 
و بهينه سازی توالی با استفاده از مطالعات بيوانفورماتيک بسيار اميدوارکننده است. در اين راستا، 
دو توالی RT جديد برای افزايش سطح بيان اين پروتئين ها طراحی شده است، که مقاومت دمايی و 

قدرت پيشروی بالايی دارند.

روش ها
عوامل متعددی مانند شاخص تطبيق کدون،  درصد GC، ساختار mRNA و عناصر منفی Cis برای  
اشريشيا کلی تطبيق داده شد. علاوه بر اين، محل اتصال ريبوزوم (RBS)، در وکتور pET-۹a توسط 
دستکاری RBS طراحی مجدد شد و ساختار ثانويه mRNA های RT بهينه شد. پارامترهای مختلف از 
جمله غلظت ايزوپروپيل بتا--Dتيوگالاکتوزيد (IPTG)، دما و زمان برای تعيين بهترين شرايط بيان، 
با تکنيک سديم دودسيل سولفات-پلی آکريل آميد (SDS-PAGE) و وسترن بلات مورد تجزيه و 
 (Ni-NTA) توسط ستون کروماتوگرافی نيکل (rRT) RT تحليل قرار گرفت. پروتئين های نوترکيب

خالص شدند و فعاليت آن ها با RT-PCR ارزيابی شد.

نتایج
کروماتوگرافی  توسط  نوترکيب  پروتئين های  شد.  حاصل   RT نوترکيب  پروتئين های  از  بالايی  بيان 
تعويض يونی با ستون Ni-NTA خالص سازی و با وسترن بلات تأييد شدند. بر اساس تجزيه و تحليل 

مرضيه ديوبندی۱، عليجان تبرائی*۲،  عبدالوهاب مرادی۳، احد يامچی۴، سيد محمد هادی رضوی نيکو۵

۱- دانشجوی دکتری، گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۲- استاد، گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۳- استاد، گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

۴- دانشيار، گروه بيوتکنولوژی توليدات گياهی،  دانشگاه منابع طبيعی، گرگان، ايران.
۵- دانشيار، گروه ميکروب شناسی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

 بهینه سازى پیشرفته توالى براى تولید بالا و کارآمد پروتئین نوترکیب TR ویروس
لوسمى موش مولونى (VLMM) در میزبان اشریشیا کلى
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RT-PCR، فعاليت آنزيم نوترکيب RT بيشتر از آنزيم RT تجاری بود.

بحث 
بهينه سازی  کامل توالی، دليلی برای توليد سطح بالايی از rRT در مقايسه با ساير تحقيقات بود و به 
طور بالقوه می تواند برای توليد کيت های سنتز cDNA تجاری مقرون به صرفه و ارزان تر مورد استفاده 
قرارگيردو همچنين  برای کاربردهای مختلف در زيست شناسی مولکولی مورد استفاده قرار می گيرد.

کلمات کليدی: ويروس لوسمی موش مولونی (،(MMLV  پروتئين نوترکيب، RT، اشريشيا کلی

مقدمه 
عفونت پاروويروس B19 در مناطق مختلف جهان به شدت اندميک است و می تواند منجر به عوارضی 
مانند کم خونی حاد، بيماری های قلبی-عروقی و آرتريت شود. ازآنجايی که مطالعات انجام شده برای 
بررسی شيوع اين ويروس در افراد سالم محدود هستند، هدف ما از انجام اين مطالعه بررسی شيوع 
سرمی پاروويروس B19 در جمعيت عمومی ۱۵ تا ۳۵ سال شهر مشهد است تا علاوه بر تشخيص 

ميزان شيوع، اطلاعاتی در جهت سياست گذاری در اين حوزه فراهم آوريم.

مواد و روش ها
اطلاعات افراد مورد مطالعه و سابقه بيماری های مزمن آنها جمع آوری شد. پس از کسب رضايت کتبی 
شرکت کنندگان، ۱۰ سی سی خون از وريد بازويی گرفته شد. سپس نمونه های سرم جدا شده و به 
ميکروتيوب های ۰,۵ ميکروليتری تقسيم و در دمای ۷۰- درجه سانتی گراد نگهداری شدند. نمونه های 
آزمايش   IgG و   IgM  ،B19 پاروويروس  ضد  آنتی بادی های  کيت Euroimmun برای  توسط  سرمی 

شدند و داده ها با نرم افزار SPSS نسخه ۲۰ مورد تحليل قرار گرفت.
یافته ها

نادر يزدی نژاد۱ ارسطو وجدانی۲، مهديه خوش اخلاق۳، آرين آمالی۴، دکتر زهرا مشکات*۵، ۲        

۱. گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی لرستان، خرم آباد، ايران
۲. گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
۳. گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

۴. کارشناسی کميته تحقيقات دانشجويی، گروه پيراپزشکی، دانشگاه آزاد اسلامی، واحد مشهد، مشهد، ايران
۵. مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

بررسى شیوع سرمى پاروویروس B19 در جمعیت 15 تا 35 سال شهر مشهد

  
 

 
 

133

 
 

113333



هيچ موردی از آنتی بادی IgM ضد پاروويروس B19  در بين افراد مورد مطالعه مشاهده نشد. شيوع 
آنتی بادی IgG ضد پاروويروس B19 در جمعيت مورد مطالعه ۳۲/۳٪ بود. تحليل آماری نشان داد 
که سن و آنتی بادی ضد ويروس B19 رابطه معنی داری دارند. ارتباط معنی داری بين آنتی بادی ضد 
قلبی-عروقی و  بيماری های  هيپرليپيدمی،  خون،  فشار  تحصيلات،  شغل،  جنسيت،  ويروس B19 با 

سيگار کشيدن وجود نداشت.
نتیجه گیرى

سن و آنتی بادی ضد B19 رابطه معنی داری ندارند. ميانگين BMI  در افرادی که تست آنتی بادی آنها 
مثبت بود به طور معنی داری بيشتر بود. يافته های ما می تواند به سياست گذاران در توسعه اقدامات 
پيشگيرانه و شناسايی اهداف درمانی مناسب کمک کند. ما توصيه می کنيم که پژوهشی درمورد وجود 
آنتی بادی های ضد B19 در جمعيت های سالم و بيماران مبتلا به ديابت انجام شود. باتوجه به اينکه 
هيدروپس فتاليس توسط B19 در زنان باردار ايجاد می شود، اين جمعيت بايد برای بررسی های آتی 

در نظر گرفته شود.
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خلاصه مقالات ارائه شده بصورت سخنرا< / پوستر به ترتیب چهار روز برگزاری کنگره

سخنرا< ها
1401/04/23

Introduction:

Epstein-Barr Virus (EBV) -associated gastric cancer is a distinct molecular subtype 

of gastrointestinal carcinomas as defined by the Cancer Genome Atlas. Methods: In 

the present study 237 samples from Iranian patients diagnosed with gastric cancer and 

gastroduodenal disease were retrospectively examined for EBV infection by quantitative 

Real-Time PCR. Results: Of the 237 samples tested, EBV DNA was detected in 37 

samples (15.6%), in 13 of the 81 gastric cancer cases (16%), and 24 of the 156 non-

cancerous samples (15.4%). The EBV infection rate was found higher in patients with 

gastric ulcer (35%) and duodenal ulcer (21.9%) compared to patients with gastric cancer 

(16%) and gastritis (19.6%). The EBV-encoded small RNA (EBER) copy number in the 

gastric cancer group (mean =2.14×10-1with range of 2.14×10-2to 4.10×10-1copies/cell) 

was higher than gastroduodenal diseases group (mean =1.39×10-2 with range 1.11×10-

3to 2.35×10-2copies/cell), and this difference was statistically significant (P>0.001) 

Conclusion: The higher number of copies of EBV- EBER in the gastric cancer group 

compared to the non-cancer group confirmed the possible role of EBV in inducing cancer. 

Keywords: Epstein-Barr virus, gastric cancer, gastroduodenal disease, Helicobacter 
pylori, Cancer

Higher viral load of Epstein-Barr virus in gastric cancer 
compared with non-cancerous gastroduodenal tissues

Arghavan Zebardast 

Department of virology, school of public health, Tehran university of medical sciences, Tehran, Iran
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مقدمه 
در مطالعه حاضر، هدف ما ارزيابی پتانسيل احتمالی يک جزء طبيعی همانند پروبيوتيک، همراه با يک 
عامل ايمونوتراپی به نام GM-CSF، در برابر سرطان دهانه رحم ناشی ازسلولهای TC-۱ القا کننده 

تومور است. 

روش ها 
 سنجش های زيادی از جمله بررسی تکثير لنفوسيتی، سميت سلولی لنفوسيتی، سنجش سيتوکين های 
 GM-CSF تومور و طحال انجام شده است. برای ارزيابی سطح القايی لنفوسيت، مقدار پروبيوتيک و
که نمی توانند سيتوتوکسيک باشند و سطح و کارايی پاسخ های ايمنی ناشی از ترکيب و ساير گروه ها 

به ترتيب انجام شده است. 

نتایج
 با توجه به نتايج، سرکوب تومور در موش هايی که تومور در آنها ايجاد شده در گروه GM-CSF همراه 
با پروبيوتيک L. casei به طور قابل توجهی بيشتر ازساير گروه ها مشاهده شد. ما همچنين مشاهده 
کرديم که گروه ترکيبی می تواند پاسخ های سيتوليتيک و تکثير سلولهای خاص تومور را ايجاد کند. 
علاوه بر اين، سطوح IFN-γ و IL-۱۲ پس از درمان با GM-CSF همراه با پروبيوتيک L.casei  به 
طور قابل توجهی بالاتر از ساير گروه ها بود. يافته های ما در رابطه با بررسی درون حيوان آزمايشگاهی  
با تجزيه و تحليل تومور، ليگاند القاکننده آپوپتوز مرتبط با فاکتور نکروز تومور (TRAIL) نيز در گروه 
ترکيبی به طور قابل توجهی افزايش يافت، در حالی که سطح IL-۱۰ در گروه ترکيبی کاهش يافت. 
يافته های ما به وضوح  با بررسی حجم تومور نشان داد که گروه ترکيبی رشد تومور را سرکوب می کند. 

بحث
با  همراه  ايمونوتراپی  عامل  عنوان  به   GM-CSF ترکيب  که  داد  نشان  وضوح  به  نتايج  رو،  اين  از 
 HPV پروبيوتيک قادر است به طور هم افزايی برای بهبود سرکوب تومور در برابر تومورهای مرتبط با

با القاء و فعال سازی پاسخ های ايمنی خاص ضد توموری عمل کند.

الهه عبدالعلی پور۱، مهران ماهوتی۱، علی گرجی۲، امير قائمی۱

۱ گروه ويروس شناسی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

۲ گروه جراحی مغز اعصاب، دانشگاه مونستر، مونستر، آلمان

بررسى تاثیر ترکیبى GM-CSF و پروبیوتیک لاکتوباسیلوس کازئى در مدل 
تومور القا شده توسط ویروس پاپیلوماى انسان
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مقدمه 
ويروس BK(BKV), يک علت شناخته شده نفروپاتی در گيرندگان پيوند کليه است. اخيرا به عنوان 
يک عامل مستعد کننده اصلی برای سرطان های مختلف مورد توجه محققان قرار گرفته است. اين 
مطالعه با هدف بررسی چگونگی تاثير BKVبر پيشرفت کارسينوم تيروئيد پاپيلاری (PTC) انجام شد.

مواد و روش
در مجموع ۱۰۵۷ نمونه برای DNA BKVوRNA مورد آزمايش قرار گرفتند که شامل ۶۴۵ نمونه 
بيوپسی PTC تعبيه شده در پارافين (PEBS), ۴۱۲ نمونه بيوپسی  تازه (FBS)و ۱۰۵۷ نمونه غير 

سرطانی مجاور است.

نتایج
 PEBS (٪۲۵,۴)۱۶۴ و FBS (٪۸۴,۲)۳۴۷ در۵۱۱(۴۸,۳٪) از نمونه ها, از جمله BK ويروس DNA

کپی/  ۰,۵  × ۱۰  -۴  ± ۰,۱×۴-۱۰)PEBS به  مبتلا  بيماران  در   BKV کپی  تعداد  شد.ميانگين  يافت 
سلول) به طور قابل توجهی کمتر از FBS(۱۰-۱ × ۰,۲ ± ۱۰-۱ × ۱,۳ کپی/سلول) و نمونه های معمولی 
غيرPTC ۱۰(-۵ × ۰,۰۴ ± ۱۰-۵ × ۰,۳ کپی/سلول) بود. PEBS بيان RNA LT-Ag کمتری نسبت 

به FBS داشت و هيچ بيان رونوشت ژن VP۱ شناسايی نشد.

بحث
 در نتيجه, اگرچه يافته های ما حاکی از وجود BKV دربرخی از بيماران PTC ايرانی بود, با اين حال 

تحقيقات بيشتری برای تاييد اين يافته ها مورد نياز است. 
کلمات کليدی: BKV, سرطان پاپيلاری تيروئيد, نمونه های غير سرطانی

راحيل ترهارودی۱, سويار ساری۲, ابوالفضل فاتح۳*

۱ گروه علوم مولکولی و سلولی، دانشکده علوم و فناوری نوين، علوم پزشکی تهران، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ايران

۲  گروه علوم مولکولی و سلولی، دانشکده علوم و فناوری نوين، علوم پزشکی تهران، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ايران

۳  مرکز تحقيقات ميکروبيولوژی (MRC)، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

* نويسنده مسئول: ابوالفضل فاتح, گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران
afateh2@gmail.com

ویروس BK در بیماران ایرانى مبتلا به سرطان پاپیلارى تیروئید: آیا این یک 
چالش بزرگ در آینده است؟
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زمینه و هدف
نقش  است  ممکن   (HHV-۸)  ۸ تيپ  انسانی  ويروس  هرپس  که  آنند  از  حاکی  مختلف  مطالعات 
مهمي دز سرطان دهانه رحم داشته باشند. با در نظر گرفتن اين نکته که راه ابتلا به پاپيلوماويروس 
انسانی (HPV)، تماس جنسی است و از طرف ديگر اين ويروس نيز از راه تماس جنسی قابل انتقال 
است، بنابراين حضور توام ويروس  HPV/HHV-۸ ميتواند نقش مهمی در پيشرفت سرطان دهانه 
رحم داشته باشد. لذا در اين مطالعه، فراوانی هرپس ويروس انسانی تيپ ۸ در سه گروه نرمال، پيش 

سرطانی و سرطانی دهانه رحم مورد ارزيابی قرار گرفت.

مواد و روش ها
در مجموع ۳۶۴ نمونه دهانه رحم شامل ۱۷۹ نمونه سالم، ۱۲۴ نمونه ضايعه پيش سرطانی و ۶۱ 
 ORF-۲۶ و با استفاده از پرايمرهاي اختصاصي ژن nested-PCR نمونه سرطان دهانه رحم با تست

براي هرپس ويروس انسانی تيپ ۸ مورد بررسی قرار گرفتند.

نتایج
نمونه های  درصد   ۱۴/۵ و  درصد   ۱۷/۷ درصد،   ۲۲/۹ در  ترتيب  به   ۸ تيپ  انسانی  ويروس  هرپس 
سرطانی، پيش سرطاني و نرمال دهانه رحم شناسايي گرديد. درکل نمونه ها، در ۱۶/۲ درصد موارد 
عفونت همزمان بين دو ويروس  هرپس ويروس انسانی تيپ ۸ و پاپيلوماويروس ديده شد. فراوانی 
عفونت با پاپيلوماويروس در نمونه هايي که با هرپس ويروس انسانی تيپ ۸ آلوده بودند در مقايسه با 
آنهايي که با اين ويروس آلوده نبودند در هر سه گروه تحت مطالعه بيشتر بود، بطوريکه تفاوت آماري 
معني داري يافت شد (P=۰,۰۰۲). با اين وجود تفاوت آماري معني داري بين عفونت با هرپس ويروس 

 .(P=۰,۰۸) انسانی تيپ ۸ و ژنوتيپ پاپيلوماويروس ديده نشد

 بحث و نتیجه گیرى
نتايج حاصل از اين بررسی نشان می دهد که به طورکلی فراوانی ژنوم هرپس ويروس انسانی تيپ ۸ 

سارا چاوش پور ممقاني۱، ذبيح اله شجاع۲، يعقوب ملايي کندلوسي۱، کيميا شريفيان۱ و سميه جليلوند۱

۱دانشگاه علوم پزشکي تهران، دانشکده بهداشت، گروه ويروس شناسي

۲انستيتو پاستور ايران، بخش ويروس شناسي مولکولي

بررسی فراوانى هرپس ویروس انسانى تیپ 8 در نمونه هاى نرمال، پیش 
سرطانى و سرطانى دهانه رحم
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در نمونه های سرطانی نسبت به نمونه های پيش سرطانی و نرمال بيشتر بوده است. اما با اين وجود، 
پيشنهاد می شود مطالعه اي در آينده با حجم نمونه بيشتر به همراه تست های تاييد بيان پروتئين 

براي اين دو ويروس انجام گيرد. 
کلمات کليدی: سرطان دهانه رحم، هرپس ويروس انسانی تيپ ۸، پاپيلوماويروس 

زمینه و هدف
بدخيمی های  ترين  شايع  از  يکی  و  تناسلی  ادراری  دستگاه  شايع  سرطان  دومين  مثانه  سرطان 
سلول های اپيتليال است. در ايران سرطان مثانه در رتبه ششم بدخيمی های شايع قرار دارد. مردان 
ميکروسکوپ  زير  تومور  سلول های  اينکه  اساس  بر  می شوند.  مبتلا  مثانه  سرطان  به  زنان  از  بيشتر 
 ،(SCC) سلول سنگفرشی مانند کارسينوم  مثانه  سرطان  از  انواع مختلفی  می رسند،  چگونه به نظر 
کارسينوم سلول انتقالی (TCC)، آدنوکارسينوما و غيره وجود دارد. يکی از قوی ترين عوامل در ايجاد 
سرطان، عفونت های ويروسی است. در نتيجه، هدف از اين مطالعه بررسی شيوع ويروس های انکوژن 
در نمونه های بيوپسی بيماران مبتلا به سرطان مثانه در تبريز که به عنوان بيمارستان مرجع استانی 

آذربايجان شرقی عمل می کند، بود.

روش کار
۹۵ نمونه بيوپسی از افراد مبتلا به سرطان مثانه در بيمارستان های تبريز در استان آذربايجان شرقی 
فراوانی  و  شد  استخراج  استخراج،  کيت  از  استفاده  با   DNA پارافين زدايی،  از  پس  شد.  آوری  جمع 

۱. سپيده اسدی ۲. محدثه غفوری فرد ۳. ثنا فلاحی ۴. سونا کيزيليلديريم ۵. خليل ملکی ۶. مرتضی اکبری 
۷. علی بهادری

۱. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
۲. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
۳. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

۴. گروه ميکروبيولوژی دارويی، دانشکده داروسازی، دانشگاه سليمان دميرل، ايسپارتا، ترکيه
۵. گروه پرستاری، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

۶. گروه بيوتکنولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی پيشرفته، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران
۷. گروه ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران 

Bahadoria@tbzmed.ac.ir .نويسنده مسئول: علی بهادری، گروه ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

 ،(HSV) ویروس هرپس سیمپلکس  ،(EBV) بررسى شیوع ویروس اپشتین بار
ویروس پاپیلوماى انسانى (HPV) و سیتومگالوویروس (CMV)  در بیماران 

مبتلا به سرطان مثانه در شهر تبریز
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مقدمه 
 ۸ انسانی  هرپس  ويروس  عنوان  به  همچنين   ، (KSHV)کاپوزی سارکوم  با  مرتبط  هرپس  ويروس 
سارکوم  و  مرکزی  چند  کاستلمن  بيماری  اوليه،  افيوژن  لنفوم  باعث  می شود،   (HHV-۸)شناخته 

مروا مکنی۱،  ليلا موسوی زاده۲،۳،  آنتونيو گالو۳، عبدل الجليل گرام۱ 

۱. آزمايشگاه اپيدميولوژی و ميکروبيولوژی حيوانی، انستيتو پاستور تونس، المانار تونس، تونس
۲. گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی ايران، تهران

۳. انستيتو هانريش پت، انستيتو لبنايز برای آزمايشات ويروس شناسی هامبورگ، آلمان

فلاونوئیدهاى تایموس کاپیتاتوس (نوعى آویشن) عفونت مرتبط با هرپس 
ویروس عامل سارکوم کاپوزى را مهار مى کنند

ويروس های انکوژن با استفاده از روش PCR و با استفاده از پرايمرهای مناسب ارزيابی شد.
 (PCR) پليمراز  زنجيره ای  واکنش  تکنيک های  از  استفاده  ويروس،  کميت  تعيين  و  تشخيص  برای 

مزايايی مانند حساسيت بالا، تکرارپذيری و دامنه ديناميکی بسيار وسيعی را ارائه می دهد.
 HPV (Oli-۱b-Oli-۲i, My۰۹-My۱۱, Gp۵-Gp۶), CMV (HindIII-X, با پرايمرهای خاص برای
 EcoRI, IEA۱, MIE), EBV (BamW, BMRF۱, BMLF۱) and HSV (GB, GC, GD, GE)

وجود ويروس ها شناسايی شد.

یافته ها
در يک مطالعه بر روی ۹۵ نمونه سرطان، ۳۷ نمونه (۳۸/۹٪) از افراد مبتلا به سرطان مثانه به ويروس 
HPV، ۱۹ نمونه (۲۰٪) به ويروس CMV و ۱۳ نمونه (۱۳/۶٪) به ويروس EBV آلوده شدند. سه 

 HSV .آلوده شدند EBV و CMV ،HPV مورد از نمونه های مثانه، به طور همزمان با هر سه ويروس
در هيچ يک از نمونه ها تشخيص داده نشد. هيچ مدرکی دال بر ارتباط بين گروه سنی، سرطان و 

ويروس های انکوژنيک وجود نداشت.

نتیجه گیرى
با توجه به شيوع بالای ويروس های انکوژنيک در مثانه، به نظر می رسد بين سرطان مثانه و عفونت 

ويروسی ارتباط وجود دارد.
بار،  اپشتين  ويروس  سيتومگالوويروس،  انسانی،  پاپيلومای  ويروس  مثانه،  سرطان  کليدی:  کلمات 

PCR ،ويروس هرپس سيمپلکس
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کاپوزی می شود. تا کنون تعداد کمی از داروهای ضد ويروسی برای کنترل موثر عفونت KSHV در 
دسترس هستند و بنابراين، توسعه درمان های جديد و موثر ضد KSHV مورد نياز است.

هدف و اهمیت پژوهش
هدف از اين مطالعه تعيين فعاليت ضد ويروسی عصاره های اتانولی و آبی، اسانس ها و فلاونوئيدهای 
عنوان  به  از Thymus capitatus (معمولاً  شده  مشتق  ويسنين)  و  اوپافولين  (هسپريدين،  خاص 

آويشن) بود.
روش پژوهش:

  MTSبا استفاده از آزمون RPE-۱ مقدار سميت اين عصاره ها و اجزای مختلف در کشت های سلولی
ارزيابی گرديد و همچنين اثر ضد ويروسی آنها با استفاده از روش TCID۵۰ مورد بررسی قرار گرفت. 
علاوه بر آن مکانيسم اثر از طريق سنجش زمان افزودن (TOA) و همچنين ورود ويروسی، چسبندگی، 
و سنجش ويروس کشی نيز تعيين شد. در نهايت از آناليز وسترن بلات نيز برای ارزيابی حالت های 

عملکرد آنها نيز استفاده شد. 

نتایج
آزمون کل مجاورت با عصاره نشان داد که عصاره آبی T. capitatus بالاترين اثر بازدارندگی را در برابر 
 KSHVLYTبا مقدارEC۵۰  برابر μg/ml ۰,۲۳۸۸ دارد. نتايج نشان داد که هسپريدين و اوپافولين 
  EC۵۰هر دو توانايی غيرفعال کردن عفونت ويروسی به روش پاسخ وابسته به دوز (به ترتيب مقادير
 ۰,۲۳۹۹و ۱,۳۹۶ ميکرومولار) را دارند. علاوه  بر  اين، آنها توانستند KSHVLyt را پس از عفونت با 

کاهش بيان پروتئين ويروسی غيرفعال کنند.

بحث و نتیجه گیرى
مطالعه ما بينش جديدی در مورد اثر سمی و قدرت ضد ويروسی عصاره آبی و اتانولی و همچنين 
آورد. ويسينين-۲،  بوجود  کاپوزی  سارکوم  عامل  هرپس  ويروس  عليه  کاپيتاتوس  تايموس  اسانس 
  KHSVهسپريدين و اوپافولين مشتق شده از يک عصاره آبی، به عنوان ترکيبات بازدارنده عفونت
شناسايی شدند و مکانيسم های عمل آنها مورد ارزيابی قرار گرفت. روی هم رفته نتايج ما نشان داد 
که با توجه به اثر بازدارندگی هيسپريدين و اوپافولين روی مرحله پس از ورود ويروس، اين دو ماده 
اثر ضد ويروسی خود را در مراحل آخر همانند سازی ويروس KSHV آنهم قبل از بسته بندی ويروس 
اعمال ميکنند. به طور خلاصه، خاصيت ضد ويروسی موثر عصاره آبی هم هسپريدين و هم اوپافولين 
احتمالاً منجر به مهار رشد ويروس در سلول های ميزبان ميشود. مطالعات بيشتری مورد نياز است تا 
بتوان به عملکرد دقيق اين عصاره های گياهی در هدف قرار دادن عملکردهای مهم سلولی که برای 

همانند سازی ويروس اهميت دارند پی برد.
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هدف و اهمیت پژوهش
در ميان طيف وسيع عواملی که بهره وری چغندر (.Beta vulgaris L) را تهديد می کنند، ويروس های 
منتقل شونده از طريق خاک به دليل کاهش عملکرد چغندرقند در سراسر جهان از اهميت اقتصادی 
 Beet) قابل توجهی برخوردار می باشند. بيماری ريزومانيا ناشی از ويروس رگبرگ زرد نکروتيک چغندر
necrotic yellow vein virus-BNYVV)، از جنس بنی ويروس و خانواده (Benyviridae) يکی از 

کاهش  درصد   ۸۰ تا  آنرا  توليد  و  بوده  گسترده  نسبتا  انتشار  با  چغندرقند  بيماری های  مخرب ترين 
 Beet virus) چغندر Q و ويروس (Beet soil-borne virus-BSBV) می دهد. ويروس خاکزاد چغندر
Q-BVQ) متعلق به جنس Pomovirus، اغلب در نمونه های چغندرقند آلوده به BNYVV شناسايی 

ميزبان های  با  انطباق  پتانسيل  جهش،  ژنتيکی،  نوترکيبی  طريق  از  سريع  تکامل  دليل  به  می شوند. 
جديد يا مقاوم، سازگاری سريع با شرايط مختلف محيطی و عمدتاً فقدان ترکيبات شيميايی مؤثر برای 
کنترل ويروس ها، درک تکامل تعاملات ويروس-ميزبان بسيار مهم است. فرض بر اين است که ژن  
پروتئين پوششی ويروسی (CP) سريع تر از ژن های پروتئين های دخيل در تکثير و بيان ژنوم ويروس 

تکامل يافته است، بنابراين برای مطالعه تنوع ويروس ها بيشتر از ژن CP  استفاده می شود. 
روش پژوهش

DAS- به روش BSBV و BNYVV در اين مطالعه در مجموع ۱۰۱ نمونه چغندر از نظر آلودگی به
ELISA مورد آزمايش قرار گرفت. نمونه های آلوده به  BNYVV و BSBV انتخاب و با استفاده از 

واکنش زنجيره ای پليمراز (PCR) ناحيه ژنCP  آنها تکثير و تعيين توالی شد. مشخصات ژنوتيپی بر 
اساس مقايسه توالی های نوکلئوتيدی ژن CP با ساير جدايه های موجود در GenBank  با استفاده از 

ابزارهای مختلف بيوانفورماتيک مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت.

نتایج
بر اساس نتايج آزمون الايزا از ۱۰۱ نمونه مورد بررسی، ۷۳ نمونه (۷۲,۲۷٪) و ۳۸ نمونه (٪۳۷,۶۲) 
 (PCR) آلوده بودند. پس از واکنش زنجيره ای پليمراز BSBV و  BNYVV به ترتيب به ويروس های

شيرين فرزادفر ۱*، رضا پوررحيم ۱

farzadfar2002@yahoo.com  ،۱-موسسه تحقيقات گياهپزشکی کشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، تهران

آنالیز مولکولى جدایه هاى ایرانى ویروس هاى خاك زاد چغندر با استفاده از 
ژن پروتئین پوششى
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قطعات دی.ان.ای بطول مورد انتظار حدود ۶۲۱ و ۵۳۰ جفت باز به ترتيب در نمونه های آلوده به 
نشان داد   ،CPتوالی های ژن استفاده از  با  تبارزايی  شدند. آناليز درخت  BSBV تکثير   BNYVVو 
که چهار جدايه جديد ايرانی BNYVV در گروه بيوتيپ A (بيوتيپ غالب در ساير نقاط جهان) قرار 
می گيرد. توزيع و شيوع گسترده تر ژنوتيپ A نسبت به ژنوتيپ B ممکن است به سازگاری يا راندمان 
انتقال بالاتر آن توسط ناقل (Polymyxa betae) مرتبط باشد. پلات های دوبعدی مربوط به مشابهت 
 ،CP را نشان دادند. همچنين، بر اساس توالی های ژن B و A و تنوع مولکولی نيز دو گروه بيوتيپ
همه جدايه های BSBV از سراسر جهان در گروه A قرار گرفتند، اما شش توالی جديد CP ايرانی 
 BSBVبا يک جدايه ايرانی قبلا گزارش شده (ac. no. FN۳۸۶۶۱۳) و دو جدايه از ترکيه در گروه 

 Bقرار گرفتند. 

بحث و نتیجه گیرى
ميزان شباهت نوکلئوتيدی ۹۷ تا ۱۰۰ درصد و تنوع نوکلئوتيدی ۰/۰ تا ۳,۵ درصد، ارتباط نزديک 
جدايه های  اکثر  دسته بندی  می کند.  تأييد  را  جغرافيايی  مختلف  مناطق  جدايه های BSBV از  بين 
 principal component plot analysis-PCA در نزديکی مبدا محورهای نمودار BSBV وBNVYY 

منشأ احتمالی اين ويروس ها در دنيای قديم را نشان می دهد.
کلمات کليدی: ريزومانيا، بيوتيپ، پوموويروس، بنی ويروس

هدف و اهمیت پژوهش
محصولات  در  رشد  از  بازماندن  و  زردی  بيماری های  با  مختلف  گونه های  به  متعلق  ويروس  چندين 
دارند.  تعلق   Luteoviridae خانواده  ويروس های  به  که  هستند  مرتبط  علوفه ای  حبوبات  و  غذايی 
لوتئوويروس ها احتمالا از جمله خسارتزاترين ويروس ها هستند. يونجه (.Medicago sativa L) يکی از 
وسيع ترين لگوم های علوفه ای کشت شده در جهان است. يونجه بومی آب و هوای معتدل مانند ايران 
است که گمان می رود از آنجا منشا گرفته است. اين گياه در بيش از ۶۳۰۰۰۰ هکتار در شرايط آب 

شيرين فرزادفر ۱*، رضا پوررحيم ۱، محمدرضا رضاپناه ۱

farzadfar2002@yahoo.com  ،۱-موسسه تحقيقات گياهپزشکی کشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، تهران

تنوع پولروویروس هاى آلوده کننده مزارع یونجه در غرب ایران
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و هوايی مختلف در ايران کاشته می شود. عليرغم نقش مهم ويروس های زردی، اطلاعات محدودی 
دسترس  در  ايران  در  علوفه ای  بقولات  مزارع  در   Luteoviridae خانواده  ويروس های  وقوع  مورد  در 
است، اگرچه بروز ويروس برگ قاشقی لوبيا (Bean leaf roll virus) اخيراً از مزارع يونجه در جنوب 
ايران گزارش شده است. در پژوهش حاضر، وقوع پولروويروس های آلوده کننده در مزارع يونجه غرب 
ايران و نيز آناليز جمعيت لوتئوويريدها با استفاده از توالی پروتئين پوششی مورد بررسی قرار گرفته 
است. نتايج ما نشان می دهد که لوتئوويروس ها يکی از شايع ترين مشکلات در تمام مزارع يونجه در 
استان های مورد بررسی است. همچنين در اين مطالعه برای اولين بار تنوع پولروويروس های آلوده 
کننده يونجه در ايران و ارتباط نزديک برخی از جدايه های ايرانی با آنهايی که قبلاً به عنوان يک 

پولروويروس جديد از آفريقا توصيف شده بودند را نشان داديم. 

روش پژوهش
و  کرمانشاه،  همدان،  غربی،  آذربايجان  جمله  از  غربی  استان های  در  واقع  يونجه  مزارع  بررسی  در 
لرستان، تعداد ۱۵۰ نمونه برگی علايم با علائم مشکوک ويروسی شامل موزائيک، زردی، بدشکلی 
برگ و بازماندن از رشد جمع آوری گرديد. نمونه ها با استفاده از آنتی بادی مونوکلونال ۵G۴ (آنتی بادی 
تک همسانه ای با طيف وسيع عليه لوتئوويريدها) و به روش TBIA مورد بررسی قرار گرفتند. برای 
تشخيص لوتئوويريدهای آلوده کننده يونجه، نمونه های دارای واکنش مثبت با ۵G۴ انتخاب و ناحيه 
ژن پروتئين پوششی (CP) لوتئوويريدها با استفاده از يک جفت آغازگر اختصاصی تکثير و تعيين 

توالی گرديد. بر اساس توالی های بدست آمده، درخت تبارزايی به روش ML رسم گرديد.

نتایج
يک  از  استفاده  با  دادند.  نشان  مثبت  ۵G۴ واکنش  آنتی بادی  با  درصد)  نمونه (۳۹   ۵۹ مجموع  در 
اندازه  با  دی.ان.ا  قطعه  يک  لوتئوويريدها  پوششی  پروتئين  ژن  ناحيه  برای  آغازگر اختصاصی  جفت 
مورد انتظار حدود ۶۰۰ جفت باز، تکثير و توالی نوکلئوتيدی آن تعيين شد. آزمون PCR-RELP با 
استفاده از آنزيم برشی SmaI منجر به برش قطعه دی.ان.ا و تشکيل دو قطعه با اندازه های ۴۵۰ و 
 Beet ۱۵۰ جفت باز شد. در درخت تبارزايی رسم شده، جدايه های ايرانی در سه گروه جداگانه شامل
Brassica yellows virus-BrYV (Turnip yellows virus-  western yellows virus-BWYV،

(TuYV و يک گروه پولروويروس جديد قرار می گيرند. همچنين مقايسه جفت بازی بين توالی های 
 BrYV و BWYV پروتئين پوششی جدايه های ايرانی نيز نشان دهنده سه گروه بود که گروه های
دارای کمترين تفاوت نوکلئوتيدی (۰-۱۲ درصد) و گروه پولروويروس جديد دارای بيشترين تفاوت 

نوکلئوتيدی بودند. 

بحث و نتیجه گیرى
اين نتايج برای اولين بار تنوع پولروويروس های آلوده کننده يونجه در ايران و ارتباط نزديک برخی 
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 Lentil stunt جدايه های ايرانی با جدايه ای که قبلا به عنوان يک پولروويروس جديد از آفريقا (با نام
virus-LSV)توصيف شده است را نشان می دهد. 

کلمات کليدی: لوتئوويروس ها، زردی، علوفه، ويروس

مقدمه
ويروس کوتولگی زرد جو (Barley yellow dwarf virus, BYDV) به طور قابل توجهی باعث کاهش 
محصول غلات و سايرگياهان خانواده گندميان در سراسر جهان می شود. اين ويروس مهم و خسارت زا 
متعلق به جنس لوتئوويروس است که با شته ها منتقل می شود و باعث ايجاد علائم زردی و کوتولگی 

در گياهان ميزبان می گردد. 

هدف و اهمیت پژوهش
 مطالعات انجام شده نشان می دهد که اين ويروس در اکثر نقاط ايران پراکنش دارد. با توجه به اينکه تا 
به حال ويروس کوتولگی زرد جو در استان همدان رديابی نشده و از لحاظ مولکولی مورد بررسی قرار 
نگرفته است، هدف از انجام اين تحقيق رديابی و مقايسه مولکولی جدايه های BYDV استان همدان 

با جدايه های ايرانی و غيرايرانی موجود در بانک ژن است. 

روش پژوهش
 ۱۴۰۰ و   ۱۳۹۹ سال های  بهار  در  همدان،  استان  در   BYDV شناسايی  و  رديابی  منظور  به 
نمونه های گياهی دارای علائم بيماری، از مزارع گندم و جو شهرستان های ملاير، نهاوند، تويسرکان، 
غيرمستقيم  اليزای  آزمون  شدند.  جمع آوری  رزن  و  فامنين  کبودرآهنگ،  بهار،  اسدآباد،  همدان، 
شرکت  از  شده  تهيه   BYDV اختصاصی  آنتی بادی  از  استفاده  با   Martin و   Converse روش  طبق 
اختصاصی آغازگر های  از  استفاده  با   RT-PCR آزمون  و  کل  آر ان ای  استخراج  شد.  انجام   Agdia

BYDV-PAV که سويه رايج اين ويروس در اکثر مناطق کشور می باشد انجام شد. در اين آزمون از جفت آغازگر

PAV-ORF۱-F و PAV-ORF-R که قطعه ای با اندازه حدود ۹۰۰ جفت باز از ژن پليمراز را تکثير 

نگار ردايی۱، آرزو پاکدل۲

۱ دانشجوی کارشناسی ارشد،۲ استاديار، گروه گياهپزشکی، دانشکده کشاورزی دانشگاه بوعلی سينا، همدان، ايران

مقایسه مولکولى ژن پلیمراز ویروس کوتولگى زرد جو جدایه هاى همدان با 
سایر جدایه هاى موجود در بانک ژن
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همدان،  شهرستان های  از  جدايه  سه  تبارزايی،  و  مولکولی  مقايسه  منظور  شد. به  استفاده  می کند 
تويسرکان و اسدآباد انتخاب و تعيين ترادف شد. تعيين ترادف در دو تکرار با استفاده از پرايمر های 

پيشرو و معکوس انجام شد.

نتایج
نهاوند  شهرستان  نمونه های   ٪۹۰ ملاير،  شهرستان  نمونه های   ٪۸۰ که  داد  نشان  اليزا  آزمون  نتايج 
و۸۰٪ نمونه های شهرستان تويسرکان،۸۰٪ نمونه های شهرستان همدان، ۵۰٪ نمونه های شهرستان 
نمونه های   ٪۹۰ کبودرآهنگ،  شهرستان  نمونه های   ٪۹۰ بهار،  شهرستان  نمونه های   ٪۵۰ آباد،  اسد 
 RT-PCR آلوده بودند. نتايج آزمون BYDV شهرستان فامنين و ۹۰٪ نمونه های شهرستان رزن به
آلودگی به BYDV در اغلب مناطق نمونه برداری شده را تاييد کرد. نتيجه مقايسات انجام شده نشان 
داد که قطعه تعيين ترادف شده با جدايه های BYDV-PAV موجود در بانک ژن شباهت دارد. مقايسه 
نتايج توالی يابی جدايه های استان همدان با ساير جدايه های ايرانی و غيرايرانی موجود در بانک ژن 
نشان داد جدايه تويسرکان و جدايه همدان بيشترين شباهت را با جدايه های کهنوج، کرج، يزد و 
اراک دارند (به ترتيب با ۹۷٪ و ۹۶٪ تشابه). درحاليکه اين جدايه ها با ساير جدايه های ايرانی اين 
ويروس شباهت کمی دارند (حدود ۸۴ درصد تشابه). همچنين جدايه اسدآباد با BYDV-PAS آمريکا 
و استونی بيشترين شباهت را دارد (بيش از ۹۲ درصد تشابه) و تشابه اين جدايه با ساير جدايه های 

ايرانی موجود در بانک ژن بسيار کم است (۷۹-۸۰ درصد تشابه).

بحث و نتیجه گیرى
ژن  گرفتند.  قرار  مجزا  گروه  دو  در  همدان  استان  جدايه های  تحقيق  اين  از  حاصل  نتايج  اساس  بر 
 BYDV-PAS و تعدادی از جدايه ها با BYDV-PAV  پليمراز تعدادی از جدايه های استان همدان با
بيشترين شباهت را دارد. همچنين مشخص شد که جدايه های ايرانی به طور کلی در سه گروه مجزا 
قرار می گيرند که نشان دهنده وجود تنوع بالا در ژن پليمراز اين ويروس است. اين تنوع بوجود آمده 

می تواند در اثر تکامل بين ويروس و ميزبان باشد.
کلمات کليدی: BYDV، اليزای غير مستقيم، RT-PCR، تعيين ترادف
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Background

Rabies is endemic in most Middle Eastern countries, including Iran. Domestic, wild, 
and carnivorous animals are reservoirs of the rabies virus and can transmit the disease 
to other mammals, including humans and domestic animals. Due to its enzootic nature, 
rabies is the most important zoonotic disease in the country and is one of the most 
important issues in the country’s public health. The disease can be prevented through 
proper vaccination even after exposure. For this reason, it seems that a fast, sensitive 
and reliable diagnostic method of the disease is needed, especially due to the financial 
burden and stress that is present in the bitten person due to the fatality of the disease. 
Aim and importance of research: Every year, a large number of suspected rabies specimens 
from different provinces across the country are sent to the WHO Collaborating Center for 
Reference and Research on Rabies. All of the above samples are evaluated by the fluorescent 
antibody test (FAT) as the gold standard method introduced by the World Health Organization, 
and if negative, to ensure the accuracy of the result, all negative samples are retested by 
another method called the mouse inoculation test (MIT). Due to its time-consuming nature 
and the need to use a large number of mice, this method has always been mentioned by the 
WHO as an inappropriate method. This study aimed to develop the Rabies Tissue Culture 
Infection Test (RTCIT) for the diagnosis of rabies compare to Mouse Inoculation Test (MIT) 
in Fluorescent Antibody Test (FAT) -negative samples

Materials and Methods

Based on the above, in this study, we tried to develop RTCIT, which is also introduced 

Development and evaluation of Rabies Tissue Culture 
Infection Test (RTCIT) for diagnosis of rabies compare 
to Mouse Inoculation Test (MIT) in Fluorescent Anti-

body Test (FAT) -negative samples 

Nazanin Shabansalmani1, Maryam Fazeli1, Mahsa Golahdouz1, Firouzeh Farahtaj1, 
Mohammad sadeq Khosravy1, Rouzbeh Bashar1*

1. The WHO Collaborating Center for Reference and Research on Rabies, Pasteur Institute of Iran, Tehran, Iran
Corresponding Author: Rouzbeh Bashar, DVM, MPH, PhD; The WHO Collaborating Center for Reference and 
Research on Rabies, Pasteur Institute of Iran, Tehran, Iran. 
Email: r_bashar@pasteur.ac.ir
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as the gold standard method by the WHO, on samples that were negative during the FAT 
test. This test was identified as a rapid, sensitive, specific, inexpensive, and of course, 
an ethical method that does not require the killing of mice to diagnose rabies infection. 

Finally, the results were compared with the MIT and the sensitivity and specificity of the 

method were calculated.

Results

Based on the results obtained in this study and the given formulas, the sensitivity of the 

RTCIT is 85.7% and the specificity of the above test is 100%.

Conclusion: In this study, the RTCIT test was successfully performed on samples that 

were found to be negative during the FAT test as rapid, sensitive, specific, accurate, 

repeatable, inexpensive, and, of course, ethical method for diagnosing rabies infection. 

It was set up in The WHO Collaborating Center for Reference and Research on Rabies, 

Pasteur Institute of Iran for the first time.

Keywords: Rabies, sensitivity, specificity

Background

The direct and immediate invasion of coronavirus to vital tissues such as the heart, the 

virus is also capable of damaging these tissues based on the host’s genetic susceptibility. 

The present study aimed to determine the genes and related microRNAs that are most 

likely associated with higher susceptibility to virus-induced cardiovascular damage using 

bioinformatics tools. 

Study of genes and microRNAs predisposing the host to 
COVID-19-related cardiovascular injuries-an in silico 

study

Vahid Molaei1, Behzad Dehghani2, Amirhossein Alipour1, Seyed Younes Hosseini1, 
Amirmasoud Rayati Damavandi3, Mehdi Shabani4, Razieh Dowran4*

1. Department of Bacteriology and Virology, School of Medicine, Shiraz University of Medical Sciences, 
Shiraz, Iran.
2. Shiraz HIV/AIDS Research Center, Institute of Health, Shiraz University of Medical Sciences, Shiraz, Iran.
3. Student Scientific Association of Virology, Student Scientific Research Center, Tehran University of Medical 
Sciences, Tehran, Iran.
4. Department of Virology, School of Public Health, Tehran University of Medical Sciences, Tehran, Iran.
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Methods

A comprehensive search was scheduled in databases including Pubmed  (Medline), 

Google Scholar, and Scopus to retrieve all microRNAs and their target genes supposed 

to be related to cardiovascular damage due to COVID-19 infection. The bioinformatics 

software including miRPathDB software (To assess the mature sequence of miRNAs 

and also their chromosomal positions), TargetScanS Web server (to determine the main 

target genes predicted for each considered miRNAs), GeneMANIA (to determine the 

interaction of each gene with other genes), metaMIR (to assess interactions between each 

miRNA with a cluster of the target genes), Cytoscape (to design the integrated model of 

the miRNAs-target genes interaction network) were employed to assess possible target 

gene-microRNAs interactions and relevant mechanisms involved in cardiovascular injury.

Results

The SARS-COV-2 can possibly accelerate extensive cardiovascular failure by manipulating 

some miRNAs involved in processes such as cardiac fibrosis (by up-regulating miR-367-

3p and down-regulating hsa-miR-5692a), hypertension (by up-regulating miR-18b-5p), 

and inhibiting microvascular angiogenesis (by up-regulation of miR-18b-5p and down-

regulating hsa-miR-5692a). In fact, such processes can be triggered by the effects on 

NFAT5, CD69, and HGF expression levels.   

Conclusion

Considering the central role of the known microRNAs and their target genes in 

cardiovascular injuries by SARS-COV-2, they can be applied to find a new strategy to 

protect or halt the heart damage as well as to set a gene-based treatment. 

Keywords: SARS-COV-2, COVID-19, Cardiovascular, miRNA, Fibrosis  
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هدف و اهمیت پژوهش
جهش هايی که اخيرا در ژنوم SARS-CoV-۲  معرفی شده اند سازگاری ويروس با انسان را بهبود 
می بخشند. اين جهش ها می توانند با توالی هايی که توسط  miRNA های ميزبانن به  عنوان سيستم 
ايمنی درون سلولی مورد هدف قرار می گيرند، تداخل داشته باشند که به نوبه خود می تواند بر ترجمه 
 RNAويروسی تأثير بگذارد و بنابراين، می تواند به ويروس کمک کند تا از اين سيستم دفاعی ميزبان 

که توسط miRNA  ها می باشد، فرار کند.

روش کار
 ،SARS-COV-2  های ميزبان بر جهش ژنتيکی ژنوم microRNAدر اين مطالعه برای بررسی تأثير
تمام توالی های microRNA  انسانی ثبت شده در پايگاه داده miRbase (v۲۲,۱) دريافت و بررسی 
شد که آيا آنها محل اتصال در ژنوم گونه وحشی SARS-COV-۲ (منظور نمونه ويروس اوليه جدا 
شده از منطقه Wuhan می باشد) دارند يا خير. پايگاه داده RNA۲۲ به منظور تجزيه و تحليل نوع 
اتصال microRNA ها به محل های هدف آنها در ژنوم نوع وحشی SARS-COV-۲ استفاده شد. به 
دنبال آن به منظور بررسی وجود جهش در محل اتصال microRNA ها،  توالی های ژنومی متعدد 
ميزبانی  miR های  اتصال  محل  توالی  و    GISADو NCBI داده  های پايگاه   در  شده  ثبت  ويروسی 
  RNAدر آنها مورد بررسی قرار گرفت. همچنين، پايداری ساختار ثانويه MEGA X توسط نرم افزار
  RNAfold برنامه  به  مربوط  الگوريتم های  توسط  نيز  يافته  جهش  و  وحشی  نوع  توالی  دو  هر  در 

محاسبه و مقايسه شد.

نتایج
بر اساس نتايج حاصل، hsa-miR-۴۷۳۵  ژن nsp2 را که زيرمجموعه ژن های ORF۱ab است در 
 ۶ mer ۱۲,۲-  و با اتصال از نوع Kcal/mol folding با انرژی  SARS-CoV-2 گونه وحشی ويروس
مورد هدف قرار می دهد. ژن nsp2  دارای يک جهش حفاظت شده است که می تواند باعث از بين 

رفتن محل اتصال hsa-miR-۴۷۳۵ شود. 

شکوفه قائمی۱، احسان عارفيان۱،۲

۱. دانشگاه تهران، پرديس علوم، دانشکده زيست شناسی، دپارتمان ميکروبيولوژی
۲. دانشکده زيست شناسی دانشگاه تهران

SARS-CoV-2  در ویروس ORF1a بر جهش ژنتیکى ژن hsa-miR-4735 اثر
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بحث و نتیجه گیرى
براساس نتايج حاصل، می توان گفت فشار سيستم ايمنی داخل سلولی ضد ويروسی ميزبان از جمله 
Nsp2  يک  باشد.  بوده  گذار  تأثير    SARS-CoV-2ژنتيکی جهش  بر  است  ممکن  microRNAها 

و  می يابد  تجمع  (ويروپلاسم)  سيتوپلاسمی  انکلوزيون های  در  که  به RNA است  متصل  پروتئين 
همچنين در تکثير ژنوم کروناويروس (CoVs) نيز نقش دارد. بنابراين، يافته های ما نشان می دهد که 

hsa-miR-۴۷۳۵  ممکن است با هدف قرار دادن ژن nsp2 روی تکثير ژنوم ويروس تأثير بگذارد.
hsa-miR-4735 ،nsp2 ،SARS-CoV-2 :کلمات کليدی

مقدمه
سارس کروناويروس ۲ (SARS-CoV-۲) به عنوان ويروسی جديد از خانواده کروناويريده می باشد که 
در اواخر سال ۲۰۱۹ شناسايی گرديد و عامل پاندمی کوويد-۱۹ (Covid-۱۹) است. پروتئين مهم در 
ايجاد عفونت ناشی از اين ويروس، زير واحد ۱ پروتئين اسپايک (Spike)، (S۱) می باشد که با گيرنده 
نوروپيلين-۱  داده اند  نشان  متعددی  مطالعات  دارد.  تعامل  بيماری  ايجاد  هنگام  در  ميزبان  سلول 
(NRP-1) که نوعی پروتئين  سيگنال دهی می باشد، به عنوان يک فاکتور ورودی عمل کرده و عفونت 
اين ويروس را در شرايط آزمايشگاهی (in vitro) تقويت می کند. به همين منظور در اين مقاله مروری 

قصد داريم به طور مفصل به بررسی نقش آن بپردازيم. 

مواد و روش ها  
از   SARS-CoV-۲ و  کوويد-۱۹  اسپايک،  پروتئين  نوروپيلين-۱،  همچون  کليدی  واژگان  کمک  به 
پايگاه های اطلاعاتی همچون PubMed و Google Scholar جهت به دست آوردن مقالات جديد و 

مرتبط در اين زمينه استفاده شد.

نتایج
نتايج نشان می دهند که NRP-1 در جنبه های مختلفی از بيماری Covid-19، مانند انتشار احتمالی 

  (Ph.D) ۲ * عليرضا تهمتن  ،(M.Sc) ۱عرفان مقسمی

۱. مرکز تحقيقات اختلالات متابوليک، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران
۲. گروه ميکروب شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران

بررسى نقش نوروپیلین-1 به عنوان یک عامل تسهیل کننده ورود به سلول و عفونت 
SARS-CoV-2
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مقدمه  
عوامل ژنتيکی ميزبان ممکن است با شدت بيماری کروناويروس ۲۰۱۹ (COVID-۱۹) مرتبط باشند. 
مطالعه  دارد.  ويروسی  سلول های  ورود  در  حياتی  نقش   (ACE۲) آنژيوتانسين  کننده  تبديل  آنزيم 
حاضر با هدف بررسی ارتباط پلی مورفيسم  ACE۲ rs۲۲۸۵۶۶۶ و پارامترهای بالينی با مرگ و مير 

COVID-۱۹ انجام شد.

مواد و روش
پلی مورفيسم ACE۲ rs ۲۲۸۵۶۶۶ با استفاده ازروش (PCR-RFLP) در ۵۵۶ بيمار بهبود يافته و 

۵۲۲ بيمار فوت شده ژنوتيپ شد. 

نتایج 
دراين مطالعه فراوانی ACE۲ rS۲۲۸۵۶۶۶ CC به طور معنی داری بيشتر از ژنوتيپ TT در بيماران 

فوت شده بود.

فرشته خليل زاده۱، فاطمه سخايی۲، فتاح ستوده نژاد نعمت اللهی۱، ابوالفضل فاتح*۲،۳

 گروه زيست شناسی، واحد علوم و تحقيقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ايران۱
گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران۲

مرکز تحقيقات ميکروبيولوژی (MRC)، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران۳
  afateh2@gmail.com. ۲,۳*نويسنده مسئول: ابوالفضل فاتح; گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

پلى مورفیسم آنزیم مبدل آنژیوتانسینrs2285666 2 و پارامترهاى بالینى به عنوان 
عوامل تعیین کننده شدت کووید-19 در جمعیت ایران

ويروس از طريق پياز بويايی به سيستم عصبی مرکزی و نيز افزايش بيان RNA NRP-۱، در ريه افراد 
مبتلا به Covid-۱۹ شديد نقش دارد. از طرفی تعامل NRP-۱ در سيستم ايمنی،با توجه به نقش 
پاسخ ايمنی در شدت بيماری و مرگ و مير ناشی از Covid-۱۹، ديده شده است. NRP۱ همچنين 

به عنوان يکی از نقاط بازرسی سلول های T حافظه در نظر گرفته می شود. 

نتیجه گیرى 
مطابق با نتايج به دست آمده از مطالعات، NRP-1 می تواند کانديد خوبی برای يک هدف درمانی در 

عفونت های ناشی از SARS-CoV-2 مورد استفاده قرار بگيرد.
SARS-CoV-2 ،۱۹-کلمات کليدی: نوروپيلين-۱، پروتئين اسپايک، کوويد
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 ،(ALT) آمينوترانسفراز  آلانين  بالاتر  سطوح  که  داد  نشان  متغيره  چند  استدلالی  رگرسيون  تحليل 
 C پذير واکنش  پروتئين  و   ،(ESR) اريتروسيت ها  رسوب  ميزان  کراتينين،   ،(ALP) قليايی  فسفاتاز 
(CRP) و سطوح پايين اسيد اوريک، کلسترول، ليپوپروتئين با چگالی پايين (LDL)، ۲۵ هيدروکسی 
ويتامين D، مقادير realtime PCR Ct و ژنوتيپ ACE۲ rs۲۸۵۶۶۶ CC با افزايش ميزان مرگ و مير 

پس از COVID-۱۹ همراه بودند.

نتیجه گیرى
 ACE۲ و  بالينی  پارامترهای  با    ،COVID-۱۹ مير  و  مرگ  بين  احتمالی  ارتباط  ما  يافته های 

rs۲۲۸۵۶۶۶ CC را نشان داد. تحقيقات بيشتری برای تأييد اين نتايج مورد نياز است.
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مقدمه
شواهد  اگرچه  می دهد.  قرار  تاثير  تحت  جهان  سراسر  در  را  افراد  از  زيادی  تعداد  پروستات  سرطان 
حاصل از مطالعات ژنتيکی و بالينی نشان می دهد که سرطان پروستات و ويروس پاپيلومای انسانی 
(HPV) ممکن است مرتبط باشند، يافته ها هنوز قطعی نيستند. با توجه به اينکه HPV يک عفونت 
قابل پيشگيری با واکسن است، پتانسيل ايفای نقش آن در توسعه سرطان پروستات ممکن است نياز 
به برنامه های موثر واکسيناسيون HPV را برجسته کند. از اينرو، ما از يک بررسی سيستماتيک برای 

بررسی ارتباط بين عفونت HPV و خطر PCa استفاده کرديم.
روش 

در مطالعه حاضر، معيارهای گزارشگری ترجيحی برای مرورهای سيستماتيک و متا آناليزها هنگام انجام 
 Cochrane ،Embase اين تحليل رعايت شد. تا ۱ می ۲۰۲۲، ما به پايگاه های اطلاعاتی علمی مانند
HPV (Alphapapillomavirus/ نگاه کرديم. برای Web of Science و SCOPUS ،PubMed ،Library

(HPV Human Papillomavirus/Human Papillomavirus و برای سرطان پروستات (نئوپلاسم های 
پروستات/سرطان  پروستات/نئوپلاسم ها،  پروستات/نئوپلاسم ها،  پروستات/سرطان  پروستات/سرطان 
پروستات/سرطان پروستات/نئوپلاسم های پروستات) به عنوان وازه های مورد جستجو استفاده شدند. 

آیا ویروس هاى پاپیلوماى انسانى (HPV) مى توانند در ایجاد سرطان پروستات نقش 
داشته باشند؟ یک مرور سیستماتیک و متا آنالیز

امير وليزاده۱، سميرا اصغری۲، مهدی يوسفی۳*

۱ کميته تحقيقات دانشجويی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران.

۲ مرکز تحقيقات پزشکی مولکولی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران.

۳ گروه ايمونولوژی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران
Amir.valizadeh67@gmail.com  *Yousefime@tbzmed.ac.ir
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پارامتر تشخيصی تلفيقی با استفاده از يک متاآناليز اثر تصادفی ايجاد شد. برای تعيين ارتباط بين 
شيوع HPV و خطر PCa، ما از نسبت شانس ادغام شده (OR) و فاصله اطمينان (CI) ۹۵ درصدی آن 
استفاده کرديم. برای انجام اين کار، داده های ۲۷ مطالعه شامل ۶۹۲۲ مورد PCa را جمع آوری کرديم 
تا تنوع ويژگی های کليدی مانند منطقه مورد مطالعه، نوع نمونه، منبع DNA HPV، بافت شناسی 

تشخيص و امتياز گليسون را ارزيابی کنيم.

نتایج
 .(P = ۰,۰۱۸ ؛OR = ۱,۴۷۳) مرتبط است PCa با افزايش بروز HPV نتايج حاکی از اين بود که عفونت
در   ۱۶ ژنوتيپ  داد.  نشان  کارآزمايی ها  بين  را  توجهی  قابل  ناهمگونی  تلفيقی  تحليل های  و  تجزيه 
بيماران PCa بيشتر از ژنوتيپ ۱۸ شناسايی شد که به ترتيب خطر سرطان را به طور قابل توجهی 

.(P = ۰,۵۹ ؛OR = ۰,۶۷) در مقابل (P = ۰,۰۰۱  ؛OR = ۱,۷۳) افزايش می دهد
 .(P = ۰,۰۱۸ ؛OR = ۱,۴۷۳) يافت شد PCa و خطر HPV ارتباط مثبت معنی داری بين عفونت
ناهمگونی قابل توجهی بين مطالعات در تجزيه و تحليل های تلفيقی يافت شد. ژنوتيپ ۱۶ در بيماران 
 OR) در مقايسه با ژنوتيپ ۱۸ بيشتر يافت شد که به ترتيب خطر سرطان را افزايش داد PCa مبتلا به

.(P = ۰,۵۹ ؛OR = ۰,۶۷) در مقابل (P <۰,۰۰۱ ۱,۷۳ =؛

بحث
به طور کلی، شواهد کافی وجود دارد که HPV های پرخطر نقش انکوژنيک در PCa ايفا می کنند. 
HPVهای پرخطر «بسيار محتمل» هستند که در PCa نق ش داشته باشند. يافته های ما قوياً از يک 

رابطه پاتوژنيک بين عفونت HPV و افزايش خطر PCa حمايت می کند، که نشان می دهد عفونت های 
HPV ممکن است در ريسک ابتلا به PCa نقش داشته باشد. اين شواهد به اندازه کافی قوی است که 

استفاده از آن را در حمايت از واکسيناسيون جهانی HPV توجيه کند. مطالعات انجام شده بيشتر در 
اين زمينه می تواند در تاييد اين نتيجه ارزشمند باشد.

کلمات کليدی: سرطان پروستات، HPV، سيستماتيک رويو
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مقدمه
پوليوماويروس JC (JCPyV) به عنوان عامل محرک سرطان در حيوانات آزمايشگاهی شناخته شده 
باشد.  مرتبط  زايی  سرطان  با  است  ممکن  ويروس  اين  که  است  داده  نشان  اخير  مطالعات  و  است 
سرطان تيروئيد شايع ترين سرطان در ميان سرطان هاي غدد درون ريز بوده و  کارسينومای پاپيلاری 

تيروييد (PTC) شايع ترين نوع سرطان تيروئيد است.

هدف و اهمیت پژوهش
با توجه به مواجهه گسترده جمعيت عمومی با پوليوماويروس های انسانی و احتمال رخداد عفونت بی 
علامت با اين ويروس ها و از طرفی توانايی بالقوه برای تومور زايی، مطالعات بيشتر بر روی نقش   اين 
ويروس ها در ايجاد تومورهای پاپيلاری تيروئيد ضروری به نظر می رسد. هدف از اين مطالعه بررسی 

حضور JCPyV در نمونه های سرطان پاپيلاری تيروئيد در انسان می باشد.

روش پژوهش
در مجموع ۱۰۵۷ نمونه، شامل ۶۴۵ نمونه بيوپسی پارافينه و ۴۱۲ نمونه بيوپسی تازه، و ۱۰۵۷ نمونه 
 Real Time PCR با استفاده از JC پوليوماويروس RN A و DNA غيرسرطانی  برای بررسی وجود

مورد ارزيابی قرار گرفتند. 

نتایج
در ۱۱۴ نمونه (۱۰/۸٪)، شامل ۷۲ (۱۷/۵٪) نمونه های  بيوپسی تازه و ۴۲ (۶/۵٪) نمونه های پارافينه

 JCPyV ميانگين تعداد کپی  JCPyV اين ويروس يافت شد. در ميان نمونه های مثبت دارای DNA

در نمونه های پارافينه ۱۰×۴ ± ۰,۱-۱۰×(۰,۳-(copies/cell ۴در مقايسه با نمونه های تازه ۱,۸)×۱۰-± ۱ 
۱۰×۰,۴- (copies/cell ۱ و نمونه های نرمال غير ۰,۲ PTC)×copies/cell)-۱۰×۵ ± ۰,۰۱-۱۰ ۵ با يک 

ارزیابى حضور پولیوماویروس JC در سرطان پاپیلارى تیروئید: یک مطالعه جامع 
در ایران

اميرعلی کريمی۱ - زهرا کيانمهر۲ - فاطمه سخايی۳ - ابولفضل فاتح۳و۴*

۱-گروه بيوتکنولوژی، دانشکده علوم زيستی، دانشگاه آزاد اسلامی، واحد تهران ش مال، تهران، ايران
۲- گروه بيوتکنولوژی، دانشکده علوم زيستی، دانشگاه آزاد اسلامی، واحد تهران شمال، تهران، ايران

۳-گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران
۴-مرکز تحقيقات ميکروبيولوژی (MRC)، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

*نويسنده مسئول: ابوالفضل فاتح; گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران.
 afateh2@gmail.com. تلفن: ۹۸۲۱۶۴۱۱۲۲۸۲+   فکس: ۹۸۲۱۶۴۱۱۲۲۱۳+
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مقدمه و هدف
زنان مبتلا به سرطان دهانه رحم و پستان ناشی از ويروس پاپيلومای انسانی (HPV) نسبت به کل 
 Multiplex-PCR جمعيت زنان، ميزان مرگ و مير بيشتری دارند. هدف از اين مطالعه استفاده از
برای شناسايی ژنوتيپ های HPV-۱۶ و HPV-۱۸ در بيماران مبتلا به سرطان دهانه رحم يا سرطان 

پستان بود.

مواد و روش ها  
 SinaClon ويروسی با استفاده از کيت DNA ،پس از جمع آوری نمونه از کارسينوم بدخيم دهانه رحم
HPV- و HPV-۱۶ در تمام نمونه ها با استفاده از پرايمرهای اختصاصی ژن های PCR استخراج شد و

۱۸ ويروس پاپيلومای انسانی انجام شد.

نتایج
 HPV بر روی ژل آگارز ۲٪.، در ۸۷ نمونه بيمار، ۲۹ مورد از نظر عفونت PCR پس از الکتروفورز نتايج
مثبت و ۵۸ مورد منفی يافت شد که نشان می دهد HPV در اين جمعيت بيمار با آلودگی حدود ۳۳,۳ 

شناسایى پاپیلوماویروس تیپ 16 و 18 در زنان مبتلا به سرطان دهانه رحم با روش 
مولکولى در آذربایجان شرقى - ایران

آناهيتا سليمانی۱، سنا کيزيليلديريم۲، خليل ملکی۳، علی بهادری۴*

 ۱.کميته تحقيقات دانشجويی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، آذربايجان شرقی، ايران.
 ۲.دپارتمان ميکروبيولوژی دارويی، دانشکده داروسازی، دانشگاه سليمان دميرل، ايسپارتا، ترکيه.

 ۳.دپارتمان پرستاری، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران.
Bahadoria@tbzmed.ac.ir .۴. دپارتمان ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

تفاوت آماری معنی دار (P <۰,۰۰۱) کمتر بود.  بيان LT-Ag RNA  در نمونه های پارافينه کمتر از 
نمونه های تازه بود، در حالی که هيچ بيان رونوشت ژن VP۱ يافت نشد. 

بحث و نتیجه گیرى
نتايج اين مطالعه وجود JCPyV را در برخی از بيماران مبتلا به PTC تاييد کرد و به نظر می رسد 
برای  بيشتری  مطالعات  حال،  اين  با  دارد.  وجود  تيروئيد  بدخيمی های  با  ويروس  اين  بين  ارتباطی 

تعيين ارتباط بين بيماری زايی JCPyV با PTC مورد نياز است.
کلمات کليدی: پوليوماويروس JC،  سرطان پاپيلاری تيروئيد، نمونه غير سرطانی
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درصد شيوع دارد. HPV-۱۶ و HPV-۱۸ به ترتيب در ۱۲ و ۱۷ مورد يافت شدند.

بحث و نتیجه گیرى
 HPV-۱۸ و HPV-۱۶ با استفاده از پرايمرهای خاص برای ژن های PCR اين مطالعه نشان داد که
يافته های  و  است  ويروس  تشخيص  برای  دقيق  و  اعتماد  قابل  روش  يک  انسانی  پاپيلومای  ويروس 

مطالعه، گزارش های قبلی HPV و نمونه های سرطانی را پشتيبانی می کنند.
M-PCR ،کلمات کليدی: سرطان دهانه رحم، ويروس پاپيلومای انسانی

 اهداف
پاپيلوماويروس انسانی (HPV) به عنوان شايع ترين عفونت ويروسی مقاربتی در نظر گرفته می شود. 
مطالعات در نمونه هاي نرمال دهانه رحم حاکي از آنند که آلودگي با تيپ هاي پر خطر در زنان شايع 
مي باشد و بيشتر اين عفونت ها طي ۱۲-۶ ماه پس از استقرار عفونت توسط سيستم ايمني پاک مي شوند. 
در موارد کمي اين عفونت ها مي توانند پايدار شده و به سمت ديسپلازي تيپ ۳ پيشرفت کنند که در 
نهايت ممکن است به سمت سرطان دهانه رحم مهاجم بروند. بيش از ۲۰۰ تيپ مختلف HPV يافت 
می شود. از جمله ۴۰ تيپ می توانند عفونت را در نواحی تناسلی ايجاد کنند  که در اين ميان ۱۴ تيپ 
HPV به عنوان HPV های پرخطر تعيين می شوند، از جمله تيپ های  ۱۶، ۱۸،  ۳۱،  ۳۳،  ۳۵،  ۳۹،  ۴۵،  

۵۱،  ۵۲،  ۵۶، ۵۸،  ۵۹،  ۶۸ و ۷۳ که مسئول ايجاد سرطان های دستگاه تناسلی هستند. 

مواد و روش ها  
مطالعه حاضر يک مطالعه مورد/شاهد است که به منظور تعيين تيره و زير تيره های پاپيلوماويروس 
ژن  توالي  اساس  بر  رحم،  دهانه  سرطانی  و  سرطانی  پيش  نرمال،  نمونه های  در   ۵۶ تيپ  خطر  پر 
E۶ ويروس انجام گرفت. در مجموع، ۶۰ نمونه مثبت تيپ ۵۶ با استفاده از پرايمر E۶ اختصاصي 
براي تيپ مذکور، nested-PCR يا  hemi-nested PCR جداگانه اي انجام شد. نمونه ها با استفاده 

مقایسه تیره و زیر تیره هاى  پاپیلوماویروس هاى پرخطر تیپ 56 در نمونه هاى 
سرطانى/پیش سرطانى دهانه رحم با حاملین سالم

پروين جلالی الحسينی۱، ذبيح االله شجاع۲، رحيم سليمانی جلودار۱، هادی شکراالله نيا- روشن۳، سميه جليلوند۱

۱ گروه ويروس شناسی، دانشکده بهداشت، دانشگاه علوم پزشکی تهران، تهران، ايران
 ۲ گروه ويروس شناسی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

   ۳ گروه ويروس شناسی مولکولی، آزمايشگاه پاتوبيولوژی و ژنتيک رازی، بابل، ايران
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هدف
پژوهش حاضر، به منظور هدف قرار دادن CD ماکرهای بيان شده در سطح سلول های عرضه کننده ی 
آنتی ژن در طی سرطان دهانه رحم ناشی از ويروس پاپيلومای انسانی (HPV)، به عنوان يک بينش 
جديد برای ايجاد يک استراتژی درمانی يا تشخيصی جديد برای جلوگيری از پيشرفت سرطان دهانه 

رحم می تواند کارآمد باشد.

ویروس پاپیلوماى انسانى و سلول هاى ارائه دهنده آنتى ژن: میزان بیان بیومارکر 
cluster of differentiation در پیش آگهى سرطان دهانه رحم

پريسا شيری اقباش۱،۳، حسين بنازاده باغی۱،۲،۳

۱. مرکز تحقيقات ايمونولوژی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران
۲. مرکز تحقيقات بيماری های عفونی و گرمسيری، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران.

۳. گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران

 Bioedit تعيين توالی شدند.  با استفاده از نرم افزار  ABI ۳۱۳۰ Genetic Analyzer از دستگاه
توالي هاي بدست آمده ويرايش شده، سپس با توالي هاي مرجع موجود در بانک ژن جهت تعيين تيره 
و زير تيره پاپيلوماويروس مورد بررسي قرار گرفتند. درخت فيلوژنتيک توسط نرم افزار Mega نسخه 

۶ رسم گرديد. 

نتایج
هر دو تيره  A و B تيپ ۵۶ در نمونه ها يافت شد. تيره B  با فراوانی ۸۸/۴ درصد در نمونه های مورد 
مطالعه غالب بود و بقيه نمونه ها متعلق به تيره A (۱۱/۶ درصد) بودند. دو زير تيره A۱ و A۲ تيپ ۵۶ 
به ترتيب در ۳/۳ درصد و ۸/۳ درصد نمونه ها شناسايی شد. نتايج آناليز تيره های مختلف با سن و مرحله 

.(P > ۰,۰۵) بيماری دررابطه با تيپ ۵۶ حاکی از آن بود که ارتباط آماری معنی داری وجود ندارد

بحث و نتیجه گیرى
با  دارند.  بالايی  شيوع  ايران  در  پاپيلوماويروس  تيره B  تيپ ۵۶  که  داد  نشان  حاضر  مطالعه  نتايج 
اين حال، مطالعات بيشتر با حجم نمونه بزرگ تر برای تخمين خطر بيماری زايی تيره و زير تيره های 

پاپيلوماويروس تيپ ۵۶ برای پيشرفت سرطان دهانه رحم در زنان ايرانی ضروری است.
کلمات کليدی: پاپيلوماويروس انسانی، تيپ ۵۶، ژنوتيپ، تيره، زيرتيره و سرطان دهانه رحم
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روش پژوهش
با توجه به افزايش مرگ و مير ناشی از سرطان دهانه رحم در کشورهای در حال توسعه جستجوی 
 ،PubMed نظير  مهم  اطلاعاتی  پايگاه های  از  استفاده  با  مرتبط  تحقيقات  تمام  از  استفاده  با  کامل 
Scopus ،EMBASE و google scholar انجام شد. در اين پژوهش حدود ۵۰ مقاله اعم از مقالات 

مروری، مقالات اورجينال، و مروری نظامند مورد بررسی قرار گرفت، و مطالب مورد نياز از هر مقاله 
در  را  ژن  آنتی  دهنده  ارائه  سلول های  موقعيت  حاضر،  تحقيق  در  اين،  بر  علاوه  گرديد.  استخراج 
اکتوسرويکس با ميکروسکوپ کانفوکال اسکن ليزری نشان داده شده است. نتايجمطالعه ی ما نشان 
داد که ميزان بيان CD مارکرهای بيانی نظير CD206 و DC163 در سطح سلول های عرضه کننده ی 

آنتی ژن نظير ماکروفاژها در سرطان دهانه ی رحم تغييرات قابل توجهی را نشان می دهند.

بحث و نتیجه گیرى
درون  ضايعات  باعث  می تواند  انکوژنيک،  DNA ويروس  يک  عنوان  انسانی، به  پاپيلومای  ويروس 
اپيتليالی سنگفرشی و سرطان دهانه رحم شود. انکوپروتئين های اوليه ی حاصل از ويروس HPV با 
شروع و پيشرفت سرطان دهانه رحم و همچنين عملکرد تشديد کننده تومور مرتبط هستند. سرطان 
دهانه رحم با وجود پيشرفت های چشمگير در زمينه ی پيشگيری، غربالگری و درمان، به عنوان يکی 
از علل اصلی بيماری و مرگ و مير زنان در کشورهای صنعتی می باشد. عليرغم اين واقعيت که عفونت 
HPV در سال های اخير کاهش يافته است، خطر ۱۰ درصدی مبتلا به ديسپلازی و متاپلازی هنوز 

جای نگرانی دارد. در واقع، سرطان دهانه رحم به آهستگی از حالت پيش تهاجمی به حالت تهاجمی 
پيشرفت می کند و بسته به کوفاکتورهايی از جمله عفونت HPV، التهاب و وضعيت سيستم ايمنی 
سال ها به طول می انجامد. عفونت HPV می تواند منجر به تحمل ايمنی شود، و با اختلال در عملکرد 
سيستم ايمنی سرطان دهانه رحم را منجر ميشود. تصور می شود که آزادسازی فاکتورهای تنظيم کننده 
ايمنی از سلول های آلوده به HPV، باعث جذب سلول های سرکوب کننده تومور، ماکروفاژهای مرتبط 
با تومور (TAM)، سلول های سرکوبگر مشتق از ميلوئيدها، سلول های T تنظيمی (T-reg) و تمايز 
سلول های دندريتيک (DC) می شود؛ در نتيجه، فعال شدن پاسخ ايمنی اکتسابی از طريق مسيرهای 
التهابی وابسته به سيتوکين را درپی دارد. اشکال خاصی از سلول های آلوده به HPV ممکن است از 
مسيرهای متفاوت فرار ايمنی استفاده کنند و ويروس را برای سلول های ايمنی، به ويژه سلول های 
ارائه دهنده آنتی ژن غيرقابل تشخيص کنند. در نتيجه، علاوه بر انکوپروتئين های ويروسی، سلول های 
ارائه دهنده آنتی ژن و تعداد بيومارکرهای خوشه های تمايز CD)) بيان شده بر روی سطح آنها نقش 

اساسی در پيشرفت بيماری يا مهار تومورزايی دارند. 
  ،CD کلمات کليدی: ويروس های پاپيلومای انسانی، سلول های ارائه دهنده آنتی ژن، بيومارکرهای

سرطان دهانه رحم
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زمینه و هدف
ويروس هايی مانند ويروس پاپيلومای انسانی در سلول های خوش خيم و بدخيم پستان يافت شده و به 
عنوان عامل سرطان پستان مطرح شده اند، اگرچه اطلاعات متناقضی در مورد چگونگی ايجاد سرطان 
با  قبل  از  پستان  سرطان  به  مبتلا  بيماران  تعيين  مطالعه  اين  از  هدف  دارد.  وجود  ويروسی  پستان 

ويروس پاپيلومای انسانی در تبريز بود.

روش کار
 DNA در مجموع ۶۲ نمونه از بيماران مبتلا به سرطان پستان با خطر بالای بدخيمی برای يافتن
ويروس پاپيلومای انسانی با استفاده از روش PCR با پرايمرهای ويروسی انتخاب شده مورد مطالعه 

قرار گرفتند.

یافته ها
توالی های DNA HPV در ۱۴ نمونه سرطان پستان يافت شد که چهار مورد از آنها با خطر بالای 

بدخيمی مرتبط بودند.

نتیجه گیرى
ارتباط بين عفونت با ويروس پاپيلومای انسانی در بافت سرطانی به دلايل متعددی پيچيده است و 

يافته های ما ثابت نمی کند که HPV در سرطان پستان نقش دارد.
PCR ،کلمات کليدی: ويروس پاپيلومای انسانی، سرطان پستان

تعیین ویروس پاپیلوماى انسانى در بیماران مبتلا به سرطان پستان در تبریز 1399

۱. محدثه غفوری فرد ۲. ثنا فلاحی ۳. سپيده اسدی ۴. مرتضی اکبری ۵. مهدی مرزی ۶. علی بهادری

۱. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران.

۲. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران.

۳. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران.
۴. گروه بيوتکنولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی پيشرفته، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز-ايران

۵. گروه ميکروبيولوژی دارويی، دانشکده داروسازی، دانشگاه فنرباغچه، استانبول-ترکيه
۶. گروه ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
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زمینه و هدف
ويروس اپشتين بار يک ويروس تبخال است که از زيرخانواده Gamaherpes Virinea است. آلودگی به 
اين ويروس در همه جای دنيا وجود دارد و بيش از ۹۰ درصد کودکان زير شش ماه در کشورهای در 
حال توسعه به اين ويروس مبتلا هستند. بيماری مونونوکلئوز عفونی توسط اين ويروس ايجاد می شود 

که علائمی مانند سردرد، بی حالی، بی حالی و گلودرد ايجاد می کند. 

روش کار
۸۸ کودک با علائم بيماری عفونی نمونه خون گرفتند. پس از ۱۲ دقيقه چرخش، سلول های تک 
 EBV IgM بسته، نمونه ها از نظر ELISA هسته ای بازيابی شدند و سرم جدا شد. با استفاده از روش
غربالگری شدند. برای تاييد نمونه مثبت، تک آزمون (تکنيک سريع) و CBC Diff برای وجود و تعداد 

سلول های بزرگ که به لنفوسيت های آتيپيک نيز معروف هستند، انجام شد.

یافته ها
درصد   ۱۶ و  پسر  درصد   ۲۰ (شامل  بودند.  مثبت   IgM نظر  از   (٪۳۴) بيمار   ۳۰ يافته ها،  اساس  بر 
دختر). مونوتست در همه موارد مثبت بود و لنفوسيت های غير طبيعی در اسمير خون محيطی اين 

افراد مشاهده شد. هيچ ارتباط قابل تشخيصی بين جنسيت و عملکرد وجود نداشت.

نتیجه گیرى
همانطور که مشاهده می شود، تمامی اين آزمايش ها مکمل يکديگر هستند و تک  آزمايش و مشاهده سلول های 

غيرطبيعی می تواند به تشخيص آنتی بادی IgM EBV مثبت و مونونوکلئوز عفونی مشکوک کمک کند.
کلمات کليدی: EBV، کودکان، تک هسته ای عفونی

تعیین شیوع ویروس EPSTEIN-BARR (EBV) در کودکان مشکوك به 
مونونوکلئوز عفونى

۱. ثنا فلاحی ۲. محدثه غفوری فرد ۳. سپيده اسدی ۴. مهدی مرزی ۵. خليل ملکی ۶. علی بهادری

۱. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
۲. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
۳. دانشجوی کارشناسی علوم آزمايشگاهی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران

۴. گروه ميکروبيولوژی دارويی، دانشکده داروسازی، دانشگاه فنرباغچه، استانبول-ترکيه
۵. گروه پرستاری، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب-ايران

۶. گروه ميکروبيولوژی پزشکی، دانشکده علوم پزشکی سراب، سراب، ايران
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مقدمه
سرطان دهانه رحم چهارمين سرطان شايع در جهان مي باشد. پاپيلوما ويروس هاي تيپ ۱۶ و ۱۸ 
عامل ۷۰ درصد موارد سرطان دهانه رحم مي باشند.  واريانت های مختلف پاپيلوما ويروس تيپ ۱۸ 
از نظر سرطان زايی و توزيع جغرافيايی متفاوت هستند. دانستن وضعيت توزيع واريانت های مختلف 

پاپيلوماويروس تيپ ۱۸ از نظر مطالعات تکاملی، اپيدميولوژيکی و بيولوژيکی حائز اهميت است.
 E۶ هدف: در مطالعه حاضر وضعيت توزيع واريانت های مختلف پاپيلوماويروس تيپ ۱۸ براساس ژن

در نمونه های نرمال، پيش سرطانی و سرطانی مورد بررسی قرار گرفت.

روش کار
مطالعه حاضر يک مطالعه مورد شاهدي است. برروی ۹۹ نمونه آلوده به پاپيلوما ويروس تيپ ۱۸ 
(شامل ۶۳ نمونه نرمال، ۲۲ نمونه پيش سرطانی (CIN I-III)، ۱۴ نمونه سرطانی) به دوروش استفاده 
فنل کلروفرم و استفاده از کيت Roach استخراج صورت گرفت. با استفاده از پرايمرهاي اختصاصي 
ژن E۶ روي آنها nested PCR انجام گرفت. محصولات PCR تعيين توالي شدند و سپس با توالي هاي 
مرجع مقايسه گرديدند. . داده هاي پژوهش با برنامه SPSS مورد تجزيه و تحليل آماري قرار گرفتند.

نتیجه
  Aبه متعلق  سرطاني/سرطاني  پيش  و  نرمال  نمونه هاي  همه  که  مي دهد  نشان  مطالعه  اين  نتايج 
 sublineage به  متعلق   نمونه   ۸۶  ،۱۸ تيپ  پاپيلوماويروس  به  آلوده  نمونه   ۹۹ از  هستند.   lineage

A۴، ۶ نمونه متعلق به ،sublineage A۱   ۱نمونه متعلق به sublineage A۲،  ۱ نمونه متعلق به 
 sublineage A۳ و ۱ نمونه متعلق به sublineage A۵ بود و در ۴ نمونه واريته جديد رديابي شد. در 

  E6 بررسى وضعیت توزیع واریانت هاى مختلف  پاپیلوماویروس تیپ 18 براساس ژن
در نمونه هاى دهانه رحم زنان ایرانى

زهرا صلواتيها۱،  سميه جليلوند۲، ذبيح االله شجاع۳، سيدمهدی مرعشی۲

۱.دانشجوی دکترای تخصصی ويروس شناسی پزشکی.  دانشگاه علوم پزشکی ايران
۲. دانشيار ويروس شناسی پزشکی. دانشگاه علوم پزشکی تهران 

۳. دانشيار ويروس شناسی پزشکی. مرکز تحقيقات بيماری های نوپديد و بازپديد انستيتو پاستور ايران
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مقايسه با توالي پروتوتايپ در ۴ نمونه نرمال تغيير نوکلئوتيدي و تغييراسيد آمينه رخ داده است که 
قبلاً گزارش نشده است.

جغرافيايی  توزيع  و  زايی  سرطان  پتانسيل  در   ۱۸ تيپ  پاپيلوماويروس  مختلف  واريانت های  بحث 
متفاوت هستند.(۱) اعتقاد براين است که واريانت آفريقايی از پتانسيل سرطان زايی بالاتری نسبت 
به وايته های آسيايی-آمريکايی و اروپايی برخوردار می باشد. برهمين اساس سرطان دهانه رحم در 
است.(۴-۲)  شايع تر  هستند،  فراوان  آفريقايی)  که  lineage B,C(واريته های  آفريقا  مانند  مناطقی 
واريانت های مختلف پاپيلوماويروس تيپ ۱۸ توانايی متفاوتی در پيشرفت ضايعات از گريد پائين به 
گريد بالا دارند، زنان آلوده با lineage A در مقايسه با lineage B,C بيش از ۴ برابر شانس پيشرفت 
که  می دهد  نشان  حاضر  مطالعه  اند.(۵)  داشته  را  بالا  گريد  به  پائين  گريد  از  سرطاني  پيش  ضايعه 
در ايران sublineage A۴ (واريته اروپايی) غالب می باشد. هيچ ارتباط معناداری بين مراحل مختلف 

بيماری و واريته های پاپيلوماويروس تيپ ۱۸ وجود ندارد.
کلمات کليدی: پاپيلوما ويروس، تيپ lineage ،۱۸ و سرطان دهانه رحم

مقدمه
روش های  از  استفاده  اخيرا  می شود.  محسوب  حيات  تحديدکننده  بيماری های  از  يکی  سرطان 

ايمونوتراپی مانند ويروس های انکوليتيک به جای درمان های سنتی مورد توجه قرار گرفته اند.
ويروس های انکوليتيک، با فعال کردن سلول های ايمنی، ايمنی ضدتوموری و ضدويروسی القا می کنند 
نابود  را  تومور  (انکوليز)،  سرطانی  سلول های  ليز  و  ضدتوموری  ايمنی  ارتقای  فرايند  دو  طريق  از  و 

می کنند.
توانايی  سلول ها،  ليز  توانايی  خاص،  بافتی  به  گرايش  پوشش،  مانند  ويژگی هايی  بخاطر  ويروس ها 

تاثیر ویروس هاى انکولیتیک در درمان سرطان

زهراسادات ملک جعفريان۱، سپيده حسن زاده*۲و۳

۱- دانشجوی کارشناسی رشته علوم آزمايشگاهی، مرکز آموزش عالی علوم پزشکی وارستگان، مشهد، ايران.
۲- مرکز تحقيقات مقاومت ضد ميکروبی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران.

۳- گروه ميکروبيولوژی و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران.
نويسنده مسئول: دکتر سپيده حسن زاده، گروه علوم آزمايشگاهی، مرکز آموزش عالی علوم پزشکی وارستگان، آدرس: مشهد، ايران.  

Hasanzadehse@varastegan.ac.ir :ايميل

  
 

 
 

164



مواد  انتقال  برای  وسيله ای  عنوان  به  می توانند  ميزبان،  سيستم ايمنی  تعديل  و  سلول  در  توليدمثل 
ژنتيکی عمل کنند.

تنها تعداد محدودی از ويروس ها، ويروس های انکوليتيک هستند که به دو دسته ويروس های طبيعی 
مانند پاروويروس و ويروس های مهندسی ژنتيک شده مانند آدنوويروس طبقه بندی می شوند.

در نتيجه، ما معتقديم که ويروس درمانی که به عنوان يکی از اميدوارکننده ترين انواع درمان سرطان 
ظاهر شده، آينده روشنی داشته باشد.

روش پژوهش
اين تحقيق در سال ۲۰۲۲ با روش مرور سيستماتيک و با استفاده از کليدواژه های ويروس درمانی، 
 Science ،PubMed ويروس انکوليتيک، ايمونوتراپی، سرطان و درمان در پايگاه های مختلف از جمله
گنجاندن  معيارهای  شد.  انجام   (۲۰۱۹-۲۰۲۲) گذشته  چهارسال  در   Google Scholar و   Direct

مطالعات در بررسی ما، شامل مطالعات بالينی در مورد استفاده از ويروس های انکوليتيک برای درمان 
و  تکراری  موارد  تا  کرديم  غربال   PRISMA چک ليست  از  استفاده  با  را  مقاله   ۱۳۵ ما  بود.  سرطان 
نادرست را حذف کنيم. در نهايت، تحقيقات بالينی بر روی ويروس های انکوليتيک برای درمان سرطان 

را با ۱۵ مقاله انجام داديم.

نتایج
اين روش درمانی پس از ظهور فناوری مهندسی ژنتيک و اصلاح ژنوم ويروس ها رايج شد. اين فناوری 
به ما اين امکان را می دهد که گيرنده های ورودی تومورها را انتخاب کنيم، و با محدود کردن تکثير 

ويروس ها در سلول های توموری و افزودن ترانس ژن های درمانی، کارايی را افزايش دهيم.
در حال حاضر، سه محصول مبتنی بر انکوليتيک ويروس تاييد شده اند و شش محصول ديگر در فاز 
۳ مطالعات بالينی هستند. سه داروی تاييد شده، Rigvir برای درمان ملانوم، T-VEC برای درمان 

ملانومای متاستاتيک و Oncorine برای درمان تومورهای سر و گردن هستند.
راندمان  زيادی مانند  مزايای  دارای  ساير روش های ايمونوتراپی، انکوليتيک ويروس ها  مقايسه با  در 

کشتار بالا، هدف گيری دقيق، عوارض جانبی و هزينه کمتر هستند.

بحث و نتیجه گیرى
درمان سرطان يکی از دغدغه های امروز دنياست و استفاده از روش های ايمونوتراپی، می تواند نتايج 
قابل قبولی را به همراه داشته باشد. اين روش چالش هايی مانند حذف ويروس ها توسط کبد و سيستم 
نوع  اين  همچنين  دارد.  تومور  سلولی  خارج  ماتريکس  در  ويروس ها  محدود  انتشار  و  نفوذ  و  خونی 
درمان، به علت متفاوت بودن محيط فيزيکی بدن، اثر پايداری در افراد مختلف ندارد و در افراد دارای 
نقص سيستم ايمنی، نياز به تحقيقات بيشتری دارد. برای غلبه به اين چالش ها راهکارهايی مانند 
کارايی  با  ايمن تر  داروهای  توليد  مزانشيمی،  بنيادی  سلول های  مثل  سلولی  حامل های  از  استفاده 
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بيشتر و همچنين استفاده از تکنيک CRISPR ايجاد شده است تا تکثير ويروس ها را درون سلول های 
توموری افزايش داده و دوره بقای اين ويروس ها را در بدن بيماران بيشتر کنيم.

عوارض  از  جلوگيری  و  درمان  اثر  دقيق  مکانيسم  شدن  روشن  برای  بيشتری  مطالعات  و  تحقيقات 
جانبی اين ويروس ها مورد نياز است.

کلمات کليدی: ويروس درمانی، ويروس انکوليتيک، ايمونوتراپی، سرطان، درمان

مقدمه و هدف
اخيرا شکل پاتولوژيک جديدی از ويروس هپاتيت C به نام عفونت مخفی هپاتيت C با مشخصه حضور 
RNAويروس هپاتيت C در نمونه  های بافت کبد و/يا نمونه های سلول تک هسته ای خون محيطی 

(PBMCs) و عدم وجود RNA  ويروس هپاتيت C  قابل تشخيص در نمونه های پلاسما مشخص شده 
است. هدف از اين مطالعه بررسی شيوع عفونت مخفی ويروس هپاتيت C در بيماران همودياليزی بود.

مواد و روش ها  
از ۷۹ بيمار همودياليزی نمونه خون گرفته شد و سرم آنها از نظر وجود anti-HCV مورد بررسی قرار 
گرفت. سپس هر دو سرم و سلول های تک هسته ای خون محيطی  برای حضور RNA ويروس هپاتيت 

C توسط واکنش زنجيره ای پليمراز رونوشت معکوس Nested-PCR بررسی شدند.

نتایج
 anti-HCV در ۴ مورد از ۷۹ مورد (۵/۱ درصد) بيماران مثبت بود. از ۷۵ بيمار که از نظر anti-HCV

منفی بودند، ۷۱ نفر (۹۴/۷ درصد) نيز از نظر HCV RNA در نمونه های سرم منفی بودند اما پنج نفر 
از آنها برای HCV RNA در سلول های تک هسته ای خون محيطی مثبت بودند. در مجموع، از ۷۹ 
بيمار، HCV RNA در سلول های تک هسته ای خون محيطی پنج بيمار (۶/۳ درصد) شناسايی شد 

عفونت مخفى هپاتیت C سرونگاتیو در بیماران همودیالیزى: مطالعه شیوع

شهاب محمودوند ۱و۲، سميه شکری ۱و۲، آذرخش آذران ۱و۲، منوچهر مکوندی ۱و۲

۱ مرکز تحقيقات بيماری های عفونی و گرمسيری، پژوهشکده بهداشت، دانشگاه علوم پزشکی جندی شاپور اهواز، اهواز، ايران.

۲ گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی جندی شاپور اهواز، اهواز، ايران.
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اهمیت پژوهش
سرطان معده، يکی از مشکلات بالينی جدی بوده و در رتبه چهارمين تومور مرگبار در جهان قرار 
اين  جمله  از  که  هستند  مطرح  معده  سرطان  خطر  فاکتور های  به عنوان  مختلفی  عوامل  می گيرد. 
عوامل، پاتوژن های ميکروبی و ويروسی می باشند که به عنوان عوامل مهم در توسعه سرطان در نظر 
گرفته می شوند. تقريبا ۱۵-۱۳٪ سرطان های انسانی در سراسر جهان می توانند با عوامل عفونی مرتبط 
باشند. لذا بررسی اين عوامل عفونی و مکانيسم سرطان زايی آنها می تواند در پپيشگيری، کنترل و 

تصميم گيری های بالينی حائزاهميت باشد.

روش پژوهش
در اين مطالعه مروری، ابتدا عوامل مختلف ايجاد سرطان معده، با مطالعه آخرين مقالات از پايگاه های 
علمی معتبر از جمله pubmed و Google Schoar مورد بررسی قرار گرفتند. سپس با تمرکز بر روی 
عوامل عفونی EBV و H. pylori، اين مطالعه بطور جزيی تر انجام و ارتباط متقابل اين عوامل عفونی 

در پيامد بيماری با مقايسه مطالعات مختلف در اين حوزه، انجام شد.

تاثیر حضور همزمان EBV و H. pylori در سرطان معده

سيده عارفه ابراهيميان

دانشجوی دکتری تخصصی ويروس شناسی پزشکی، گروه ميکرو بشناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران 

که نشان می دهد اين بيماران دارای عفونت مخفی هپاتيت C بودند. تفاوت معنی داری بين فراوانی 
عفونت مخفی هپاتيت C و جنسيت مشاهده نشد (P=۰,۶). ژنوتيپ ويروس هپاتيت C در هر پنج 

مورد، ژنوتيپ ۳a بود.

نتیجه گیرى
مطالعه ما ميزان شيوع ۶/۳ درصد عفونت مخفی هپاتيت C را در بيماران همودياليزی نشان داد. با 
توجه به عوارض جدی و اهميت بالينی عفونت مخفی هپاتيت C در بيماران همودياليزی، روش های 
تشخيصی حساس برای شناسايی  RNAويروس هپاتيت C در سلول های تک هسته ای خون محيطی 

بايد برای همه بيماران همودياليزی اجرا شود.
 ،(Nested RT-PCR) کلمات کليدی: همودياليز، واکنش زنجيره پلی مراز رونويسی معکوس تو در تو

C عفونت مخفی هپاتيت
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نتایج
بر اساس مطالعات صورت گرفته، از ميان عوامل عفونی موثر در سرطان معده، EBV و ،H. pylori  به 
ترتيب با ۱۰٪ و۸۰٪ سرطان های معده همراه می باشند. هر کدام از اين عوامل عفونی در ايجاد سرطان 
معده از طريق مکانيسم های مختلف در ارتباط می باشند.يکی از اين مکانيسم ها، هايپرمتيلاسون جزاير 
CpG در پروموترژن های سرکوبگرتومور و کاهش بيان اين ژن ها و در نتيجه اختلال در تنظيم سيکل 

سلول می باشد که عفونت همزمان سبب درگوليشن ژن های سرکوبگرتومورمی گردد، بنابراين اختلال 
در تنظيم اين ژن ها برای توسعه سرطان بواسطه H. pylori و EBV لازم است. وضعيت اپی ژنتيک 
 H. دچار تغييرات می گردد. پروتئين های H. pylori در اثر عفونت همزمان با EBV سلول های آلوده به
pylori سبب ترويج تکثير سلول اپيتليال معده بواسطه EBV می شوند. بعلاوه، فاکتورهای ترشح شده 

از H. pylori سبب افزايش بيان ژن های EBV می گردند. EBV، ژن هايی از ميزبان را که سبب خنثی 
شدن cagA در H. pylori ميگردند، متيله و مهار ميکند ودر مقابل عفونت H. pylori به فعال شدن 
مجدد EBV کمک کرده و سبب افزايش لود DNA ويروس در خون می گردد. همچنين اثر بخشی 
داروی آسيکلووير در عفونت همزمان کاهش پيدا ميکند و ويروس تکثيرش را ادامه می دهد. بعلاوه 
عفونت همزمان اين دو پاتوژن سبب افزايش بقای سلول  ها،  گاستريت و التهاب مزمن وخيم تر نسبت 
به آلودگی با يک نوع پاتوژن در بيماران و افزايش خطر ابتلا به سرطان معده ،Intestinal  می گردد. 

بحث
تا امروز يافته های بالينی متعددی حضور عفونت همزمان هليکوباکتر پيلوری و ويروس اپشتين بار 
را در سرطان معده ثابت کردند. اما اينکه چطور اين پاتوژن ها، فاکتور های ميزبان و مسيرهای پايين 
دست را هدف قرار می دهند هنوز کاملا شناخته نشده است و نياز به تحقيقات بيشتر دارد. نحوه تعامل 
آنتی ژن های اين دو پاتوژن  و فهم اين مطلب که چرا فقط تعداد کمی از سلول های ميزبان هدف اين 

دوپاتوژن قرار می گيرند، می تواند موضوع جالبی برای تحقيقات آينده باشد.
H. pylori ،EBV ،کلمات کليدی: سرطان معده
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مقدمه 
وجود  امکان  اين  است.  سرطان  با  مرتبط  ويروسهای  مهمترين  از  اپشتين-بار (EBV) يکی  ويروس 
  EBNA-۱دارد که ويروس اپشتين-بار با سرطان دهانه رحم و تخمدان مرتبط باشد. توالی ناحيه
در سرطان های مختلف مرتبط با اپشتين-بار متفاوت گزارش شده است. اين مطالعه با هدف بررسی 
جهش در ناحيه انتهای کربوکسيل EBNA-۱ در بافت سرطانی دهانه رحم و تخمدان در مقايسه با 

افراد سالم انجام شد.

مواد و روش کار
۱۸ بافت پارافينه حاوی ويروس اپشتين-بار بيمار مبتلا به سرطان دهانه رحم و تخمدان به عنوان 
گروه آزمايش، و ۱۰ نمونه بافی کوت از داوطلبان سالم غيرسرطانی/ اپشتين-بار مثبت که از نظر 
استخراج  شدند.  مطالعه  وارد  کنترل  گروه  عنوان  به  بودند  همسان  بيماران  گروه  با  جنس  و  سن 
 DNAاز بافت های پارافينه بيماران و بافی کوت جداشده از خون افراد سالم  با استفاده از کيت انجام 
  EBNA-۱ و بررسی دومين های انتهای کربوکسيلی EBNA-۱ برای تکثير ژن Nested-PCR .شد
انجام گرديد. توالی يابی سانگر و آناليز فيلوژنتيک برای ارزيابی توالی ها با نرم افزار MEGA-۷ انجام 

شد.

نتایج
جهش های   نمونه ها P-Ala بود.  همه  زيرگروه EBNA۱ در  که  داد  نشان  توالی ها  تحليل  و  تجزيه 
 A۱۸۸۷Gو G۱۸۹۱A به ترتيب در دو و يک نمونه از بيماران مبتلا به سرطان دهانه رحم و تخمدان 
مشاهده شد. جهش G۱۵۹۵T نيز در ۴ توالی جداشده از بيماران مبتلا به سرطان تخمدان ديده شد. 

.(۰,۰۵<P) فراوانی جهش ها در بيماران و گروه کنترل از نظر آماری معنی دار نبود

بحث و نتیجه گیرى
بر اساس نتايج،  P-Ala زيرگروه غالب ويروس اپشتين-بار در تمام نمونه ها بود. توالی ناحيه انتهای 

ارزیابى توالى ناحیه انتهاى کربوکسیلى EBNA-1 ویروس اپشتین-بار در سرطان 
دهانه رحم و تخمدان در مقایسه با افراد سالم

فاطمه سادات حسينی طباطبايی۱، جمال سروری۱، سيد يونس حسينی۱، محمد علی هاشمی۱، اکبر صفايی۲

۱. گروه ويروس شناسی و باکتری شاسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی شيراز، شيراز،  ايران.
۲. گروه پاتولوژی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی شيراز، شيراز،  ايران.
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کربوکسيل EBNA-۱ ممکن است تأثيری در بيماريزايی ويروس اپشتين-بار در سرطان دهانه رحم 
و تخمدان نداشته باشد. برای تأييد اين نتايج، تحقيقات بيشتر مورد نياز است.

EBNA-۱ ،کلمات کليدی: ويروس اپشتين-بار، توالی يابی، سرطان دهانه رحم، سرطان تخمدان

سابقه و هدف
در مطالعات اخير نقش احتمالی ويروس های سرطان زا در سرطان مثانه مطرح شده است، لذا مطالعه 
حاضر با هدف شناسايی و تعيين کمی انکوژن Large Tumor Antigen ويروس BK در نمونه های 

بيماران مبتلا به سرطان مثانه و مقايسه آن با گروه کنترل غير سرطانی انجام شد.

روش پژوهش
اين مطالعه مورد-شاهدی بر روی ۱۱۳ بيمار مراجعه کننده به بيمارستان های شهرستان بابل در طی 
سال ۱۳۹۸ تا ۱۳۹۹ انجام شد که ۶۱ بيمار مبتلا به سرطان مثانه به عنوان گروه مورد و ۵۳  بيمار 
بدون سابقه سرطان مثانه و سابقه تومور مثانه در سيستوسکوپی به عنوان گروه شاهد بررسی شدند. 
نمونه بافت تومورال در تمامی بيماران مبتلا به سرطان مثانه در طی جراحی TUR-BT؛ و نمونه 
افراد شاهد توسط سيستوسکوپی به صورت تازه (Fresh) گرفته شد.DNA  ژنومی از بافت های تازه 
استخراج و با روش Real-time PCR مورد بررسی قرار گرفت. بار ويروسی BKPyV به عنوان تعداد 

کپی ويروسی در هر سلول تعيين شد. 

یافته ها
در بررسی بار ويروسی بصورت  Copies per cell ميانگين تعداد کپی ژنوم BKPyV در گروه مورد 
همچنين   .(P<۰/۰۰۱) بود   (۰,۲۱±۰,۲۹) شاهد  گروه  از  بيشتر  داری  معنی  بطور   (۶۱,۱± ۲,۶۲)
شانس سرطان مثانه با افزايش بار ويروسی BKPyV بيش از ۱۰ برابر (OR=۱۰/۶۴ ،P=۰/۰۰۲) و با 

تعیین کمى ژنوم پولیوماویروس BK در نمونه هاى بیماران مبتلا به سرطان یوروتلیال 
مثانه و مقایسه آن با بافت غیر سرطانى مثانه

علی  پاشا۱،  اکبرزاده  اباذر  طاهری۳،  نازنين  پور۲،  يحيی  موعودی۱،يوسف  عمادالدين  نيا۱،  کمالی  رضا  حميد 
بيژنی۴،فرزين صادقی۵

 ۱گروه ارولوژی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی بابل، بابل، ايران
مرکز تحقيقات بيماری های عفونی و گرمسيری، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکی بابل۲

مرکز پژوهش های دانشجويی، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکی بابل۳
 ۴گروه پزشکی اجتماعی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی بابل، بابل، ايران 

مرکز تحقيقات زيست شناسی سلولی و مولکولی، پژوهشکده سلامت، دانشگاه علوم پزشکی بابل۵
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مقدمه
آملوبلاستوما يک تومور ادنتوژنيک فک و صورت شايع است. ويروس پاپيلومای انسانی (HPV) يکی از 
عوامل خطر اصلی آملوبلاستوما در نظر گرفته می شود. پژوهش حاضر با هدف بررسی وجود HPV در 

آملوبلاستوما در نمونه های بلوک های پارافين بيماران  با استفاده از تکنيک  PCR می باشد.

مواد و روش ها
اين مطالعه بر روی ۷۷ بلوک بافتی تثبيت شده با فرمالين و پارافينه که از آرشيو گروه آسيب شناسی 
دانشکده دندان پزشکی مشهد و بيمارستان قائم (عج) مشهد تهيه شد، انجام شد. پارافين زدايی و 
استخراج DNA در نمونه ها مطابق با دستورالعمل های کيت استخراج DNA ژنومی YTA انجام شد. 
نرم  در  داده ها  تحليل  و  تجزيه  شد.  بررسی  نمونه ها  وجود HPV در   ، PCR آزمايش  انجام  از  پس 
افزار SPSS نسخه ۲۰ با استفاده از آمار توصيفی (جدول توزيع فراوانی و نمودارها)، مجذور کای و 

رگرسيون لجستيک انجام شد.

بررسى ویروس پاپیلوماى انسانى (HPV) در بلوك هاى  پارافینى بیماران مبتلا به 
آملوبلاستوما 

فرناز مهاجرتهران ۱،  رضا زارع ۲

۱مرکز تحقيقات دندانپزشکی مشهد، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد،  ايران 
۲مرکز تحقيقات دهان فک و صورت،  دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران

مصرف سيگار و مواد مخدر بيش از ۶ برابر (OR=۶/۷۷ ،P=۰/۰۰۱) افزايش می يابد. در مقايسه بار 
ويروسی BKPyV در دو گروه BCG مثبت و منفی، ميانگين در افراد  BCGمثبت ۱,۶±۱,۴۱ و در 

 .(P=۰/۹۶۴) افراد منفی ۳,۳۴±۱,۸۹ بدست آمد

نتیجه گیرى
يافته های اين مطالعه حاکی از نقش احتمالی ويروس BK در ايجاد سرطان مثانه می باشد. همچنين 
بر مبنای بار ويروسی در گروه مورد و شاهد؛ ويروس BK به عنوان عامل خطر در ايجاد سرطان مثانه 
شناسايی شد. اين نتايج بايد با مطالعات اپيدميولوژيک و ويروس شناسی بيشتر در سراسر جهان در 

مورد نقش BKPyV در UBC تاييد شود.
کلمات کليدی: سرطان مثانه،  پوليوماويروس real-time PCR،BK کمی
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یافته ها
از ۷۷ ضايعه، ۲۰ مورد فوليکولی، ۴ مورد آکانتوماتوز، ۳ مورد سلول بازال، ۸ مورد دسموبلاستيک، 
  HPV۱۷ مورد يون سيستيک و ۲۵ مورد پلکسی فرم بودند. علاوه بر اين، پنج نمونه (۶,۵٪) از نظر
مثبت بودند HPV .در يک مورد فوليکولی، دو مورد يون کيستيک و دو مورد پلکسی شکل تشخيص 

داده شد.

نتیجه گیرى
با توجه حجم کم تعداد فراد وارد مطالعه و همچنين به دليل شيوع کم HPV در ضايعات مورد بررسی، 
نمی توان نتيجه گرفت که ويروس در علت و پاتوژنز ضايعات نقش دارد. بنابراين، برای نتايج دقيق تر، 

بايد بررسی های بيشتری روی نمونه های بزرگتر انجام شود.
 Human Papillomavirus (HPV) ,Ameloblastoma ,Polymerase Chain کليدی:  کلمات 

Reaction (PCR) ,desmoblastic ,unicystic

سابقه و هدف
دهان (OSCC) قبلا  سنگفرشی  سلول  کارسينوم  انسانی (HPV) با  پاپيلومای  ويروس  بين  ارتباط 
تاييد شده است. با اين حال، ارتباط بين ويژگی های دموگرافيک  و کلينيکوپاتولوژيک اين ضايعه با 

تشخيص مولکولی HPV در بافت توموری بيماران،OSCC   به اندازه کافی بررسی نشده است.

مواد و روش ها
در اين مطالعه مقطعی، ۵۷ بيمار مبتلا به OSCC وارد مطالعه شدند. برای تشخيص HPV از بررسی 
مولکولی ژن های MY۰۹ و    MY۱۱    با استفاده از تکنيک Realtime-PCR  استفاده شد  .سطح 

معنی داری  P <۰,۰۵ در نظر گرفته شد.

یافته ها

بررسى میزان آلودگى به ویروس پاپیلوماى انسانى در بافت تومورى بیماران مبتلا به 
سرطان سلول سنگفرشى دهان  و ارتباط آن با شاخص هاى کلینیکوپاتولوژیک 

فرناز مهاجرتهران ۱،  نوشين محتشم۱،  رضا زارع ۲

۱مرکز تحقيقات دندانپزشکی مشهد، دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد،  ايران 
۲مرکز تحقيقات دهان فک و صورت،  دانشگاه علوم پزشکی مشهد، مشهد، ايران
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در مجموع کل بيماران مورد مطالعه , ۲۴  بيمار مبتلا به سرطان در مرحله پيشرفته (۴۲/۱٪) بودند. 
بيماران با  I  Grade بيشترين فراوانی را در همه بيماران داشتند (۵۹/۶٪).   در بين تمام بافت های 
توموری و مارژين سالم بيماران مورد مطالعه،  در ۷ بيمار (۱۲,۳٪) در بافت تومور و ۲ مورد (٪۳,۵) 
در مارژين سالم بيماران،  ويروس HPV مشاهده شد.  .(P=۰,۰۱) بين  gradeو آلودگی به HPV در 
بيماران OSCC تفاوت معنی داری وجود داشت. (P=۰,۰۱)  مطالعه ما افزايش قابل توجهی در عفونت 

 (P<۰,۰۵).اوليه نشان داد stage پيشرفته  نسبت به گروه stage  در گروهHPV 

 نتیجه گیرى
يافته های مطالعه ما نشان داد که بين عفونت HPV در بيماران OSCC با سن، stage و  grade در 
بيماران ارتباط معنی داری وجود دارد. به طور خلاصه، يافته های ما بر اساس تجزيه و تحليل تکنيک 
Real time PCR،  نقش بالقوه عفونت HPV را در نقش بدخيمی های OSCC به طور قابل توجهی 

نتيجه گيری کرد.
Oral squamous cell carcinoma, human papillomavirus, stage, Grade :کلمات کليدی

Introduction
Human papillomavirus (HPV) is one of the most important viral agents 
that are associated with several classes of cancers in humans. The aim of 
our study investigated the association of HPV with esophageal cancer in 
East Azerbaijan Province, Northwest of Iran.
Methods
140 paraffin-embedded specimens of esophageal tissue [70 patients with 
esophageal cancer as case group and those without diagnosed tumor in 
esophagus tissue as control (n=70)]  were investigated using nested 
polymerase chain reaction (Nested-PCR) with primer design for the L1 

Association of human papillomavirus in esophageal 
Cancer.

Mahin Ahangar Oskouee a, b,,  Zahra sadeghiana, Arezoo Azadia
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region of HPV genome and then  positive PCR products were sequenced 
to determine HPV type.
Results
HPV DNA was isolated in 20 (28.57%) of the 70 paraffin-embedded tissue 
specimens of esophagus cancer. In contrast, all cases of the control group 
were reported negative for the HPV genome. Sequence analysis revealed 
that HPV types 16 and 18 are the most frequent types of HPV identified in 
this study.
Conclusion
The prevalence of HPV in esophageal cancer can vary depending on 
geographic location and other factors. Based on our findings in this study, 
HPV infection may possibly contribute to an increased risk of esophageal 
cancer in a group of patients in Tabriz.
Keywords: Human Papillomavirus (HPV), Esophageal Cancer (EC), 
Tabriz.

هدف و اهمیت پژوهش
خانواده  (از   Foveavirus جنس  به  متعلق   (Apricot latent virus-ApLV) زردآلو  نهان  ويروس 
زردآلو  درختان  روی  از  بار  اولين  ويروس  اين  می باشد.   (Tymovirals راسته   ،Betaflexiviridae

(Prunus armenica) در اروپا شناسايی و گزارش شد و متعاقبا در سال های اخير از درختان ميوه 
زردآلو و آلو (Prunus domestica) در ايران شناسايی شده است. درختان ميوه هسته دار به دليل 
روش تکثير رويشی از طريق پيوند و قلمه، مستعد بروز آلودگيهای ويروسی می باشند زيرا در صورت 
به  نيز  درخت  آن  از  شده  تهيه  پيوندک های  و  قلمه  اکثر  تقريبا  ويروس،  به  مادری  درخت  آلودگی 

معرفى یک میزبان جدید براى ویروس نهان زردآلو در ایران

رضا پوررحيم ۱*، شيرين فرزادفر ۱، محمدرضا رضاپناه ۱

pourrahim@yahoo.com  ،۱-موسسه تحقيقات گياهپزشکی کشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، تهران
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ويروس آلوده بوده و در نتيجه نهال توليدی نيز دارای آلودگی ويروسی و بيماری مربوطه خواهد بود. 
از اينرو اطلاع از ويروسهای بيمارگر در درختان ميوه هسته دار و رديابی و پايش آلودگيهای ويروسی 

يکی از نيازهای اوليه برای مديريت اين قبيل بيماری ها در درختان ميوه می باشد. 

روش پژوهش
غرب  شمال  در   (Prunus persica) هلو  ميوه  درختان  در   ApLV آلودگی  وضعيت  بررسی  اين  در 
کشور مورد بررسی قرار گرفت. تعداد ۲۴ نمونه سرشاخه و برگ از درختان هلو از استانهای اردبيل، 
 ApLV آذربايجانشرقی و آذربايجانغربی جمع آوری شد. وضعيت آلودگی اين نمونه ها از نظر آلودگی به
با استفاده از روش RT-PCR و بکارگيری آغازگرهای اختصاصی اين ويروس مورد بررسی قرار گرفت. 

نتایج
نتايج آزمون نشان دهنده تکثير قطعه دی.ان.ای بطول مورد انتظار حدود ۲۰۰ جفت باز در ۳ نمونه 
بود. توالی نوکلئوتيدی اين قطعات تعيين و با استفاده از ابزار BLAST (پايگاه اطلاعاتی NCBI) با 
تواليهای نوکلئوتيدی موجود در بانک ژن (GenBank) مورد مقايسه قرار گرفت. تواليهای بدست آمده 
در اين تحقيق دارای بيشترين مشابهت (بالای ۹۵٪) با توالی گزارش شده در خصوص ژن پروتئين 
 RT-PCR از ديگر مناطق جهان بود. نمونه های مثبت در آزمون ApLV پوششی جدايه های ويروس
انتخاب شده و عصاره آنها روی گياه توتون Nicotiana occidentalis مايه زنی مکانيکی شد. حدود 
سه هفته پس از مايه زنی، آلودگی سيستميک ويروس ApLV در اين گياهان با استفاده از آزمون 

RT-PCR و آغازگرهای اختصاصی، مورد بررسی و تاييد قرار گرفت. 

بحث و نتیجه گیرى
مجموعه اين نتايج تاييد کننده آلودگی نمونه های هلو به ويروس ApLV بود. ويروس نهان زردآلو قبلا 
از روی درختان زردآلو و آلو در ايران رديابی شده است ولی اين اولين گزارش از وقوع آلودگی ويروس 

ApLV در درختان هلو در ايران می باشد. 

کلمات کليدی: فوواويروس، بتافلکسيويريده، هلو
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هدف و اهمیت پژوهش
در  آلوده  باغبانی  قيچی  و  پيوند  چاقوی  با  شبه ويروسی  و  ويروسی  بيماری های  از  تعدادی  انتقال 
 Citrus yellow vein) مرکبات تا کنون به اثبات رسيده است. ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات
clearing virus)، عامل بيماری جديد ويروسی با پتانسيل بالای خسارت زايی است که پراکنش آن 

محدود به تعدادی از کشورهای منطقه است. گسترش اين ويروس در ايران از سال ۱۳۹۵ در برخی از 
 (C. limon) و ليمو (Citrus aurantifolia) مناطق کشت مرکبات کشور مورد توجه قرار گرفت. نارنج
دو ميزبان  شناخته شده اين ويروس به شمار می روند که علائم مشخص آلودگی ويروسی در آنها ظاهر 
می شود. نظر به اهميت اين بيماری، قابليت انتقال ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات با ابزار در اين 

دو ميزبان مورد بررسی قرار گرفت.

روش پژوهش
۳۰ گياهچه جوان آماده پيوند از هر يک از ميزبان های نارنج و لمون پرورش يافته در بستر ضدعفونی  
شده حاوی کوکپيت، پرليت و ماسه (۲۵:۲۵:۵۰)، به عنوان گياهان گيرنده و نهال ليموی آلوده به 
به   (MN۵۴۷۳۲۸ ژن؛ بانک  (رس شمار  رگبرگ روشنی زرد مرکبات  ويروس   LIE۲ ايرانی   جدايه 
عنوان گياه دهنده مورد استفاده قرار گرفت. تمام سطح تيغه جراحی استريل با دو بار برش زير پوستی 
شاخه گياه دهنده آلوده شد. سپس ۵۰ برش مورب به عمق حدود ۳ ميلی متر با اين تيغه در بافت 
ساقه گياهچه های نارنج و لمون، ۲۵ سانتی متر بالاتر از سطح خاک انجام و محل زخم با پارافيلم 
پوشانده شد. اين گياهان به همراه گياهچه های شاهد زخمی شده با تيغ استريل آغشته به آب مقطر 

استريل در گلخانه با دمای  ۳± ۲۲ درجه سانتی گراد نگهداری شدند. 

نتایج
پس از سربرداری و با پيدايش جست های جديد، علائم شاخص بيماری بر خلاف گياهان شاهد، به 

ترتيب در ۲۰ و ۲۶/۷ درصد گياهچه های نارنج و لمون آلوده به ويروس مشاهده شد. 

نقش ابزار باغبانى آلوده در انتقال جدایه ایرانى ویروس رگبرگ روشنى زرد 
مرکبات 

رضا مقصودی۱، سعيد نصراالله نژاد۲، سيروس آقاجانزاده۳، سيد مهدی بنی هاشميان۴

۱و۲ بخش گياهپزشکی دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبيعی گرگان
۳و۴ پژوهشکده مرکبات و ميوه های نيمه گرمسيری، موسسه تحقيقات علوم باغبانی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی
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بحث و نتیجه گیرى
اين نتايج نشان داد که ابزار باغبانی آلوده در انتقال جدايه ايرانی ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات 

نقش دارد.
کلمات کليدی: ويروس رگبرگ روشنی زرد مرکبات، لمون، نارنج 

Background and Objectives
Transmission of a number of virus and virus-like diseases of citrus by 
grafting and pruning tools has been proven so far. Citrus yellow vein 
clearing virus is the causal agent of an emerging disease of citrus that is 
limited to a number of countries in the region. The spread of the virus has 
been considered since 2016 in some citrus growing areas of Iran. Sour 
orange (Citrus aurantifolia) and lemon (C. limon) are two well-known 
hosts of the virus that show specific symptoms. Due to the importance of 
the disease, the transmissibility of Citrus yellow vein clearing virus with 
tools was investigated in these two hosts.
Materials and Methods
30 young seedlings ready for grafting from any of sour orange and lemon 
hosts grown in disinfected bed containing cocopeat, perlite and sand 
(50:25:25) were used as receptor plants. The entire surface of the sterile 
surgical blade was twice sliced through the stem bark of the grafted donor 
plant infected with Iranian isolate LIE2 of the virus (Genbank accession 
N.; MN547328). This blade was then used for inoculation of the receptor 
plants. 50 diagonal cuts per plant about 3 mm deep were made 25 cm 

The role of contaminated horticultural tools in the 
transmission of Iranian isolate of Citrus yellow vein 

clearing virus 
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above the soil and wrapped with Parafilm. These plants and control plants 
inoculated with sterile distilled water were decapitated were maintained in 
a greenhouse at 22 ± 3 °C. 
Results
Unlike control plants, the symptoms of the disease were observed 
respectively in 20% and 26.7% of the infected sour orange and lemon 
seedlings.
Discussion
These results showed that contaminated horticultural tools are involved in 
the transmission of Iranian isolates of Citrus yellow vein clearing virus.
Keywords: Citrus yellow vein clearing virus, Lemon, Sour orange

مقدمه
از  يکی   ،Virgaviridae خانواده  اعضای  از   (Tomato mosic virus ,ToMV) ويروس موزائيک گوجه فرنگی
مهمترين ويروس های گوجه فرنگی در ايران و دنياست که باعث کاهش کيفيت وکميت اين محصول می شود. 
اين ويروس علائمی شامل موزائيک ، نخی شدن و بدشکلی برگ و ميوه را درگوجه فرنگی ايجاد می کند. تحقيقات 
نشان داده است که برخی از ميکروآران ای های ( microRNAs )  ميزبان می توانند ويروس های گياهی را مورد 

هدف قرار داده  و موجب کاهش خسارت و ميزان علاِئم درآنها شوند. 

روش ها
در اين تحقيق با استفاده از روش بيوانفورماتيکی  RNA hybrid ، امکان اتصال microRNA (miRNA) های 
 miRNA  مختلف ميزبان به ژنوم جدايه ايرانی ويروس موزائيک گوجه فرنگی  مورد بررسی قرار گرفت.  توالی های
روی  شده  منتشر  داده های  ساير  و   (/http://www.mirbase.org  ،۲۲ miRBase  (نسخه  از  گوجه فرنگی 

پیش بینى in silico میکروآران اى هاى تولید شده در گوجه فرنگى علیه جدایه 
ایرانى ویروس موزائیک گوجه فرنگى

ندا خوش خطی، اميد عينی، داودکوليوند

۱- دکترا، گروه گياهپزشکی، دانشکده کشاورزي، دانشگاه زنجان، ايران
۲- دانشيار، گروه گياهپزشکی، دانشکده کشاورزي، دانشگاه زنجان، ايران
۳- دانشيار، گروه گياهپزشکی، دانشکده کشاورزي، دانشگاه زنجان، ايران
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 miRNA های گوجه فرنگی بازيابی شدند و سپس با ژنوم ويروسی هيبريد شدند. 

نتایج
نتايج اين تحقيق نشان داد که  ژن حرکتی ويروس(MP) توسط miR394, miR160a و miR9476 و ژن 
تکثيری ويروس (RDRP)  توسط miR1919a و miR408 مورد هدف قرار  می گيرند .  همچنين  ژن پوششی 

 ويروس (CP)   توسط ,miR396a  miR168a, miR166b و miR10531 ميزبان مورد هدف قرار می گيرد. 

بحث 
عمل  و  شده  فعال  بيماری زا  عوامل  برابر  در  گوناگون  دفاعی  مسير های  و  روش ها  از  مجموعه ای  گياهان  در 
می نمايند. نتايج اين تحقيق نشان داد که گروه  های مختلفی از miRNA های ميزبان می توانند ويروس مطالعه 
شده را مورد هدف قرار دهند. برخی از اين miRNA ها، درسيستم دفاعی گياهان نقش دارند و از اين رو 
شناسايی آنها اهميت پيدا می کند. مطالعات تکميلی در آينده در مورد نقش اين miRNA ها در گوجه فرنگی، 

می تواند پاسخ اين گياهان به عفونت ToMV و توسعه علائم در آن ها را آشکار سازد. 
کلمات کليدی: بيوانفورماتيک، RNA هيبريد، ميکروآران ای، ويروس موزائيک گوجه فرنگی

Introduction
Interferon-induced transmembrane protein 3 (IFITM3) plays a critical 
role in the adaptive and innate immune response by preventing membrane 
hemifusion between the host and viral cell cytoplasm. This study aimed to 
evaluate whether IFITM3 rs12252 polymorphism is related to an increased 
mortality rate of coronavirus disease 2019 (COVID-19). 
Methods
The IFITM3 rs12252 polymorphism was genotyped using the amplification 

Impact of Interferon-induced Transmembrane Protein 
3 Gene rs12252 Polymorphism on COVID-19 Infection
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refractory mutation system-polymerase chain reaction (ARMS-PCR) in 
548 dead and 630 improved patients positive for severe acute respiratory 
syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2). 
Results: In the present study, the minor allele frequency of IFITM3 rs12252 
(C) was significantly more frequent in dead patients than in improved 
cases. The results of the multivariate logistic regression analysis indicated 
that the lower lipid profiles, PCR Ct value, 25-hydroxyvitamin D, and 
uric acid and higher levels of erythrocyte sedimentation rate (ESR), liver 
enzymes, and creatinine, and IFITM3 rs12252 CC genotypes were related 
to the COVID-19 infection mortality. 
Conclusions
In summary, our findings demonstrated a possible link between the mortality 
of COVID-19 infection, the CC genotypes of IFITM3 rs12252, and clinical 
parameters. Further investigations are required worldwide to prove the link 
relationship of COVID-19 mortality with host genetic factors. 
Keywords: Interferon-induced transmembrane protein 3, Coronavirus 
disease 2019, severe acute respiratory syndrome coronavirus 2    

Background
Rabies in Iran is endemic and the most important zoonosis in the country. 
Rabies is a viral disease that is transmitted from warm-blooded animals 
to humans and is associated with acute encephalitis in humans and other 
mammals, with the appearance of nearly 100% deadly symptoms. So far, 

Determination of the state of knowledge and attitudes 
of the general population of selected provinces in rabies 

prevention in the year 2021
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no drug treatment has been received for rabies. It has been shown that 
preventive immunization, avoidance of contact with animals and pre-
exposure prophylaxis can be effective. 
Aim and importance of research
This study measured the knowledge and attitude of the general public with 
any level of education, age, or occupation about rabies.
Materials and Methods: In this study, a WHO-based questionnaire on a 
similar study in Cambodia in 2015 and during an international workshop 
was used after localization and validation. This study is based on a multi-
response questionnaire and, sometimes, a short description based on 
Likert’s standard and completed online or in person. Statistical analysis of 
the obtained results is performed using SPSS software.
Results: The questionnaire comprised 64 items, covering five major 
domains, including ‘demographics and background history’ (19 items), 
knowledge about animal rabies (14 items), knowledge about human rabies 
(10 items), attitude towards rabies prevention in animals (6 items), and 
practice towards rabies prevention and control in human and animal (14 
items). In this pilot study, the questionnaire was mainly filled by young 
(mean age= 28.6, SD= 10.3 years) females (63.3%) who had a university-
level educational background (36.7%). Median scores of participants’ 
knowledge of animal and human rabies were 10 (IQR= 7, 11) and 9 (IQR= 
7, 11), respectively. The median score of attitude items was 55 (IQR= 45, 
57) showing proper attitude towards rabies prevention and control.
Conclusion
The KAP-Rabies questionnaire appeared to be feasible, valid and reliable 
for assessing KAP towards rabies in the general population of Iran. The 
questionnaire can be used in large-scale surveys in the future. Information 
from such surveys can guide prevention and control efforts, and help us 
evaluate the impact of current and upcoming interventions.
Keywords: Rabies, Knowledge, Attitude, Practice, General Population, 
Persian, Iran
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مقدمه، هدف و اهمیت پژوهش
در دسامبر ۲۰۱۹، انتقال از انسان به انسان, بيماری تنفسی (پنومونی) همراه با تب و خلط در دستگاه 
تنفسی به نام کوويد-۱۹ کشف شد. آميلوئيد سرم A (SAA) يک پروتئين پلاسما فاز حاد است که 
از نظر تشخيصی در شرايط پاتولوژيک مانند بيماری های ويروسی برتر از CRP است. در اين مطالعه با 

هدف تعيين نقش احتمالی SAA در تشخيص زودهنگام بيماری کوويد-۱۹ انجام شد. 

روش پژوهش
 Science ،Scopus ، PubMedبرای شناسايی مطالعات مرتبط، پايگاه های اطلاعاتی بين المللی شامل
Web of Science  ،Embase ،Cochrane ،Directو Google Scholar را بدون محدوديت زمانی تا 

ژوئن ۲۰۲۱ جستجو کرديم. همچنين، فهرست مرجع مطالعات مربوطه برای يافتن تمامی مقالات 
موجود در اين زمينه به صورت جداگانه بررسی شده است. خلاصه تفاوت ميانگين استاندارد شده 

 (SMD)با استفاده از متاآناليز اثرات تصادفی برآورد شد.

نتایج
در مجموع ۳۹۴ مقاله مرتبط  از جستجوی اوليه شناسايی شد. پس از حذف موارد تکراری و مطالعه 
عنوان، چکيده و بررسی متن کامل، ۶ مطالعه وارد فراتحليل شدند. تفاوت معنی داری بين ميانگين 
 ٪(SMD=-۰,۹۱, ۹۵بين بيماران مبتلا به فرم شديد بيماری در مقايسه با گروه های غير شديدSSA 
داشت.  کنترلCI: ۱,۱۸, ۸,۱۸) ٪ (SMD=۴,۶۸, ۹۵ وجود  گروه  با  و   ۱,۵۹, -۰,۲۳) -CI: ۱,۱۸

سرم آمیلوئید A به عنوان عامل تشخیص زودهنگام بیمارى کووید 19: یک بررسى 
سیستماتیک و متاآنالیز

ايمان اوليائی۱،۲، نسترن سعادت۳، شهاب محمودوند۲، حسين وکيلی مفرد۴، سلمان خزايی۵، نسترن انصاری۲،۶، 
راضيه امينی۷، فريد عزيزی جليليان۲،۶ *

.iman.opi@gmail.com :۱. کميته تحقيقات دانشجويی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. ايميل
۲. گروه ويروس شناسی پزشکی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران.

۳. گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان، کرمان، ايران.
vakili_hn@ :۴. گروه علوم کتابداری و اطلاع رسانی پزشکی، دانشکده پيراپزشکی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. ايميل

.yahoo.com
.salmankhazaei۶۱@gmail.com :۵. مرکز تحقيقات علوم بهداشتی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. ايميل

ansarinastaran@ :۶. مرکز بيماری های عفونت های ويروسی نوظهور و نوظهور، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. ايميل
yahoo.com

aminra۱۴@gmail.com :۷. مرکز تحقيقات پزشکی مولکولی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. ايميل
نويسنده مسئول: فريد عزيزی جليليان، گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی همدان، همدان، ايران. شماره 

 azizifarid@gmail.com :تلفن: +۹۸۹۱۸۰۱۸۹۰۲۹، ايميل
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مقدمه 
ويروس  بالينی  تظاهرات   ،(COVID-۱۹)  ۲۰۱۹ کروناويروس  گيری  همه  بيماری  شروع  زمان  از 
دستخوش تغييرات زيادی شد. گزارشات زيادی در مورد علائم گوارشی در بيماران وجود دارد. هدف 
نمونه های  از  شده  جدا  ويروس  ژنوم  روی  بر  SNV ها  ارزيابی  و  فيلوژنتيک  دقيق  انجام  مطالعه  اين 
مدفوع بيماران مبتلا به کوويد-۱۹ دارای علائم گوارشی است که ميتواند به درک بهتر پاتوژنز ويروس 

کمک کند.

روش پژوهش
در مطالعه حاضر ۲۰ نمونه مدفوع با رضايت کتبی از بيماران کوويد-۱۹ جمع آوری شد. اسيد نوکلئيک 
ويروس از نمونه ها استخراج شد و ژنوم ويروس در نمونه ها با استفاده از روش RT-PCR تأييد شد. سه 
ژن nsp۱۲ ،S و nsp۲ با استفاده از روش واکنش زنجيره ای پليمراز رونويسی معکوس و پرايمرهای 
اختصاصی تکثير شدند. هم ترازی توالی چندگانه انجام شد و درخت فيلوژنتيک توسط نرم افزار مگا بر 

اساس روش اتصال همسايه ترسيم شد.

حفظ توالى جزئى NSP-2، NSP-12 و Spike ویروس SARS-CoV-2  جداسازى 
شده از نمونه هاى مدفوع  شهرستان آبادان

(حفظ توالى جزئى گلیکوپروتیینهاى سطحى، غیرساختمانى هاى 2و12 ویروس سارس کوو2-  جداسازى شده از 
نمونه هاى مدفوع  شهرستان آبادان)

ثمانه عباسی۱*

۱- استاديار ويروس شناسی-دانشکده پزشکی- گروه ميکروب شناسی- دانشگاه علوم پزشکی آبادان- آبادان- ايران

نتايج آزمون beggs و egger نشان می دهد که هيچ شواهدی از سوگيری انتشار در SMD گزارش 
شده وجود ندارد.

بحث و نتیجه گیرى
  COVID-۱۹ممکن است به طور بالقوه برای تمايز بين بيماران SAA نتيجه کار ما نشان می دهد که
شديد و متوسط   مورد استفاده قرار گيرد، در نتيجه می توان از آن برای پيش بينی پيشرفت بيماری 

استفاده کرد.
کلمات کليدی: پروتئين سرم آميلوئيد A، تشخيص زودهنگام، بيماری کوويد ۱۹
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نتایج
ملکولی  آناليز  بودند.  مثبت  تنفسی  نمونه های  در   SARS-CoV-۲ عفونت  برای  بيمار   ۲۰ همه 
نمونه های مدفوع نشان داد که ژنوم ويروس تنها در بين ۱۰ نمونه وجود دارد. ۳ نمونه برای تعيين 
توالی مورد استفاده قرار گرفتند. تجزيه وتحليل پلی مورفيسم و فيلوژنتيک شباهت زيادی را بين اين 

سويه ها با توالی مرجع ووهان و همه واريانتهای نگران کننده (VOC) نشان داد. 

نتیجه گیرى
به طور کلی، بررسی نمونه های مدفوع (نه تنها ترشحات حلقی) در بيماران برای تشخيص کوويد-۱۹ از 
طريق آزمايش های ژنتيکی -مولکولی می تواند محدوديت های تشخيصی را کاهش داده و روند ارزيابی 

وضعيت بالينی بيماران را تسريع نمايد. 

مقدمه
  Flavivirusو جنس Flaviviridae از خانواده (arbovirus) يک ويروس منتقله از بندپايان ZIKV

است. عفونت مادرزادی ZIKV منجر به طيفی از ناهنجاری های عصبی در کودکان می شود که در 
مجموع به عنوان سندرم مادرزادی زيکا تعريف می شود که شامل ميکروسفالی، کاهش بافت مغز، عدم 
وجود ساختارهای مغزی، ناهنجاری های چشمی و همچنين انقباضات مادرزادی مانند آرتروگريپوز 
است. پروتئين NS3 به دليل دامنه پروتئاز ترمينال N همراه با فعاليت RNA هليکاز C ترمينال آن 

در تکثير ويروسی و پردازش پلی پروتئينی مرکزی است. 

هدف و اهمیت پژوهش
به دليل دامنه پروتئاز ترمينال N پروتئينNS۳، همراه با فعاليت RNA هليکاز C ترمينال آن در تکثير 
ويروسی و پردازش پلی پروتئينی مرکزی، دست به طراحی مولکول های shRNA را با هدف قرار دادن 

ژن NS3 به عنوان يک ابزار ژن درمانی عليه ويروس زيکا زديم.
  siRNAمولکول های www.invivogen.com/sirna-wizard وب سايت  از  استفاده  با  روش ها  و  مواد 
کد اليگونوکلئوتيدی بر عليه ژن NS۳ ZIKV طراحی و با استفاده از اطلاعات پس زمينه، مؤثرترين 

طراحى مولکول هاى shRNA با هدف قرار دادن ژن NS3 به عنوان ابزار ژن 
درمانى علیه ویروس زیکا

اعظم مختاری۱،  زهرا دهقان ميرک آباد۲،  کيانوش فروهر مجد۲

۱ دانشيار، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران
۲دانشجوی دکتری عمومی دامپزشکی، دپارتمان پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ايران

dehghan.mirok@gmail.com:نويسنده مسئول: زهرا دهقان ميرک آباد  ايميل
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مقدمه
های  عفونت   (TMPRSS2)  ۲ غشا  از  گذرنده  پروتئاز  سرين  ژن  توسط  شده  توليد  پروتئاز  گيرنده 
 (SARS-CoV-2) ۲ ويروسی را تقويت می کند و با بيماری زايی ويروس سندرم حاد تنفسی کرونا

مرتبط است. 

پلى مورفیسم rs1232976  در ژن سرین پروتئاز گذرنده از غشا 2 و خطر مرگ و 
میر ناشى از بیمارى کرونا ویروس 2019

سعيده سادات بهشتی شيرازی۱، فاطمه سخايی۲، فتاح ستوده نژادنمات اللهی۱، ابوالفضل فاتح۲،۳*

۱ گروه زيست شناسی، واحد علوم و تحقيقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ايران
۲ گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران
۳ مرکز تحقيقات ميکروبيولوژی (MRC)، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران

afateh2@gmail.com .نويسنده مسئول: ابوالفضل فاتح; گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران*

مولکول ها انتخاب شدند. برای اين منظور، روش جستجوی استاندارد انتخاب و نقوش siRNA با اندازه 
و خواص ترموديناميکی مورد نظر طراحی شد. سپس به منظور طراحی hairpin، توالی های وکتور 
آنزيمی  جايگاه های  با  مؤثرترين shRNA ها  بنابراين  شد،  پيشنهادی (TCAAGAG)ارسال  حلقه  و 

محدودکننده مورد نظر طراحی شدند.
سه مولکول shRNA بالقوه موثر طراحی شد. دنباله آنها و شروع موقعيت هدف گنجانده شده است:

: ZIKV shRNA1
GAAGCGAAAGCTAGCAACAGTTCAAGAGACTGTTGCTAGCTTTCGCTTG

ZIKV shRNA2:
GGCTATGGAAACAATAAAGAATCAAGAGTTCTTTATTGTTTCCATAGCC

and ZIKV shRNA3:
GGCTGCCATGCTGAGAATAATTCAAGAGATTATTCTCTAGCATGGCAGCC

ZIKV NS۳ به ترتيب با موقعيت های شروع ۵، ۲۹۷ و ۳۳۳ از

نتیجه گیرى
نتايج نشان داد که مولکول های بالقوه shRNA بر ژن ZIKV NS۳ وجود دارد که می تواند تکثير آن 

را سرکوب کند و می تواند به عنوان يک رويکرد ضد ويروسی در نظر گرفته شود.
کلمات کليدی: NS۳ ،ZIKA ، shRNA، ژن درمانی
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هدف و اهمیت پژوهش
را   (COVID-19)  ۲۰۱۹ کروناويروس  بيماری  مير  و  مرگ  و   TMPRSS2 بين  ارتباط  مطالعه  اين 

ارزيابی کرد.

روش پژوهش
ژنوتيپ مربوط به پلی مورفيسم rs1242976  در ژن TMPRSS2 با استفاده از نوع خاصی از واکنش 

زنجيره ای پليمراز (tetra-ARMS PCR) در ۵۹۲ بيمار مرده و ۶۹۳ بيمار بهبود يافته بررسی شد.
نتايج: در مطالعه حاضر، فراوانی الل CC در rs1242976 TMPRSS2 نسبت به ژنوتيپ های TT به 
آزمون  های  يافته  به  توجه  با  بود.  مرده  بيماران  از  کمتر  يافته  بهبود  بيماران  در  توجهی  قابل  طور 
گلبول  رسوب  سرعت  کراتينين،  سنی،  ميانگين  بالاتر  سطوح  متغيره،  چند  لجستيک  رگرسيون 
پايين  سطوح   ،(AST) آمينوترانسفراز  آسپارتات   ،(C  (CRP واکنشی  پروتئين   ،(ESR) قرمز  های 
 rs1242976 در CC و Real-time PCR Ct اسيد اوريک، و مقادير ،D تر ۲۵-هيدروکسی ويتامين

TMPRSS2 با افزايش نرخ مرگ و مير COVID-19 مرتبط بود.

بحث و نتیجه گیرى
در نتيجه، ژنوتيپ CC در rs1242976 TMPRSS2 با بروز بالاتر قابل توجه کوويد-۱۹ شديد مرتبط 

بود. مطالعات بيشتری برای تاييد يافته های به دست آمده مورد نياز است.
کلمات کليدی: پروتئاز گذرنده از غشا ۲، بيماری کروناويروس ۲۰۱۹، سندرم حاد تنفسی ويروس کرونا ۲

مقدمه
جنس ابولا ويروس از ۶ گونه ويروسی تشکيل شده است که باعث تب خونريزی دهنده و حتی مرگ 
می شوند. کورکومين (مشتقی اززردچوبه)، آثار آنتی اکسيدانی،  ضد ميکروبی،  ضد التهابی و ضد 

مرورى سیستماتیک بر خواص ضد ویروسى کورکومین در برابر بیمارى ابولا 

علی شيخ عليا لواسانی۱، کيميا بلوچی۲، فاطمه گوهری پناه۲، ستاره آذرکار۳، اميرسجاد جعفری۴

۱.دانشکده دامپزشکی، دانشگاه آزاد تبريز، تبريز، ايران
۲.دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شهيد باهنر کرمان، کرمان، ايران

۳.کميته تحقيقات دانشجويی، دانشگـاه علوم پزشکـی بيرجند،  بيرجـند، ايـران
۴.بخش علوم پايه، دانشکده دامپزشکی دانشگاه شيراز، شيراز، ايران

نويسنده مسئول: دکتر اميرسجاد جعفری، بخش علوم پايه، دانشکده دامپزشکی دانشگاه شيراز، شيراز، ايران، 
a.sajad.jafari@gmail.com :رايانامه
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سرطانی قابل توجهی دارند . اين مرور سيستماتيک بر آن است تا نتايج تحقيقات مرتبط با اثرات 
کورکومين بر ويروس های ابولا را ارزيابی کند.

روش ها
در مطالعه حاضر کليدواژه های ويروس ابولا و کورکومين در دو زبان فارسی و انگليسی در ده پايگاه 
داده شامل: Sci-explore، SID،Science Direct  Scopus،، PubMed،Google Scholar ،  سيويليکا،  
مگ ايران،  ايرانداک و علم نت جستجو شدند. نهايتا مطالعات  اصلی که پيرامون اثرات کورکومين و 

مشتقات آن بر ويروس های ابولا انجام شده بود، به اين مرور سيستماتيک وارد شد.
يافته ها: از ميان ۹۹ مطالعه يافت شده،  ۵ مطالعه معيار های ورود به پژوهش حاضر را داشتند .اثرات 
 In-Silico روش های  به  بيشتر  ابولا  ويروس های  برابر  در  آن  آنالوگ های  و  کورکومين  بازدارندگی 
و In-Vitro مورد بررسی قرار گرفته است. نتايج مطالعات انتخاب شده نشان داد که کورکومين و 
 ، GP، VP۲۴، VP۳۰، VP۳۵،VP۴۰) آنالوگ های آن (کورکومينوئيدها) با اکثر پروتئين های ويروسی
و NP) تداخل داشته و می توانند چندين مسير بيوشيميايی را به طور همزمان مسدود کنند. همچنين 
فعاليت کورکومين در سرکوب چندين سايتوکين (IL۶، IL۱β،TNFα ) دربيماران مبتلا به ابولا و 

طوفان های سايتوکينی مفيد گزارش شده است.

نتیجه گیرى
با توجه به مطالعات انجام شده، کورکومين با سرکوب طوفان های سايتوکينی و اتصال به پروتئين های 
ضد  داروهای  با  ابولا  بيماری  که  آنجايی  از  دارد.  ابولا  بر  توجهی  قابل  ويروسی  ضد  اثرات  ويروسی، 
ويروسی شناخته شده کنترل نمی شود، مطالعات تجربی بيشتری در مورد استفاده از گياهان، خصوصا 

کورکومين به عنوان روشی اميدبخش برای مبارزه با اين ويروس مرگبار مورد نياز است.
کلمات کليدی: کورکومين،کورکوما لانگا، ويروس ابولا، درمان
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مقدمه
کروناويروس۲ سندرم حاد تنفسی انسان (SARS-CoV-۲)،  اولين بار در دسامبر ۲۰۱۹ در ووهان 

چين شناسايی و موجب ظهورهمه گيری کوويد-۱۹ شد. 
ژنوم اين ويروس از يک توالی با حدود ۲۶۵ جفت باز که مشخصه منحصر به فرد در تکثير و بيان ژن 
در طول همانندسازی را دارد، تشکيل شده است. طبق مطالعات صورت گرفته به نظر می رسد ژن های 
…,LZTFL۱ , DPP۹, CCR۲ بيشترين اثر را در نارسايی تنفسی دارند. لذا هدف از اين مطالعه 

بررسی ژن های فوق و تاثير آنها در شدت بيماری کوويد-۱۹ می باشد. 

روش ها 
در اين مقاله مجموعه مقالاتی که به موضوع بررسی ژن های موثر در بروز و شدت بيماری کوويد-۱۹ 
 SARS-CoV-2, کليدی های  کلمات  با   pubmed, google Scholar ,nature پايگاه های  از  پرداخته 
پايگاه های  در  و   Human syndrome  COVID-19 ,Genome-wide ,Severe acute respiratory

داخلی با کلمات کليدی های«کرونا ويروس ۲ سندرم حاد تنفسی انسان»،  «ژنوم ويروس»، «نارسايی 
مقاله  نهايت ۱۰۰  در  و  شد  جو  جست و  انسان»  حاد تنفسی  تنفسی»،  « کوويد-۱۹»،  «سندرم 

مرتبط با موضوع يافت و مورد بررسی قرارگرفت.

نتایج
 …,OAS۱, LZTFL1, IFNAR2, CCR2, IFN-1b نتايج مطالعات صورت گرفته نشان داد که ژن های
 ACE2 بيشترين اثر را در بروز و شدت بيماری کوويد-۱۹ دارد. همچنين مطالعات نشان داد که ژن
می تواند توضيحی برای شيوع کم بيماری در کودکان باشد. ژن DPP9 روی کروموزوم ۱۹p۱۳,۳ قرار 
دارد،  انواعی که اين مکان را تحت تاثير قرار می دهند با فيبروز ريوی ايديوپاتيک مرتبط اند و دو ضربه 

مرتبط با نارسايی تنفسی شامل يک نشانگر در ژنABO و يک امتداد کروموزوم ۳ می باشد. 

بحث و نتیجه گیرى
 OAS1, LZTFL1, IFNAR2, CCR2, ژن های  تاثير  و  گرفته  صورت  مطالعات  نتايج  به  توجه  با 
IFN-1b,… در بروز و شدت بيماری،  با شناخت ژن های موثر در بروز بيماری،  مطالعه ژنوم ويروس،  

نگاهى بر ژن هاى موثر در بروز و شدت بیمارى کووید 19 

امين افصحی۱،  کيمياسادات اصفهانی۲

۱- دانشجوی دکتری تخصصی ويروس شناسی،  دانشگاه آزاد اسلامی واحد علوم و تحقيقات،  تهران،  ايران
۲- دانشجوی کارشناسی زيست شناسی سلولی و مولکولی،  دانشگاه آزاد اسلامی واحد يادگار امام(ره) شهر ری،  تهران،  ايران
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زمینه و هدف
ORF8 از پروتئين  های کمکی SARS-CoV-2 محسوب ميشود که در قالب خوانش باز ۸ کد ميشود. 

اين پروتئين برای چرخه زندگی ويروس ضروری نيست، اما با توجه به ساختار و عملکرد منحصر به 
فرد آن می تواند فعاليت سرکوب و فرار از سيستم ايمنی را ميانجی  گری کند. ORF8 نقش اساسی در 
برهمکنش با گيرنده A اينترلوکين-۱۷، مختل کردن مسير سيگنالينگ اينترفرون-۱ و کاهش بيان 

MHC-1 دارد. 

دست  به  متصلند،  هم  به  دی سولفيدی  پيوند  با  مونومرهايش  که  دايمری  صورت  ساختارORF۸ به 
موتيف  مرکزيت  به  غيرکوالانسی  برهمکنشی  طريق  از  کريستالی  ساختار  در  دايمرها  و  است  آمده 

73YIDI76 به يکديگر متصل می شوند.۱

اليگومريزاسيون ORF8 می تواند سبب استرس در ER شود و خاصيت گريز از سيستم ايمنی و داروها 
را ميتوان به اين فرايند نسبت داد. درک اليگومريزاسيون ORF۸ می تواند به طراحی و توليد داروهای 
عملکرد  و  ساختار  درباره  کمی  اطلاعات  موضوع  اهميت  علی رغم  کند.  کمک  ويروسی  ضد  جديد 
ابزارهای  وسيله  به   ORF8 تترامر  و  تريمر  ساختار  راستا،  دراين  دارد.  وجود   ORF8 اوليگومرهای 

مدل سازی ملکولی دراين پروژه پيشبينی شده است. 

روش کار
با  رفته  از دست   رزيدوهای  شد۲.  گرفته  پروتئين  اطلاعاتی  بانک  از   ORF8 دايمر  بعدی  سه  ساختار 
 chimera1.6 توسط  شده  کامل   ساختار  بر  انرژی  کمينه سازی  سپس  شدند۳،  مدل   modeller10.2

نگاهى بر ژن هاى موثر در بروز و شدت بیمارى کووید 19 

محمد اسدی زاده۱  و مريم عظيم زاده ايرانی*۱

۱ دانشکده علوم و فناوری های زيستی، دانشگاه شهيد بهشتی، تهران، ايران.
m_azimzadeh@sbu.ac.ir * :ايميل نويسنده مسئول

ژنتيک بيمار،  شدت بيماری،  واکنش بدن نسبت به
ويروس و بهره گيری از پزشکی شخصی با توجه به نقصی که هر فرد در ژنتيک و سيستم ايمنی خود 

دارد،  درمان شخصی سازی
شده ای برای هر فرد انجام داد.

SARS-CoV-۲  ،۱۹-کلمات کليدی: سندرم حاد تنفسی،  نارسايی تنفسی،  کوويد
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انجام شد۴ و ساختار خروجی جهت انجام داکينگ ملکولی با نرم افزار HADDOCK2.4 استفاده شد.۵  
رزيدوهای 73YIDI76 برای داکينگ تترامر و تريمر به عنوان رزيدوهای فعال درنظر گرفته شدند. 
تترامر با دو روش متفاوت طراحی شد، در حالت اول دو زنجيره (يکی از هر دايمر) و در حالت دوم 

چهار زنجيره در اوليگومريزاسيون  دخيلند. 

نتایج
به  را  زنجيره  هر  از   YIDI موتيف  دو  از  متشکل  رابط  هايی  دست    آمده،  به    تريمريک  ساختارهای 
نمايش گذاشتند که به  عنوان رشته  های موازی همسو کنار يکديگر قرار گرفتند. در قابل اعتمادترين 
ساختارهای تترامريک، هر چهار زنجيره در اليگومريزاسيون دخيل بودند. دو رابط غيرکووالانسی بين 
دو دايمر تشکيل شد و در مرکز رابط  ها موتيف های YIDI به صورت موازی ناهمسو، کنار يکديگر قرار 

گرفته بودند. 

نتیجه گیرى
ORF۸ می تواند تترامرها و تريمرهای پايداری، از طريق موتيف 73YIDI76 تشکيل دهد که می تواند 
بر همه برهمکنش های آن تأثير بگذارد. مطالعات بيشتر بر اليگومرها می تواند مکانيسم فرار از ايمنی 

ذاتی ORF8 را آشکار سازد که ميتواند منجر به توسعه درمان های جديد شود.

مقدمه
فاکتورهای ژنتيکی ميزبان نقش مهمی در پيامد های بالينی بيماری کوويد۱۹ بازی ميکنند و اطلاعات 
پلی  تاثير  بالينی  مطالعات  می دهد.  قرار  ما  اختيار  در  ميزبان-پاتوژن  تعامل  مورد  در  ارزشمندی 
مورفيسم های ژن آنزيم مبدل آنژيوتانسين ۲(ACE-۲) را بر حساسيت افراد به عفونت با سارس کرونا 

بررسی پلی مورفیسم  G8790A ژن آنژیوتانسین کانورتاز 2 (ACE-2) در بیماران 
مبتلا به سارس کرونا ویروس2 (کووید19) مراجعه کننده به  بیمارستان هاى استان 

گلستان و لرستان در سال 1399  

مهديه طاهری۱،  حسين تيموری۲، عليجان تبرائی۳، مهدی آجورلو* ۴، سيد محمد هادی رضوی نيکو* ۵

۱- دانشجوی کارشناسی ارشد،  گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

۲- دانشجوی کارشناسی ارشد،  گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۳- استاد، گروه ميکروب شناسی،  دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.

۴- استاديار، گروه ميکروب شناسی، مرکز تحقيقات هپاتيت، دانشگاه علوم پزشکی لرستان، خرم آباد، ايران.
۵- دانشيار، گروه ميکروب شناسی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
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ويروس۲ و شدت بيماری کوويد۱۹ تاييد می کنند. 

روش کار
دراين مطالعه از ۳۷۲ نمونه (۱۷۲ از استان گلستان و ۲۰۰ نمونه استان لرستان) استفاده شد. در 
اين مطالعه از روش PCR-RFLP جهت بررسی فراوانی پلی مورفيسم G۸۷۹۰A (rs۲۲۸۵۶۶۶) در 

قوميت های ژنتيکی متفاوت (فارس، لر،  ترکمن و بلوچ) استفاد گرديد. 

نتایج
 GG صورت  به  بيمار  افراد  گروه  در  گلستان  استان  در جمعيت  مورفيسم  پلی  اين  ژنوتيپی  توزيع 
AA (۱۳ ،)٪GA (۹  ،)٪(۲۷٪ ( در افراد مونث و۳۸) A (۱۳،)٪ G ٪( در افراد مذکر است. درگروه 
مذکر  افراد  در   )٪ A (۴،)٪ G (۴۴ و  مونث  افراد  در   ،)٪GA(۲۱  ،)٪GG (۳۱ بصورت  سالم  افراد 
می باشد. در بين قوميت های مختلف نيز توزيع ژنوتيپی اين پلی مورفيسم متفاوت است و فراوانی 
اين پلی مورفيسم با ژنوتيپ AA در بين قوميت فارس با فراوانی ۷۶٪ در استان گلستان و ۴۴٪ در 
جمعيت دو استان، از ساير قوميت ها بالاتر است. در بين جنس مونث و مذکر نيز در مورد وراثت اين 
پلی مورفيسم تفاوت وجود دارد. به طوريکه در جنس مونث فراوانی ژنوتيپ AA  ۷٪ و در جنس 
مذکر ۹٪ است. و همچنين آناليز داده های بالينی نشان داد که بين پلی مورفيسم G۸۷۹۰A  و شدت 

علائم ميتواند ارتباط مثبت وجود داشته باشد.

نتیجه گیرى
فراوانی  ژنوتيپ AA  و ابتلا به بيماری و شدت بيماری ارتباط معنی داری را نشان داد. ضمنا اين 
ژنوتيپ ارتباط معناداری را با علائمی مثل تب، تنگی نفس و مشکلات گوارشی در جنس مونث نشان 
داد در حاليکه  در جنس مذکر تنها علامت تنگی نفس درافراد مبتلا به کوويد۱۹  اين ارتباط را تاييد 
کرد. با توجه به اهميت اين موتاسيون ها در حساسيت و پيامد بيماری کوويد-۱۹ انجام مطالعاتی 

شبيه مطالع حاضر ضروری به نظر می رسد.  
  G8790A،مورفيسم ۲(ACE2)،پلی  آنژيوتانسين  مبدل  آنزيم  کوويد۱۹،  کليدی:  کلمات 

PCR-RFLP ،(rs2285666)
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مقدمه
تحقيقات اخير ژن پروتئين گذرنده غشايی ۳ ناشی از اينترفرون (IFITM3) را با پيامدهای بيماری 

کرونا ويروس ۲۰۱۹ (COVID-19) مربتط کرده است، اما يافته ها متناقض هستند.

هدف و اهمیت پژوهش
اين مطالعه با هدف تعيين ارتباط بين پلی مورفيسم ژن IFITM3 rs34481144 و پارامترهای بالينی 

با حساسيت و مرگ و مير COVID-۱۹ صورت گرفت.

روش پژوهش
روش Tetra-ARMS-PCR برای بررسی پلی مورفيسم IFITM3 rs34481144 در ۱۱۴۹ بيمار فوت 
شده و ۱۳۴۲ بيمار بهبود يافته مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت. پارامترهای بالينی از پرونده های 

پزشکی بيماران استخراج شد.

نتایج
در اين مطالعه، فراوانی ژنوتيپ های IFITM3 rs34481144 CT در هر دو جنسيت در بيماران فوت 
شده به طور قابل توجهی بيشتر از بيماران بهبود يافته بود. هنگامی که بيماران براساس جنسيت 
مير  و  مرگ  با  توجهی  قابل  طور  به   IFITM3 rs34481144 TT ژنوتيپ های  شدند،  بندی  طبقه 
که  می دهد  نشان  لجستيک  رگريسون  متغيره  چند  مدل  نتايج  بود.  مرتبط  زنان  در   COVID-19

ميانگين سن، LDL ،HDL ،FBS ،ALP ،ALT، کراتينين، اسيد اوريک، ۲۵ هيدروکسی ويتامين دی، 
ESR و مقادير real-time PCR ct با افزايش نرخ مرگ و مير در COVID-19 مرتبط است. 

بحث و نتیجه گیرى
 COVID-19 با استعداد ابتلا به IFITM3 rs34481144 نتايج نشان داد که پلی مورفيسم های ژن

ارتباط C/T و پارامترهاى ژن پروتئین گذرنده غشایى 3 ناشى از اینترفرون 
rs34481144 با پیشرفت عفونت کووید 19

مليکاغلامی۱و۲، فاطمه سخايی۲، فتاح ستوده نژاد نعمت اللهی۱، ابوالفضل فاتح*۲،۳

گروه زيست شناسی، واحد علوم و تحقيقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ايران۱
گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران۲

مرکز تحقيقات ميکروبيولوژی (MRC)، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران۳
afateh2@gmail.com. ۲,۳*نويسنده مسئول: ابوالفضل فاتح; گروه مايکوباکتريولوژی و تحقيقات ريوی، انستيتو پاستور ايران، تهران، ايران
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مرتبط است، و آلل rs34481144 T درمورد مرگ و مير اهميت ويژه ای دارد. توسعه واکسن در آبنده 
بايد جنبه های ژنتيکی را در نظر بگيرد.

کلمات کليدی: ژن پروتئين گذرنده غشايی ۳ ناشی از اينترفرون (IFITM3)، بيماری کوويد ۱۹، 
سندروم حاد تنفسی شديد کرونا
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خلاصه مقالات ارائه شده بصورت سخنرا< / پوستر به ترتیب چهار روز برگزاری کنگره

سخنرا< ها
1401/04/24

مقدمه و هدف
ويروس هپاتيت B (HBV) يک مشکل مهم بهداشت عمومی در سراسر جهان است. بيمارانی که تحت 
شيمی درمانی و درمان سرکوب کننده سيستم ايمنی قرار می گيرند در معرض خطر فعال شدن مجدد 
هپاتيت B هستند. پيامد فعال شدن مجدد هپاتيت B در بيماران دچار سرکوب سيستم ايمنی ممکن 
است منجر به نارسايی کبد و مرگ شود. لذا اين مطالعه به منظور بررسی فراوانی نشانگرهای هپاتيت 

B در بيماران سرطانی قبل از شيمی درمانی انجام شد.

مواد و روش ها  
شد.  آوری  جمع  خون  نمونه  درمانی  شيمی  از  قبل  سرطانی  بيمار   ۹۰ از  مقطعی،  مطالعه  اين  در 
سرم بيماران برای وجود HBsAg و anti-HBc با استفاده از روش الايزا مورد آزمايش قرار گرفتند. 
 Nested-PCR برای سرم های بيمار با استفاده از واکنش زنجيره ای پليمراز HBV حضور ژنوم ويروس

آزمايش شد.

نتایج
از بين ۹۰ بيمار، ۴۲ نفر (۴۶/۷ درصد) مرد و ۴۸ نفر (۵۳/۳ درصد) زن با ميانگين سنی ۱۱/۷۱ 
± ۵۲/۵۲ سال (محدوده ۸۳-۲۵ سال) بودند. ۶ مورد از ۹۰ مورد (۶/۶۶ درصد)، شامل ۴ مورد از 
۴۲ مورد (۹/۵ درصد) مرد و ۲ مورد از ۴۸ مورد (۴/۱ درصد) زن از نظر anti-HBc ،HBsAg و 

فراوانى عفونت ویروس هپاتیت B در بیماران قبل از شیمى درمانى

شهاب محمودوند ۱و۲، سميه شکری ۱و۲، منوچهر مکوندی ۱و۲

۱ مرکز تحقيقات بيماری های عفونی و گرمسيری، پژوهشکده بهداشت، دانشگاه علوم پزشکی جندی شاپور اهواز، اهواز، ايران.

۲ گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی جندی شاپور اهواز، اهواز، ايران.
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مقدمه
عفونت های ويروسی هپاتيت B با وجود استفاده از روش های درمانی مختلف همچنان از مشکلات 
عمده بهداشت عمومی بوده و همواره بيش از ۳۵۰ ميليون نفر در سراسر جهان مبتلا به عفونت مزمن 
  HBVهستند و سالانه بيش از يک ميليون بيمار جان خود را از دست می دهند. عفونت مزمنHBV 
 (CHB)يکی از علل مهم هپاتيت ويروسی است و عفونت HBV می تواند عوارض کبدی را ايجاد کند. 

بررسى تغییرات سطح بیان miRNA-583 به عنوان بایومارکر تشخیصى بالقوه در 
بیماران مبتلا به هپاتیت مزمن ب

فدرا مختاری۱، حامی کابوسی*۱، سيد رضا محبی۲*، حميد اسدزاده عقدائی۳، محمدرضا زالی۲

۱. گروه ميکروبيولوژی، واحد آيت االله آملی، دانشگاه آزاد اسلامی، آمل، ايران
۲. مرکز تحقيقات بيماری های گوارش و کبد، پژوهشکده بيماری های گوارش و کبد، دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی، تهران، ايران

۳. مرکز تحقيقات اپيدميولوژی پايه و مولکولی اختلالات گوارشی، پژوهشکده بيماری های گوارش و کبد، دانشگاه علوم پزشکی شهيد 
بهشتی، تهران، ايران

نويسندگان مسئول: سيدرضا محبی .ايران، تهران، بزرگراه شهيد چمران، ولنجک، خيابان يامان، خيابان يامان، عربی، دانشگاه علوم پزشکی 
الکترونيکی:  پست  محبی.  سيدرضا  کبد  و  گوارش  بيماری های  تحقيقات  مرکز  کبد،  و  گوارش  بيماری های  پژوهشکده  بهشتی،  شهيد 

sr.mohebbi@sbmu.ac.ir
hkaboosi@gmail.com :حامی کبوسی، گروه ميکروبيولوژی، واحد آيت االله آملی، دانشگاه آزاد اسلامی، آمل، ايران، ايميل

HBV DNA مثبت بودند (P=۰,۳۱). فراوانی عفونت HBV در بيماران سرطانی به ترتيب ۳ مورد در 

نمونه های سرطان رکتوم (۳/۳۳ درصد)، ۲ مورد در نمونه های سرطان پستان (۲/۲۲ درصد) و ۱ مورد 
در نمونه های سرطان پروستات (۱/۱۱ درصد) بود. سرم ۸ مورد از ۸۴ مورد (۹/۵۲ درصد) شامل ۵ 
مورد از ۳۹ مورد (۱۲/۸۲ درصد) مرد و ۳ مورد از ۴۵ مورد (۶/۶۶ درصد) زن برای آنتی HBc مثبت، 
اما برای HBsAg و HBV DNA منفی بود (P=۰,۵۵). نتايج آناليز فيلوژنتيک نشان داد که چهار 

HBV-DNA جدا شده از بيماران سرطانی، ژنوتيپ D بودند.

نتیجه گیرى
شده  مشاهده  درمانی  شيمی  از  قبل  سرطانی  بيماران  در   HBV عفونت  درصد   ۶/۶۶ بالای  فراوانی 
است. سرم ۹/۵۲درصد بيماران فقط از نظر آنتی HBc IgG مثبت بود که ممکن است نشان دهنده 
عفونت قبلی HBV يا وجود OBI باشد، اما نياز به بررسی بيشتر دارد. برای جلوگيری از فعال شدن 
مجدد HBV يا OBI، غربالگری HBV DNA و anti HBc بايد قبل از شيمی درمانی برای بيماران 

سرطانی انجام شود.
(Nested-PCR) مخفی، شيمی درمانی، الايزا، واکنش زنجيره پلی مراز تودرتو B کلمات کليدی: هپاتيت
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در صورت عدم تشخيص و درمان به موقع، امکان پيشرفت بيماری و قرار گرفتن در معرض خطر ابتلا 
به سيروز کبدی و کارسينوم کبدی (HCC) وجود دارد.

هدف و اهمیت پژوهش
باعث  خود،  هدف  ژن های  بيان  تعديل  و  سلولی  مسيرهای  در  تداخل  با  از miRNA ها  برخی 
بنابراين  می کنند،  ايجاد  را  نهايی  سلولی  نتيجه  و  می شوند  عامل  چندين  بيان  در  تغييراتی  ايجاد 
غير  بيومارکرهای  به  نياز  می شوند.  گرفته  نظر  در  تشخيصی  زيستی  نشانگرهای  عنوان  به 
است.  مزمن B (CHB) واضح  هپاتيت  جمله  از  کبدی،  بيماری های  تشخيص  در  تهاجمی 
کرد. بررسی  بالقوه  تشخيصی  زيستی  نشانگرهای  عنوان  به  بيان miR-۵۸۳ را  مطالعه  اين 

روش ها
بيان MiR-۵۸۳ در ۸۶ نمونه پلاسما شامل ۴۳ بيمار مبتلا به هپاتيت B مزمن و ۴۳ فرد سالم مورد 
 qRT-توسط miR-583 بيان ، cDNAو فرآيندهای سنتز RNA بررسی قرار گرفت. پس از استخراج

دادن  نشان  آزمونMann-Whitney U-test Spearman برای  توسط  نتايج  شد.   PCRاندازه گيری 
همبستگی بين miR-583 و پارامترهای بالينی مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت.

نتایج
 (fold  ۱,۳۷۲ بيان  تغيير  ميزان  کنترل،  گروه  و  بيمار  بيان miR-۵۸۳ بين  ميزان  بين  مقايسه  در 

 (p value=۰,۷۰۸).بود، اما رابطه معنی داری مشاهده نشدchange=۱,۳۷۲)

بحث و نتیجه گیرى
مطالعات نشان داده اند که برخی از مسيرهای سلولی مانندMAPK ، نوروتروفين و هدايت آکسونی 
در بيماری های کبدی نقش دارند و miR-۵۸۳ ممکن است بر اين مسيرها تأثير بگذارد. اين اولين 
مطالعه ای است که نقش احتمالی miR-۵۸۳ را در بيماران مبتلا به هپاتيت B مزمن به عنوان يک 
بيومارکر تشخيصی غيرتهاجمی بررسی می کند، بنابراين مطالعات بيشتری برای نشان دادن اين نقش 

تشخيصی مورد نياز است.
کلمات کليدی: ويروس هپاتيت B، ميکرو RNA ها، نشانگرهای زيستی، عفونت مزمن، بيماری کبدی
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زمینه و هدف
افراد Long-term non-progressive يا LTNPs، افراد HIV مثبتی می باشند که بدون دريافت داروهای 
آنتی رتروويرال می توانند همانندسازی ويروس را کنترل کنند. مکانيسم دقيق سرکوب HIV-1 در اين 
 HIV-1 افراد هنوز بطور کامل روشن نشده است. با اينکه نقش ميکروآرناها در تعديل همانندسازی
گزارش شده است، اما اهميت آنها در LTNP ها مشخص نيست. هدف از اين مطالعه، ارزيابی الگوی 
بيان miR-27, ۲۹, ۱۵۰, ۲۲۱، همچنين ارتباط آنها با شمارش سلول های T CD4، بار ويروس و بيان 

ژن nef در سلول های تک هسته ای خون محيطی افراد LNTP می باشد.

مواد و روش ها
سطح بيان ميکروآرناها با استفاده از Real-time PCR بر روی نمونه سلول های تک هسته ای خون 
محيطی افراد LNTP،  اليت کنترلر و افراد گروه سالم مورد بررسی قرار گرفت. به علاوه، شمارش 

تعداد CD4، بار ويروس و بيان ژن nef نيز مورد بررسی قرار گرفت.

نتایج
در  ايمنی  سيستم  نقص  ويروس  با  عفونت  به  مبتلا  بيماران  گروه  در  ميکروآرناها  تمام  بيان  سطح 
مقايسه با گروه کنترل بطور قابل توجهی کاهش بيان داشتند، در حاليکه الگوی بيان ميکروآرناها در 
گروه LNTP مشابه با گروه کنترل سالم بود. همچنين، بين بيان برخی از ميکروآرناها با بار ويروس، 

تعداد CD4 و بيان ژن nef ارتباط معنی داری مشاهده گرديد.

بحث 
و   LNTP گروه های  بين  ميکروآرناها  بيان  الگوی  در   توجه  قابل  شباهت های  و  تفاوت  ترتيب  به 

ارزیابى الگوى بیان 4 میکروآرنا و ارتباط آنها با فاکتورهاى سلولى و ویروسى 
درسلولهاى تک هسته اى خون محیطى افراد Long-term non- progressors و 

افراد HIV مثبت قبل از شروع درمان 

سوگل جمشيدی۱، فرح بخارائی سليم*۱، جاويد صدری نهند۲، سيد حميدرضا منوری۱، محسن موقوفه ای۳، 
سبا گرشاسبی۴، سعيد کلانتری۵، مريم اسقائی۱، حامد ميرزائی۶

۱- گروه ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی ايران، تهران، ايران
۲- مرکز تحقيقات بيماری های عفونت و گرمسيری، دانشگاه علوم پزشکی تبريز، تبريز، ايران
۳- گرو ميکروب شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمانشاه، کرمانشاه، ايران

۴- معاونت بهداشتی دانشگاه علوم پزشکی ايران، تهران، ايران
۵- گروه بيماری های عفونی و گرمسيری، دانشگاه علوم پزشکی ايران، تهران، ايران

۶- مرکز تحقيقات بيوشيمی و بيماری های متابوليک و تغذيه، دانشگاه علوم پزشکی کاشان، کاشان، ايران
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به  می توانند  ميکروآرناها  که  داد  نشان  مثبت   HIV بيماران  با  کنترل ها  اليت  و  سالم  کنترل  گروه 
عنوان بيومارکرهای تشخيصی مورد استفاده قرار گيرند. علاوه براين، ارتباط مثبت و منفی بين بيان 
 HIV-1 ميکروآرنا و فاکتورهای سلولی و ويروسی می توانند نقش اين ميکروآرناها در ارزيابی عفونت با

تشريح نمايند.
کلمات کليدی: ويروس نقص سيستم ايمنی انسان، اليت کنترلر، ميکروآرنا

مقدمه و ضرورت اجرا
از آنجا که lncRNA ها می توانند در روند بيماری، عفونت و پاسخ ميزبان نقش داشته باشند؛ مطالعه 
آنها می تواند از بسياری جهات مفيد واقع شود و حتی شاخص های بيولوژيکی جديدی برای پيگيری 
سير بيماری های مختلف ارائه دهد. بنابراين، شناسايی lncRNAهای جديد که در پاسخ به عفونت يا 
درمان ويروسی به طور متفاوت بيان شده اند، می تواند ما را يک قدم به درک عملکرد آنها نزديک تر 
کند.در اين مطالعه، ما به دنبال  يافتن lncRNA های جديد و بررسی تفاوت بيانی آنها در ارتباط با 

زمان شروع درمان ضدرتروويروسی (ART) و مقايسه آن با افراد سالم بوديم.

روش کار
اين مطالعه بر روی داده های RNA-Seq دانلود شده از SRA انجام شد که در يک مطالعه قبلی به 
 CLC دانلود شدند. پس از وارد شدن به  نرم افزار RNA-Seq دست آمده بودند. در مجموع ۳۹ داده
Ge nomics Workbench ۲۰، داده ها تحت QC و trimming قرار گرفتند. سپس داده های تريم شده 
de novo assembly شدند (فيلتر طول جهت حذف کانتيگ های با طول کمتر از ۲۵۰ اعمال شد). 

 GenBank نسبت به ژنوم مرجع انسانی دانلود شده از de novo assembly کانتيگ های حاصل از
(ژن، اگزون، CDS، سانترومر، rRNA ،tRNA ،mRNA و در نهايت عناصر متحرک) مپ شدند. به 
منظور فيلتر کردن ORF ها، نتايج مپ نشده در CPC (www.cpc.gao_lab.org) آپلود شده و همه 
خوانش های دارای پتانسيل کد کنندگی کنار گذاشته شدند. کانتيگ های باقی مانده تحت جستجوی 

کشف lncRNA ها در سلول هاى  TCD4+ naïve در پاسخ به شروع درمان ضد 
HIV-1 رتروویروسى در فاز حاد یا مزمن عفونت

نيلوفر فرسيو۱، ابوذر قربانی*۲

۱ گروه ميکروب و ويروس شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان، کرمان، ايران

۲پژوهشکده کشاورزی هسته ای، پژوهشگاه علوم و فنون هسته ای(NSTRI)، کرج، ايران
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مقدمه
خانواده اورتوميکسوويروسها است  بيماری آنفلوانزای طيور يکی از بيماری های واگيردار تنفسی از 
که همه انواع آن در طيور، متعلق به تيپ A ويروس آنفلوانزا است.  ساب تايپ H۹N۲ براي اولين 
بار در سال ۱۹۹۸ در ايران در بخش تحقيق و تشخيص بيماري هاي طيور مؤسسه رازي و دانشكده 

دامپزشكی تهران با نام  A/chicken/Iran/۲۵۹ ۱۹۹۸ جداسازي و شناسايی شد. 

هدف 

ارزیابى ایمنى زایى ویروس غیرفعال شده آنفلوانزا طیور ساب تایپ H9N2 به 
روش پرتوتابى گاما همراه با قند ترى هالوز در جوجه هاى گوشتى

فرحناز معتمدی سده۱*، ايرج خليلی۲، پروين شورنگ۱، مهدی بهگر۱، سيده مايده حسينی۳، آرش اربابی۳

۱. گروه دامپزشکی و علوم دامی، پژوهشکده کشاورزی هسته ای، پژوهشگاه علوم و فنون هسته ای، کرج،  ايران
۲. موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی

۳. دانشکده علوم پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تهران
 fmotamedi@aeoi.org.ir; farah.motamedi@gmail.com ،نويسنده مخاطب: فرحناز معتمدی سده

دومين PFAM و BLASTx قرار گرفتند و همه خوانش های دارای پتانسيل کدگذاری پروتئين دور 
ريخته شدند. در نهايت، کانديدهای lncRNA مستند  سازی شدند.

نتیجه و بحث
در مجموع lncRNA ۹۸۶۶ کشف شدند. lncRNA ۱۱۴۵ حفاظت شده و lncRNA ۸۷۲۰ جديد 
بيان  تنظيم  با  می شود،  آغاز   ART آن  در  که   HIV-۱ عفونت  از  مرحله ای  می رسد  نظر  به  بودند. 
lncRNA ها در سلول های TCD۴+ naïve مرتبط است؛ چرا که در بيمارانی که ART را در مراحل اوليه 

عفونت EA)) HIV-۱ دريافت کردند، بيان  lncRNA ها بيش از دو برابر کاهش نسبت به بيمارانی که 
 lncRNA ۱۳۵ EA دريافت کردند نشان داد. از گروه(LA)  HIV-۱  را در مراحل پايانی عفونت ART

 lncRNA ۵۷   LA،افزايش بيان و در بيماران lncRNA ۲۰ در مقايسه با گروه کنترل کاهش بيان و
کاهش بيان و lncRNA ۹ افزايش بيان داشتند (FDR <۰,۰۵). با توجه به نتايج حاصل شده، به نظر 
می رسد که  lncRNA ها نيز می توانند تحت تاثير زمان شروع ART قرار گيرند و عملکرد lncRNA ها 
 TCD۴+ ها می تواند نقش مهمی در نحوه پاسخ سلول های mRNA ها و microRNA و تعامل آنها با

naïve به ART در مراحل مختلف عفونت HIV-۱ داشته باشد.
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از اين تحقيق بررسی اثر قند دی ساکاريد تری هالوز در حفظ خواص آنتی ژنيسيتی ويروس انفولانزا 
طيور سروتايپ  H۹N۲ غيرفعال شده به روش پرتوتابی گاما و ارزيابی تيتر آنتی بادی خنثی کننده 

عليه آنتی ژن هماگلوتينين و ايمنی سلولی حاصله در جوجه های گوشتی می باشد. 

روش پژوهش
   SPF،در تخم مرغ جنين دار A/ ۱۳۸۰/IRN/ Ghazvin/H۹N۲ در اين تحقيق، ويروس آنفلوانزاي
تكثير و خواص آنتی ژنيک آن به روش آزمون هم آگلوتيناسيون بررسی شد. پرتوتابی استوک ويروسی 
شد.  انجام  گاما  پرتودهنده  دستگاه  توسط  گاما  در دوز مناسب پرتو  هالوز  تری  قند   ٪۲۰ با  همراه 
غيرفعال سازي كامل ويروس و فرمولاسسيون واکسن انجام شد. در گروه های A  يکبار و در گروه های 
B دو بار واکسيناسيون انجام گرديد. خونگيری و کشت لنفوسيت های طحال طيور، دو هفته بعد از 
اولين واکسيناسيون برای گروه های (A) و مجدد دو هفته بعد از دومين واکسيناسيون برای گروه های 
 (B) انجام شد. مقايسه پاسخ ايمنی همورال و پاسخ ايمنی سلولی جوجه های گروه های واکسينه با 

گروه پيش ايمنی و گروه شاهد به روش آناليز واريانس يک طرفه در سطح ۰,۰۵ انجام گرديد. 

نتایج
با توجه به اينکه تيتر آنتی بادی واکسن پرتوتابی همراه يا بدون قند تری هالوز افزايش نشان داد و 
واکسن های پرتوتابی شده ايمنی سلولی را به طور معنی داری  بيشتر از واکسن فرمالينه انفولانزا طيور 

 .(P<۰,۰۵) و واکسن پرتوتابی شده بدون تری هالوز تحريک نمود

بحث و نتیجه گیرى
در نتيجه با توجه به سختی تزريق واکسن های روغنی نسبت به روش استنشاقی، واکسن پرتوتابی 
همراه با  قند تری هالوز می توانند به روش استنشاقی در اولويت استفاده قرار گيرند. در شرايط فارم، 
واکسن پرتوتابی شده آنفولانزا طيور ساب تايپ H۹N۲ با ادجوانت روغنی ISA۷۰ ميانگين تيتر آنتی 
بادی نزديک ۵ ايجاد می کند در حالی که واکسن پرتوتابی همراه با قند تری هالوز ميانگين تيتر آنتی 
بادی ۴,۵ دارد، با توجه به آن که واکسن پرتوتابی شده ايمنی سلولی را هم تحريک ميکنند و با وجود 
تيتر پايين تر آنتی بادی همچنان مانع از گسترش ويروس می شود و همچنين توجه به سخت تر بودن 
تزريق واکسن های روغنی نسبت به روش استنشاقی،  واکسن پرتوتابی همراه با قند تری هالوز می تواند 

در اولويت استفاده قرار گيرد.
کلمات کليدی: واکسن، آنفلوانزا طيور، پرتوتابی گاما، قند تری هالوز، ايمنی همورال، ايمنی سلولی
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مقدمه
با  طيور  ويروسی  عفونی  بيماری های  مهم ترين  از  يکی   (EDS) مرغ  تخم  کاهش  سندرم  ويروس 
خسارات اقتصادی شديدی در مرغ های تخم گذار می باشد. اين بيماری توسط يک آدنوويروس ايجاد 
شده و قابليت انتقال افقی و عمودی به ساير پرندگان را دارد. ويروس EDS يک ويروس بدون پوشش 
با ژنوم DNA دو رشته ای است که در هسته ميزبان تکثير می شود و گلبول های قرمز طيور را آگلوتينه 

می نمايد.

هدف و اهمیت پژوهش
در اين مطالعه، برای تعيين رده سلولی مناسب برای تکثير ويروس EDS از سلولهای فيبروبلاست های 
اوليه جنين اردک (DEF)، و رده سلولی Vero استفاده گرديد و برای بررسی عيار ويروس های تکثير 

يافته از دو روش عيار سنجی ويروسی HA و ECID۵۰ استفاده گرديد.

روش پژوهش
سلول های اوليه فيبروبلاست جنين اردک و لاين سلولی Vero در محيط  کشت سلولی DMEM با 
ده درصد سرم جنين گاو (FBS) در انکوباتور CO۲ دار کشت داده شدند و پس از اينکه سلول های 
اوليه تک لايه  DEF حدود ۸۰٪ از سطح فلاسک کشت سلولی را پر کردند اقدام به آلوده نمودن اين 
سلولها توسط ويروس EDS گرديد. بعد از گذشت ۴۸ تا ۵۶ ساعت عيارسنجی ويروسی با استفاده از 

روش های HA و ECID۵۰ محاسبه گرديد.

نتایج
نتايج مطالعه فوق نشان داد که ويروس EDS براحتی در سلول های اوليه فيبروبلاست جنين اردک 
رشد می نمايند و بالاترين تيتر HA و ECID۵۰ بترتيب ۱۶ و ۱۰ را در پاساژ سوم مشاهده گرديد 
در حاليکه حد اکثر تيتر HA  و ECID۵۰  در رده سلولی Vero بترتيب ۶ و ۴ بود. همچنين در گروه 

ارزیابى تکثیر ویروس EDS در سلولهاى فیبروبلاست اولیه جنین اردك و رده 
Vero سلولى

علی اصغر رزم آرای ايرانق ۱،  رضا آقايی۲، جلال شايق۲، علی آمقی رودسری۳، محمد علی جعفرقلی پور ۳، 
مهدی موسويان ۳،  عارف هوشياری۳،  ناصر رزم آرايی۳*

۱. باشگاه پژوهشگران جوان و نخبگان، دانشگاه آزاد اسلامی شبستر، شبستر، ايران
۲. گروه دامپزشکی دانشگاه آزاد اسلامی واحد شبستر، دانشگاه آزاد اسلامی، شبستر، ايران

۳. موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، واحد شمال غرب، سازمان تحقيقات کشاورزی، آموزش و ترويج، مرند، ايران.
nasserrazmaraii@gmail.com :نويسنده مسئول*
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کنترل منفی که به جای ويروس از محلول استريل PBS استفاده شده بود نتايج تمامی آزمايشات 
HA و ECID۵۰ منفی بود. 

بحث و نتیجه گیرى
نتايج اين مطالعه نشان داد که سلول های اوليه فيبروبلاست جنين اردک محيط بسيار مناسبی برای 
رشد و تکثير ويروس EDS را  فراهم می نمايند. ويروس های کشت شده در محيط کشت سلولی فاقد 
معايب ويروسهای کشت شده در تخم های جنينی دار مانند پروتئين های آلرژی زا هستند. بنابراين 
رده سلولی DEF پتانسيل بالايی برای رشد و تکثير ويروس EDS دارد که می تواند در توليد واکسن 

مورد استفاده قرار گيرد.
کلمات کليدی: ويروس EDS، آدنوويروس،  فيبروبلاست جنين اردک، ورو، کشت سلولی

مقدمه
به دليل برخی محدوديت های BHK، استفاده از يک سلول مناسبتر برای کشت و تکثير ويروس ها 
جديد  کلون  يک  لذا  می باشد.  اهميت  حايز  تشخيصی  و  تحقيقاتی  مطالعات  و  واکسن  توليد  جهت 
برگرفته از سلول BHK با عنوان BHK-H۹، در اين پژوهش مورد بررسی قرار گرفت. نتايج نشان 
محدوديت های  فاقد   ،BHK بارز  مثبت  خصوصيات  بودن  دارا  بر  علاوه  شده  تهيه  لاين  که  می دهد 
موجود بوده و می تواند برای رشد و تکثير ويروس ها به منظور توليد واکسن در مقياس صنعتی مورد 

استفاده قرار گيرد. 

هدف و اهمیت
اين مطالعه با هدف بررسی سلول جديد BHK-H۹ در مقايسه با BHK  انجام شد.  

روش
پس از  تشکيل بانک های سلولی Master و Working ميزان Viability و رشد سلول، با شمارش تعداد 

معرفى و ارزیابى سلول جدید BHK-H9 براى تولید واکسن هاى ویروسى و 
مطالعات تحقیقاتى و تشخیصى

سينا سليمانی۱*، اکبر خراسانی ۱

۱. موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، صندوق پستی ۱۴۸-۳۱۹۷۵، کرج، ايران

s.soleimani@rvsri.ac.ir :نويسنده مسئول*
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سلول های زنده تعيين گرديد و درصد بازيافت سلول ها بدست آمد. برای رسم منحنی رشد سلول ها 
و تعيين کينتيک رشد، سوسپانسيون در فواصل مشخص شمارش شد و منحنی رشد ترسيم شد. با 
شمارش روزانه سلول های زنده زمان دوبرابر شدن سلول (Dt) بدست آمد. برای تعيين مشخصه کامل 
کينتيک رشد سلول، فاکتور Cd برای سلول محاسبه شد. برای بررسی تغييرات ژنتيکی و کروموزومی 
در اثر افزايش تعداد پاساژ، پروفايل کاريوتيپ سلول تعيين شد. آزمون استريليتی و مايکوپلاسما انجام 
پرايمرهای  و  هامستر  پرايمر اختصاصی  با  آن  شده  استخراج   DNA سلول،  هويت  تعيين  برای  شد. 
انسان، ميمون، گاو،گوسفند و بز در واکنش PCR شرکت داده شد. بررسی آلودگی های ويروسی، با 
کشت عصاره سلولی در سلول های حساس Vero ،CHO و RBK و تزريق به مايع آلانتوئيک تخم مرغ 
جنين دار SPF و صفاق موش بالغ و شيرخوار انجام شد. همچنين برای رديابی برخی ويروس های 

خاص مثل BVD و BLV آزمايش PCR با پرايمر اختصاصی انجام شد. 
ضمن تعيين پايداری سلول، با آلوده کردن سلول در پاساژهای مشخص به ويروس تيپ  O۲۰۱۶ و 

مقايسه تيتر بدست آمده در پاساژهای مختلف، پايداری حساسيت سلول ارزيابی شد. 
نتایج

نتايج نشان می دهد که سلول مورد مطالعه دارای Viability ۸۸٪ است. منحنی رشد نشان از رشد 
مناسب و يکنواخت سلول دارد. زمان دو برابر شدن سلول به طور متوسط عدد بسيار مناسب ۲۰ 
هموژنيسيتی  که  داد  نشان  بستر  در  آنها  آرايش  نحوه  و  سلول ها  اندازه  و  شکل  بررسی  بود.  ساعت 
سلول ها در شرايط اپتيمم است. آرايش کروموزومی سلول به صورت هاپلوئيد بوده، از ۴۰ تا ۴۵ و 
بيشترين تکرار مربوط به ۴۳ کروموزوم با ۲۴ بار تکرار می باشد. سلول فاقد آلودگی قارچی، باکتريايی، 
مايکوپلاسمايی، ويروسی و آلودگی متقاطع سلولی بوده و حساسيت بسيار مناسبی نسبت به ويروس 

تب برفکی دارد. 
بحث 

تشخيصی،  و  تحقيقاتی  مطالعات  و  واکسن  توليد  برای   BHK-H۹ سلول  شده  انجام  مطالعه  بنابر 
کيفيت و حساسيت بهتری داشته و رشد و تکثير ويروس در اين سلول به مراتب از ساير سلول ها 

بهتر می باشد. 
کلمات کليدی: سلول، BHK، واکسن، تب برفکی، ويروس
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مقدمه
تب  ويروس  است.  سم  زوج  حيوانات  در  مسری  بسيار  وزيکولار  بيماری  نوعی  برفکی،   تب  بيماری 

برفکی از جنس آفتوويروس و خانواده پيکورناويريده می باشد. 

هدف و اهمیت پژوهش
واکسن رايج اين بيماری به دلايلی چون نيمه عمر کوتاه، نياز به زنجيره سرد و عدم ايجاد پايداری 
... به تنهايی نمی تواند در کنترل بيماری موثر باشد، لذا هدف از  دايم، عدم القائ ايمنی سلولی و 
O/ اين تحقيق ارزيابی پاسخ ايمنی سلولی و همورال واکسن پرتوتابی شده ويروس تب برفکی تايپ

 BALB/C با استفاده از پرتو تابی الکترون و مقايسه آن با واکسن رايج در مدل موشی  ،IRN/۲۰۱۰
می باشد. 

روش پژوهش
BHK- استفاده شد. ويروس در رده سلولی O/IRN/۲۰۱۰ در اين مطالعه از ويروس تب برفکی تايپ

۲۱ تکثير و تيتر ويروس توسط روش TCID۵۰  /ml به دست آمد که تيتر آن ml۳۱//۶ ۱۰می باشد. 
ويروس فوق توسط پرتو الکترون غيرفعال سازی شده نمودار دز/پاسخ برای نمونه ويروس پرتو تابی 
شده رسم گرديد. برطبق نمودار D۱۰ Value  و دز مطلوب غيرفعال سازی محاسبه گرديد. جهت تاييد 
غير فعال سازی ويروس با آزمون بی ضرری، ويروس در رده سلولی پايدار IBRS۲ در چهار پاساژ کور 
متوالی کشت شد. خاصيت آنتی ژنيسيتی ويروس پرتوتابی شده و نشده به روش ثبوت کپلمان اندازه 
گيری و مقايسه گرديد. ويروس غير فعال، به عنوان واکسن پرتوتابی شده فرمولاسيون شد.  سپس 
واکسن پرتوتابی شده و واکسن رايج جهت بررسی پاسخ ايمنی همورال و سلولی، به فاصله دو هفته به 

صورت تزريق دز اوليه و دز ياد آور به موشهای BALB/C به صورت زير پوستی تزريق شدند. 

نتایج
ارزش D۱۰ و دز مطلوب غير فعال سازی ويروس تب برفکی تايپO به ترتيب ۸/۳۵ و ۵۵ کيلوگری 

ارزیابى اثر حفاظتى ویروس بیمارى تب برفکى ساب تایپ O غیرفعال شده به روش 
بیم الکترون در مدل موشى

فرحناز معتمدی سده۱*، همايون مهروانی۲، مهدی بهگر۱

۱. گروه دامپزشکی و علوم دامی، پژوهشکده کشاورزی هسته ای، پژوهشگاه علوم و فنون هسته ای، کرج،  ايران
۲. موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی

 fmotamedi@aeoi.org.ir; farah.motamedi@gmail.com ،نويسنده مخاطب: فرحناز معتمدی سده
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مقدمه
بيماری تب برفکی از جمله بيماری های واگير دار در حيوانات زوج سم می باشد. اولين بار در قرن 
شانزدهم(۱۵۴۶) بيماری شناسايی شد وعامل بيماريزايی آن ويروس عنوان گرديد. اين ويروس دارای 

هفت سروتيپهای O, C , A, Asia۱ وSAT۲ , SAT۱ وSAT۳ می باشد. 

هدف و اهمیت پژوهش
اين  از  هدف  می باشد  چپرونی  پروتئينهای  يا  حرارتی  شوک  پروتئينهای  خانواده  از   HSp۷۰ ژن 
 VP۱ پژوهشی تقويت پاسخهای ايمنی ميزبان بر عليه اين ويروس با استفاده از ناقل فيوژن حاوی ژن

همراه با ژن HSp۷۰ می باشد. 

 ساخت ناقل فیوژن حاوى ژن VP1 ویروس تب برفکى تایپ O/IRN/1/2010 و 
ژن HSP70 و ارزیابى بیان پروتئین آن

فرحناز معتمدی سده۱*، مهدی بهگر۱، آرش اربابی۲، سيده مايده حسينی۲

۱.گروه دامپزشکی و علوم دامی، پپژوهشکده کشاورزی هسته ای، ژوهشگاه علوم و فنون هسته ای، کرج،  ايران
۲. دانشکده علوم پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی تهران

 fmotamedi@aeoi.org.ir; farah.motamedi@gmail.com ،نويسنده مخاطب: فرحناز معتمدی سده

بدست آمد. بررسی تيتر آنتی بادی خنثی کننده نشان داد که گروه های واکسينه شده با واکسن رايج 
و واکسن پرتوتابی شده دارای تيتر آنتی سرم حفاطتی (بيش از ۱/۲) می باشند و نسبت به گروه شاهد 
دارای اختلاف معنی دار می باشند (P<۰,۰۵). همچنين بررسی ميزان تکثير لنفوسيت های طحال 
ايمنی  القای  که  داد  نشان  گاما  اينترفرون  مقادير  گيری  اندازه  و   (MTT (آزمون  واکسينه  حيوانات 

سلولی در گروه راديو واکسن و واکسن رايج نسبت به گروه شاهد افزايش معنی دار داشته است. 

بحث و نتیجه گیرى
از آنجائيکه اينترفرون گاما يکی از سايتوکاين های مهم لنفوسيتهای Th۱ می باشد لذا می توان نتيجه 
گرفت که در گروه های واکسن پرتوتابی شده و واکسن رايج تکثير لنفوسيت های Th۱ افزايش معنی 
واکسن  که  می شود  گيری  نتيجه  نهايت  در   .(P<۰,۰۵) است  داشته  شاهد  گروه  به  نسبت  داری 
پرتوتابی شده می تواند باعث القائ پاسخ های ايمنی مناسب و تقريباً مشابه واکسن رايج در موشهای 

BALB/C گردد.
کلمات کليدی: ويروس بيماری تب برفکی، الکترون بيم، پرتوتابی، پاسخ ايمنی، تيتر آنتی بادی
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روش پژوهش
ويروس مورد مطالعه در اين پژوهش سروتيپ O بوده که در سال ۲۰۱۰ از گوسال های بيمار جداسازی 
شد. ويروس عامل بيماری تب برفکی دارای پروتئنهای ساختاری و غير ساختاری بوده که VP۱  يکی 
از چهار پروتئين ساختاری اين ويروس است و به دليل دارا بودن خواص ايمونوژنيسيته و انعطاف 
پذيری بالا، در بيشتر تحقيقات مربوط به واکسنها و بويژه DNA واکسنها استفاده ميشود. ژن  Vp۱ از 
 HSp۷۰ انسانی جايسازی شد. ژن HSP۷۰  طريق هضم آنزيمی استخراج گرديد و در ناقل حاوی ژن
از خانواده پروتئينهای شوک حرارتی يا پروتئينهای چپرونی هستند که در اين پژوهش جهت بالا 
 VP۱ بردن پاسخهای ايمنی زايی و واکنش بيشتر ميزبان بر عليه اين ويروس به عنوان ژن همراه
در ناقل فيوژن استفاده گرديد. جهت اطمينان از انجام فيوژن صحيح، پروتئين فيوژن در رده سلولی 
پايدار کليه بچه هامستر ترانسفکت گرديد و از طريق  SDS-PAGE و وسترن بلات بيان پروتئين 

فيوژن تائيدشد. همچنين ژن فيوژن VP۱-HSP۷۰ توسط شرکت سک لب تعيين توالی گرديد. 

نتایج
قطعه ژن VP۱ به اندازه حدود ۷۰۰ جفت باز از ناقل حاوی اين ژن به کمک دو آنزيم محدود کننده 
برش داده شد و در ناقل +pcDNA۳,۱ برش داده شده با همان دو آنزيم که حاوی ژن HSp۷۰ بوده 
و وزن تقريبی ۷۳۵۰ جفت باز دارد الحاق گرديد که منجر به ساخت ناقل بيانی حاوی ژن فيوژن 
VP۱-HSP۷۰ شد. در نهايت جهت تاييد فيوژن، با هضم آنزيمی ناقل بيانی فوق قطعه ۲۵۰۰ جفت 
بازی حاوی دو ژن فوق جداسازی و روی ژل آگارز تاييد گرديد. بررسی بيان پروتئين فيوژن پس از 
ترانسفکت شدن سلول های BHKT۷ با ناقل حاوی ژن فيوژن به کمک الکتروفورز SDS-PAGE و 

وسترن بلاتينگ باند پروتئينی حدود ۹۰ کيلو دالتون را تاييد نمود. 

بحث و نتیجه گیرى
 G-H-LOOP وجود مکان آنتی ژنی شناخته شده در اين پروتئين از جمله لوپ VP۱ دليل انتخاب ژن
درVP۱ که توالی آمينواسيدی ۲۰۰ تا ۲۱۳ را شامل می شود که در بردارنده اپی توپ های سلولی B و 
T هستند و می توانند پاسخهای ايمنی را تحريک کنند. همچنين دليل انتخاب ژن HSp۷۰ در افزايش 
کارآيی DNA واکسن ها از طريق آنتی ژنهای هدايت شده برای APCها بوسيله ادغام با ليگاندهايی 
برای رسپتورهای APC، آنتی ژنهای متصل شده به کموکاين ها و اتصال به HSp۷۰ می باشد. در نهاين 
اين ناقل ميتواند در تحقيقات آينده  به عنوان يک نوع DNA واکسن جهت القای پاسخ ايمنی در 

مدلهای حيوانی و دام مورد استفاده قرا گيرد.
کلمات کليدی: ويروس بيماری تب برفکی، ژن Vp۱، ژن HSP۷۰، پروتئين فيوژن
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مقدمه
کشنده  بدخيم  بيماری    ،(ATLL) بزرگسال   T سلول  لوسمی  بيماری  عامل   HTLV-۱ ويروس 
است.   (HAM/TSP)  HTLV-۱ از  ناشی  ميلوپاتی  و  ضعيف،  بسيار  آگهی  پيش  با   TCD۴+ سلول 
 MicroRNAs(miRNAs) گروهی از RNA های غير کد کننده و عملکردی هستند. به عنوان تنظيم 
کننده های پس از رونويسی، عملکرد آنها می تواند منجر به تخريب يا مهار  mRNA هدف در طول 
ترجمه شود. امروزه نقش microRNA  ها در ايجاد چندين سرطان  به خوبی مشخص شده است. در 
اين مطالعه قصد داريم به شناسايی  microRNA هايی با بيان متفاوت (DEMs) در مسير سيگنالينگ 

 PI۳K Aktکه با ATLL مرتبط هستند، بپردازيم.

مواد و روش ها
در اين مطالعه از مجموعه داده GSE۳۱۶۲۹  با شماره دسترسی GPL۷۷۳۱  استفاده کرديم. داده ها 
 ۴۰ T CD۴+ و سلول های (PBMC) ازسلول تک هسته ای خون محيطی miRNA شامل نمونه های
فرد بيمار ATLL و  ۲۲ فرد سالم است. برای تشخيص log FC > ۲,۵ ،DEMs به عنوان حد آستانه 
استفاده شد. برای آناليز مسيرها از Diana-mirPath v۳ و Tarbase v۷,۰ با P-value ۰,۰۵ به عنوان 
کات آف استفاده شد. مسير سيگنالينگ PI۳K-Akt  معيار انتخاب  microRNAها  در گير با احتمال 

شناسایى microRNA هاى مهم دخیل در مسیر سیگنالینگ PI3K در بیمارى 
ATLL

زينب عسگری،عاطفه بهاور،سيد حميدرضا مژگانی 

gmail.com@Zeynabasgari۸۸۹۰  ۱. دپارتمان ايمونولوژی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان،کرمان،ايران
At.bahavar@gmail.com  ۲. دپارتمان ميکروب شناسی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان،گلستان،ايران

hamidrezamozhgani@gmail.com   ۳. دپارتمان ميکروب شناسی ، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی البرز،البرز،ايران

پوسترها
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بالا در پاتوژنز ATLL  بوده است.

نتیجه
اين  همه  بين  از  شد.  انجام   logFC> ۲,۵ با   DEM  هايی  از  استفاده  با   DEM تحليل  و  تجزيه 
مربوط  ما  نظر  مورد  ايمونولوژيک  مسيرهای  به  که  کرديم  انتخاب  را  مواردی  ما  microRNA ها، 

مورد   بيولوژيکی  مسيرهای  و   DEMs بين  رابطه  مهم،  miRNA های  شناسايی  منظور  به  می شدند. 
hsa-let-۷g- ،hsa-miR-۲۶a-۵p ،۳p-hsa-miR-۱۲۶ ،hsa-miR-۱۳۰a-۳p» .تحليل قرار گرفت
hsa-  ،hsa-miR-۲۹b-۳p  ،hsa -miR-۱۹۳b-۳p  ،hsa-miR-۱۸۱a-۵p  ،hsa-let-۷b-۵p  ،۵p

۵p-hsa-miR-۱۹۴ ،hsa-miR-۲۹c-۳p ،miR-۲۹a-۳pو ۳p-hsa-miR۲۲۲» در ميان ساير موارد 

سيگنالينگ  مسير  جمله  از  ما  نظر  مورد  ايمونولوژيک  مسيرهای  با  ارتباط  در  داری  معنا  طور  به 
PI۳K-Akt بودند.

بحث
ميکروRNA های بررسی شده دارای اهداف ژنی قابل شناسايی و اندازه گيری هستند، که می توانند 
به عنوان اهداف بالقوه برای توسعه استراتژی های تشخيصی، درمانی و پيشگيرانه استفاده شوند. بااين 
حال انجام مطالعات بيشتری برای درک بهتر پيامدهای احتمالی miRNA ها و ارتباط آنها با پيشرفت 

ATLL توصيه می شود.

کلمات کليدی: miRNA،ويروس لنفوتروپيک سلول Tانسانی نوع يک، مسير سيگنالينگ،ايمونولوژيک

مقدمه
عفونت توسط ويروس لوسمی سلول T انسانی (HTLV-۱) ممکن است منجر به يک يا هر دو بيماری 
از جمله ميلوپاتی/ پاراپازيس اسپاستيک استوايی ((HAM/TSP مرتبط با  HTLV-۱يا لنفوم لوسمی 

میلوپاتى / پاراپارزى اسپاستیک استوایى (HAM/TSP) در مقابل لوسمى/لنفوم 
HTLV 1-مرتبط با(ATLL) بزرگسالان T سلول

سحريسليانی فرد۱، سميه يسليانی فرد ۲، منيره موحدی ۳، سيد حميدرضامژگانی۴و*۵

۱. گروه بيوشيمی دانشکده علوم پايه، دانشگاه آزاد اسلامی واحد تهران شمال
۲. گروه ميکروب شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی البرز

۳. گروه بيوشيمی دانشکده علوم پايه، دانشگاه آزاد اسلامی واحد تهران شمال
۴و۵: گروه ميکروب شناسی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی البرز
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سلول T بالغ  ((ATLL  شود. مکانيسم های تعامل بين HTLV-۱ و سلول ميزبان هنوز مشخص نشده 
است. اين مطالعه با هدف ارائه يک شبکه مسير سيگنالينگ بر اساس يافتن  بيان ژن های متفاوت 

بين HAM/TSP و ATLL می باشد.

مواد و روش ها  
بيان ژن های متفاوت بين HAM/TSP و ATLL مشخص شدند. شبکه برهمکنش پروتئين-پروتئين 
با استفاده از شناسايی ژن های سلولی (hub)بازسازی شدند. آنها غنی شده و پس از تجزيه و تحليل 

ثانويه در بازسازی شبکه سيگنالينگ نهايی استفاده شدند.

نتایج
ما ۵۷ ژن سلولی را شناسايی کرديم که درجه شاخص بالاتری در شبکه اوليه برهمکنش پروتئين-

پروتئين داشتند. وجود تجزيه و تحليل غنی سازی موارد مهم زير را نشان داد: تنظيم مثبت رونويسی 
چرخه  در  درگير   H پليمراز   RNA پروموتر  از  رونويسی  مثبت  تنظيم   ،II پليمراز   RNA پروموتر  از 
سلولی ميوز و تنظيم مثبت رونويسی از پروموتر RNA پليمراز H بوسيله اصلاح هيستون. ژن های 
 TNF, PIK۳R۱, HGF, NFKBIA, CTNNB۱, ESR۱, SMAD۲, PPARG دارای تنظيم بالا شامل
  VEGFA, TLR۲, STAT۳, TLR۴, TP۵۳, CHUK, SERPINE۱,و ژن های دارای تنظيم پايين
شبکه  بودند.  مشترک   ATLL مقابل  در   TSP در  شده  غنی  مورد  سه  هر  در    BRCA۱وCREB۱ 
سيگنالينگ نهايی برای ATLL و HAM/TSP شبيه به آينه طراحی شد،به طوری که عملکرد ژنهای 

سلولی در هر دو بيماری مشخص شد.

بحث 
تجزيه و تحليل مسير ژن های سلولی نشان داد که فعال کننده های رونويسی با عملکردهای مختلف 
در هر دو بيماری فعال هستند. هرچند اختلال در تنظيم ايمنی و آپوپتوز به عنوان دو مسير کليدی 

پيشنهاد شده که ممکن است مسيرهای پاتوژنز را به HAM/TSP يا ATLL جدا کند.
گرمسيری  اسپاستيک  پاراپارزی  ميلوپاتی/   ،۱ نوع  انسانی  -Tلنفوتروپيک  ويروس  کليدی:  کلمات 

مرتبط با ،HTLV-۱  لوسمی/لنفوم سلول T بزرگسالان، پاتوژنز، سيستم های ويروس شناسی 
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مقدمه
ويروس HTLV-1 عامل بيماری لوسمی لنفوم سلول T بالغين (ATLL) واختلال فرسايشی پيشرونده 
 T سيستم عصب مرکزی يا  همان فلج اسپاسمی حاره ای/ميلوپاتی مرتبط با ويروس لوکميای سلول
انسانی می باشد. ميکروارنا ها (microRNA) مولکول های RNA کوچک و غير کد کننده با عملکرد های 
رغم  علی  می باشند.  بيماری ها  تشديد  و  بيولوژيکی  ازفرآيند های  مختلفی  انواع  در  متنوع  حياتی 
تحقيقات بسياری که بر روی ويروس HTLV-1 صورت گرفته هنوز مکانيسم های پاتوژنز و مسيرهای 
سيگنالينگ عفونت آن مشخص نشده است. در اين مطالعه قصد داريم با آناليز پايگاه داده های تحليل 

پربازده به معرفی ميکروارنا های با اهميت در مسير سيگناينگ عفونت ويروس  HTLV-1 بپردازيم.

روش
در اين مطالعه پروفايل بيان ژنی (GSE31629) از پايگاه داده (GEO) در NCBI بدست آمد. سپس 
ميکرو ارنا های متفاوت بيان شده (DEMs) با شرط logFC >۲,۵ استخراج شدند. آناليز مسيرها با 

استفاده از  Diana-mirPath v3 webserver و .Tarbase database v7.0 صورت گرفت.

نتایج
 HTLV-يافته های اين مطالعه ۱۲ ميکروارنا معنادار که به طور اساسی در مسيرسيگنالينگ عفونت ويروس
hsa-let-۷g- ،hsa-let-۷e-۵p ،hsa-miR-۲۶a-۵p ،hsa-miR-۱۳۰a-۳p ۱ درگير هستند را که شامل
hsa-miR-۲۹c- ،hsa-miR-۲۹a-۳p ،hsa-miR-۲۹b-۳p ،hsa-miR-۱۹۳b-۳p ،hsa-let-۷b-۵p ،۵p

۵p-hsa-miR-۳۱ ،۳p-hsa-miR-۲۲۲ ،۳p و ۵p-hsa-miR-۱۹۲  می شوند، نشان داد.

بحث و نتیجه گیرى
عفونت  پاتوژنز  مکانيسم  است  ممکن  آنها  ارزيابی  که  داد  نشان  را  مطالعه ميکروارنا هايی  اين  نتايج 

شناسایى microRNA هاى بالقوه در مسیر سیگنالینگ عفونت ویروس لنفوتروپیک 
سلول T انسانى نوع یک

عاطفه بهاور۱، زينب عسگری۲، سيد حميد رضا مژگانی۳،۴*.

۱- گروه ميکروبيولوژی، دانشگاه علوم پزشکی گلستان، گرگان، ايران.
۲- گروه ايمونولوژی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان، کرمان، ايران.

۳- گروه ميکروبيولوژی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی البرز، کرج، ايران.
۴- مرکز تحقيقات بيماری های غيرواگير، دانشگاه علوم پزشکی البرز، کرج، ايران.

hamidrezamozhgani@gmail.com *نويسنده مسئول:  سيد حميد رضا مژگانی
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مقدمه
عفونت نای و حنجره عفونی يک بيماری تنفسی حاد در ماکيان است که توسط الفا گاليد هرپرس 
ويروس يک پرندگان ايجاد می شود و باعث عفونت قسمت فوقانی سيستم تنفسی و چشم می گردد. 
بيماری لارنگوتراکئيت عفونی بسته به حدت ويروس و شدت بيماری با علايمی چون تنگی نفس، 
سرفه، تنفس با دهان باز و دفع اکسودای خونی از دستگاه تنفس، متظاهر می گردد و همچنين دارای 

سرايت و مرگ مير بالا می باشد.

هدف و اهمیت پژوهش
به منظور پيشگيری از انتشار ويروس و جلوگيری از خسارت های فراوان ناشی از آن و با توجه به اين 
که درمانی برای اين بيماری وجود ندارد، مطالعه حاضر با هدف شناسايي آنتي بادي هاي ضد عفونت 
ويروسي تورم ناي و حنجره عفوني در مرغداري هاي گوشتي استان گيلان در ۱۵ گله در سال ۱۴۰۰ 

انجام گرديد.

روش پژوهش
در اين مطالعه ۱۵۰ نمونه، از  ۱۵ گله مرغ گوشتی از استان گيلان جمع آوری گرديد. به نحوی که 
به صورت تصادفی از هر گله ۱۰ نمونه خون اخذ شد. نمونه گيری با برداشت ۲ تا ۳ سی سی خون 
صورت پذيرفت. در آزمايشگاه نمونه ها با دور ۳۰۰۰ در مدت ۵ دقيقه سانتريفيوژ شدند تا سرم به 
صورت کامل جدا گردد و با استفاده از کيت سينبيوتيکس و روش الايزا غيرمستقيم مورد ارزيابی 

بررسى سرمى عفونت تورم ناى و حنجره عفونى در مرغدارى هاى گوشتى
 استان گیلان

سيده آفتاب مومنی ۱،  سعيد شاطری۲* 

۱دانش آموخته دکترای حرفه ای دامپزشکی، دانشگاه ازاد اسلامی، بابل، ايران

۲ گروه دامپزشکی،واحد بابل،دانشگاه ازاد اسلامی، بابل،ايران

 HTLV-۱را روشن کند و به يافتن اهداف بالقوه برای رويکردهای تشخيصی، پيش آگهی و درمانی 
کمک کند. با اين حال، مطالعات تجربی بيشتری برای اعتبارسنجی ميکروارنا های پيشنهادی مورد 

نياز است.
کلمات کليدی: ميکروارنا، ويروس لنفوتروپيک سلول T انسانی نوع يک، مسير سيگنالينگ.
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قرار گرفتند. لازم به ذکر است که تمامی مراحل انجام آزمايش الايزا، بر اساس روش و دستورالعمل 
کارخانه سازنده کيت انجام گرديد.

نتایج
در اين تحقيق پس از جداسازی سرم و بررسی تيتر هر نمونه مشخص گرديد که همه نمونه ها از نظر 

درگيری با ويروس لارنگوتراکئيت عفونی منفی می باشند.

بحث و نتیجه گیرى
نتايج حاصل از اين مطالعه، نشان داد که خوشبختانه شيوع سرمی ويروس لارنگوتراکئيت عفونی در 
همه نمونه ها منفی بوده و از آنجايی که شيوه بررسی در تحقيق حاضر به روش الايزا انجام گرفته، 
پيشنهاد می شود برای پيشگيری از انتشار بيماری و جلوگيری از خسارت های فراوان اقتصادی ناشی 
از آن، بررسی شيوع بيماری تورم نای و حنجره عفونی در گله های مرغ بومی، تخم گذار، مرغ مادر و 
در گله های گوشتی در فصول مختلف، با روش های مختلف تشخيصی سرولوژی و مولکولی در استان 

گيلان و ساير استان های کشور نيز صورت پذيرد.
کلمات کليدی: عفونت نای و حنجره، الايزا،  بررسی سرمی، استان گيلان

مقدمه
      Chordopoxvirinae     زير خانواده   Avipoxvirus،ويروس از جنس DNA  عامل بيماری آبله طيور يک

از خانواده Poxviridae می باشد.
پاكس ويروس ها دارای ژنوم  DNA دو رشته اي،  تقارن از نوع كمپلكس،  حاوي انولوپ، از نظر 
سايز و اندازه ژنوم بزرگترين ويروس هاي خانواده  DNA مي باشند. ژنوم خطی dsDNA حدود ۳۰۰ 

کيلوبايت می باشد .
بيماري آبله طيور،  از بيماري هاي ويروسي پرندگان است که غالبا بدو شکل پوستی يا خشک (در 
نواحي سر،  گردن و ساق پا )و نيز نوع مرطوب يا ديفتريک  در قسمت فوقاني دستگاه تنفس و در 
گوارش ايجاد ضايعه می کند. تقريبا تمامي گونه هاي پرندگان نسبت به بيماري حساسند ولي اغلب در 

بررسى وضعیت بیمارى آبله طیور در ایران

بهمن خالصی* ۱،نجمه معتمد۲،  شهين مسعودی ۳،  سيد رضا ابراهيمی ۴، عباس عالميان ۵،  ايوب سليمی ۶
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پرندگان اهلي به خصوص مرغ و خروس و بوقلمون مشاهده مي شود . 
با انتشار تدريجي روي پوست بدن پرندگان بخصوص در نواحي سر،  گردن و ساق پا ايجاد جراحت 
و  زخمها  راه  از  ويروس  و  بوده  هوا  راه  از  بيماري  انتقال  مرغداری  داخل  در  بيماری  اين   . مي کند 
خراشهاي جلدي و مخاط چشم وارد بدن مي شود كه گاهي در اين طريق شكل چشمي بيماري ايجاد 
مي شود .در محوطه هاي باز انتقال توسط انواع پشه ها  (پشه هاي كولكس، آئدس، آنوفل، تئوبالد يا 

واستگوميا) كه ناقل ميكانيكي بوده و ويروس در بدن آنها تزايد نمي يابد انجام مي گيرد .
با واکسينه نمودن پرندگان قبل از بروز بيماری ايمنی لازم عليه بيماری  بدست می آيد.. از طرف 
سازمان دامپزشکي کشور،  برنامه کنترل بيماري از طريق واکسيناسيون در گله هاي تخمگذار،  مادر و 
اجداد تدوين شده است . متداول ترين واکسني که در تمام نقاط دنيا استفاده مي شود،  واکسن زنده 

تخفيف حدت يافته مي باشد که ايمني فعال و قدرتمندي را عليه بيماري ايجاد مي کند. 
هدف و اهميت پژوهش: علی رغم انجام پروژه های تحقيقاتی مختلف بر روی واکسن آبله طيور  ارزيابی 

کلی بيماری آبله طيور هدف اين پژوهش بود.

روش پژوهش
مورد  طيور  آبله  واکسيناسيون  و  بيماری  باره  در  ايران  در  گرفته  صورت  مطالعات  پژوهش  اين  در 
نمونه های  با  دالتون  کيلو   ۲ /۷۵ مولکولی  وزن  با   P۴b ژن  همچنين   است.  گرفته  قرار  برررسی  

جداشده و واکسن های مصرفی مورد مقايسه قرا گرفته شده بود.
ايران  مختلف  مناطق  در  طيور  آبله  بيماری  شيوع  پی  در  گرفته  صورت  ژنتيکی  مطالعات  نتايجدر 
سکانس ژنومی و توالی اسيدهای آمينه ويروس های جدا شده تقريبا صد درصد مشابه ويروس واکسن 

زنده تخفيف حدت يافته آبله طيور موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی بوده است.

بحث و نتیجه گیرى
مبارزه با ناقلين بيماری خصوصا جرب درمانيسوس گالينه و انجام واکسيناسيون پرندگان بومی و نيز 
رعايت بهداشت و امنيت زيستی از عواملی است که بايد در مديريت گله های طيور بيش از پيش مد 

نظر داشت.
پيشنهاد می شود در مورد ويروس های واکسن و ويروس های جدا شده از مزرعه اقداماتی لازم جهت 
پروسه توالی يابی کل ژنوم صورت بپذيرد.  رسيدگى مداوم از عوامل تعيين کننده بروز و پراکندگى 

بيمارى و شناسايی و ارزيابی موارد جديد بيماری آبله طيور پيشنهاد دوم می باشد.
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آبله طيور بيماری ويروسی است که عامل آن يک  DNA ويروس از جنس،Avipoxvirus   زير خانواده         
 Chordopoxvirinae از خانواده Poxviridae می باشد.

پاكس ويروس ها دارای ژنوم  DNA دو رشته اي،  تقارن از نوع كمپلكس،  حاوي انولوپ، از نظر سايز و 
اندازه ژنوم بزرگترين ويروس هاي خانواده  DNA مي باشند. ژنوم خطی dsDNA حدود ۳۰۰ کيلوبايت 
می باشد که توسط توالی های تکرار انتهايی معکوس (ITR) احاطه شده است که در انتهای خود به 
صورت کووالانسی بسته شده اند. همچنين حاوي پروتئين و ليپيد نيز مي باشند.ويريون حاوي آنزيم 
هايي است كه مي تواند  mRNA ويروس را سنتز نموده و پلي آدنيله و كلاهك گذاري و متيله كنند.
و  می شوند  تکثير  سيتوپلاسم  در  که  هستند  پوشيده ای  و  بزرگ  ويروس های  پاکس  ويروس های 
پروتئين ها را برای تکثير DNA و بيان ژن کد می کنند .انتهای سنجاق سر دو رشته ژنوم DNA خطی 
و دو رشته ای را به هم متصل می کند. پروتئين های ويروسی درگير در سنتز DNA شامل پليمراز ۱۱۷ 
  DNAگليکوزيلاز، فاکتور فرآيندی، پروتئين اتصال به DNA کيلو دالتون، هليکاز-پريماز، اوراسيل
تک رشته ای، پروتئين کيناز و DNA ليگاز می باشد .يک پروتئين خانواده FEN۱ ويروسی در ترميم 
شکستگی DNA دو رشته ای شرکت می کند که به صورت ترکيب کننده های طولانی که توسط يک 

اندونوکلئاز پيوندی هاليدی ويروسی حل می شود، تکثير می شود.
در  و  است  تشخيص  قابل  عفونت  از  پس  ساعت   ۲ عرض  در  معمولاً  پوکس  سنتز DNA ويروس 
سيتوپلاسم در مکان های مجزای مجاور هسته ای به نام کارخانه ها رخ می دهد که به راحتی می توان 
ادغام  حال،  اين  عفونت . با  تعداد  با  متناسب  کرد البته  مشاهده  فلورسنت  رنگ  با  رنگ آميزی  با 
کارخانه های فردی اغلب با گذشت زمان اتفاق می افتد .کارخانه ها در ابتدا فشرده هستند و توسط 
غشاهای شبکه آندوپلاسمی احاطه شده اند .نقش غشاها در همانندسازی DNA پيشنهاد شده است. 
اين کارخانه همچنين محل رونويسی و ترجمه mRNA های ويروسی علاوه بر مونتاژ ويريون است.  

پس از اتصال پاكس ويروس به گيرنده سلولي و ورود آن به داخل سلول،  جسم مركزي ويروس به 
درون سيتوپلاسم آزاد شده، در ميان چندين آنزيم كه در ويريون پاكس ويروس وجود دارد .يك آنزيم  

مرورى کلى بر ژنوم ویروس آبله طیور

بهمن خالصی

مؤسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، کرج، ايران
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مقدمه
استفاده از واکسن های دوگانه طيور از نقطه نظر اقتصادی بدليل حذف استرس ناشي از مايه كوبي 
مکرر،احتمال كمتر مرگ و مير گله، صرف وقت و هزينه کمتر و حذف عوامل زيان آور ديگر مورد 
توجه مرغداران قرار گرفته است. لذا با توجه به دستيابی تکنولوژی توليد واکسن های دوگانه، واكسن 
زنده دو گانة  نيوکاسل (Cone12IR) + برونشيت عفوني (H-120 ساخته شد و اتر بخشی آن در 

جوجه های گوشتی تجاری مورد ارزيابی قرار گرفت.

روش ها  
يکصد و پنجاه قطعه جوجه گوشتی نژاد راس به سه گروه ۵۰ قطعه ای تقسيم شدند. گروه اول با 
واکسن رازی، گروه دوم با واکسن وارداتی مشابه به روش قطره چشمی مايه کوبی شدند. گروه سوم 
گروه کنترل بود و هيچ واکسنی دريافت نکرد. از جوجه ها هر سه گروه در فواصل دو هفته ای پس از 
مايه کوبي براي اندازه گيري ميزان آنتي بادي با روش هاي SN ،ELISA و  HI خونگيري به عمل 

آمد. هيچگونه راکسيون ناخواسته اي در پولت ها در طول حدود ۵۰ روز دورة بررسي مشاهده نشد.

ارزیابى سرولوژى  واکسن زنده دو گانۀ  نیوکاسل (Cone12IR) + برونشیت 
عفونی (H-120) در شرایط کنترل شده

شهين مسعودی۱، محمدمجيد ابراهيمی۲، زهره مجاهدی۲، ليلا پيشرفت ثابت۱، شهلا شاهسوندی۱، بهمن 
خالصی۲، حسن طهماسبی۳،  سعدی ارمندئی۳،

مؤسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، کرج، ايران
s.masoudi@rvsri.ac.ir :ايميل نويسنده مسئول

 RNAپلي مراز ويروسي وجود دارد كه در حدود نيمي از ژنوم ويروس را به  mRNA ترجمه مي كند.
مولكول هاي  mRNA درون جسم مركزي ويروس نسخه برداري شده و سپس به درون سيتوپلاسم 
مي ريزند.چون آنزيمهاي مورد نياز درون جسم مركزي ويروس قرار گرفته نسخه برداري اوليه، تحت 
تاثير مهاركننده هاي سنتز پروتئين قرار نمي گيرد. ژنهاي   167fpv  و fpv 140 و ژن  P4b  جزو 
مهترين ژنهای ويروس آبله می باشند و قالب مطالعات روی اين ژنها صورت می پذيرد. همانندسازی 
کوريوآلانتوئيک  غشای  اکتودرم  سلول های  و  ماکيان  پر  فوليکول  اپيدرم  پوست،  اپيدرم  در  ويروس 

جنين و سلول های پوست جنينی مشابه يکديگر است.

  
 

 
 

215

 
 

22155



نتایج
NI: شاخص سرمی برونشيت در پايان دوره نگهداری در سن ۴۹ روزگی در هردو گروه مايه کوبی شده 

برابر ۳/۸ و در شاهد ۱/۰۵ بود. 
ELISA:  ميانگين عيار آنتی بادی الايزا برونشيت در گروه اول (واکسن راری) و دوم (واکسن وارداتی) 

بترتيب برابر ۲۱۰۳ و ۱۴۶۷ و در گروه شاهد ۵۸۸ بود. 
HI: عيار آنتی بادی HI بر عليه ويروس نيوکاسل در سن ۴۹ روزگی برای دو گروه رازی و وارداتی 

بترتيب برابر با ۲/۴ و ۲/۲   و در شاهد ۲/ ۰ بود

بحث 
ميانگين عيار آنتی بادی ممانعت از هماگلوتيناسيون ويروس نيوکاسل و شاخص خنثی سازی سرم  و 
الايزای ويروس برونشيت در مقايسه با واکسن وارداتی بيانگر توانمندی واکسن در القای پاسخ ايمني 
در پرندگان مايه کوبی شده است. بنابراين واکسن دوگانه زنده نيوکاسل (Clone12IR) + برونشيت 
عفونی (H-120) مي تواند فرآورده ای مفيد در برنامه كنترلي دو بيماري برونشيت و نيو کاسل  قلمداد 

شود.  
Clone12IR ،نيوکاسل  ،H-۱۲۰ ،کلمات کليدی: واکسن زنده دوگانه،  برونشيت عفونی
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هدف و اهمیت پژوهش
دو ويروس آنفولانزا (H۹N۲) و برونشيت عفونی، عليرغم انجام برنامه های واکسيناسيون همچنان از 
مهمترين عوامل بيماري زا در صنعت طيور در کشور ما و حتی سراسر دنيا مي باشند. بنابراين دستيابی 
ويژه ای  اهميت  دارای  مسئله  اين  حل  به  کمک  جهت  صرفه  به  و  طبيعی  ضدويروسی  ترکيبات  به 
خواهد بود. هدف از اين مطالعه، سنجش و مقايسه ميزان اثر ضدويروسی ده عصاره گياهی بومی ايران 

بر اين دو ويروس می باشد. 

روش پژوهش
 ،(Thymus vulgaris) بـرای ايـن مطالعـه ده گيـاه مختلـف انتخاب گرديـد کـه عبارتنـد از: آويشـن
  ،(Saliva officinalis) مريـم گل  ،(Echinacea pupurea) سـرخارگل ،(Nigella sativa) سـياهدانه
 ،(Matricaria chamomilla) بابونـه (Olea europea)،  بـرگ زيتـون ،(Artemisia annua) گنـدواش
 .(Curcuma longa) زردچوبـه ،(Mentha piperita) نعنـاع فلفلـی ،(Ocimum basilicum) ريحـان
عصاره هـای اتانولـی از ايـن گياهـان تهيـه و مـورد اسـتفاده قـرار گرفـت. به منظور بررسـی سـميت 
عصاره هـای گياهـی ابتـدا محلول هايـی بـا غلظت هـای مشـخصی از عصاره هـا تهيـه و بـه درون تخم 
مرغ هـای جنيـن دار (۹ روزه) تزريـق شـدند. تخـم مرغ هـا بـه مـدت ۷۲ سـاعت در دسـتگاه جوجه 
کشـی در دمـای ۳۷ درجـه سـانتيگراد نگهـداری و سـپس وضعيـت زنـده مانـی و رشـد جنين هـا 
مـورد بررسـی قـرار گرفـت. در ادامـه و بـر اسـاس نتايـج حاصـل از سـميت عصاره هـا، برای بررسـی 
اثـر ضدويروسـی، غلظت هـای ۱۲/۵، ۲۵، ۵۰ و ۱۰۰ ميلی گـرم بـر ميلی ليتـر از عصـاره گياهـی بـا 
سوسپانسـيون ويـروس، بـه صـورت هـم حجم مخلوط شـده و بـه مـدت ۴۵ دقيقه در دمـای محيط 
انکوبـه شـدند. سـپس بـه درون مايع آلانتوئيـک تخم مرغ ها تزريق و پس از ۴۸ سـاعت قـرار گرفتن 
در دسـتگاه جوجـه کشـی آزمـون هماگلوتيناسـيون (HA) انجام گرفـت. لازم به ذکر اسـت که برای 

ويـروس برونشـيت عفونـی، از تيمـار تريپسـين قبل از آزمون HA اسـتفاده شـد.

بررسى اثر ضدویروسى عصاره ده گیاه بومى ایران بر ویروس هاى آنفولانزا 
(H9N2) و برونشیت عفونى (کرونا) پرندگان

محمد هاديان۱، علی محمدی۲، محمد صمدی۱، محمد هادی اسکندری۳، مهدی اسد سنگابی۲

۱ مرکز تحقيقات فيزيولوژی ورزشی، پژوهشکده سبک زندگی، دانشگاه علوم پزشکی بقيه االله (عج)، تهران، ايران

۲ گروه پاتوبيولوژی، دانشکده دامپزشکی، دانشگاه شيراز، شيراز، ايران
۳ گروه علوم و صنايع غذايی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه شيراز، شيراز، ايران
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مقدمه
ويروس برونشيت عفونی (IBV) يا  کرونا ويروس پرندگان عامل ايجاد يک بيماری تنفسی ويروسی 
حاد و بسيار مسری در طيور می باشد. اين بيماری همه ساله  خسارات اقتصادی شديدی را به صنعت 
پرورش طيور وارد می نمايد. وجود سروتيپ های متعدد اين ويروس موجب دشوار شدن کنترل اين 
قابل  سرولوژی  يا  مولکولی  آزمايش  از  اعم  سريع  تشخيص  با  بيماری  اين  است.  گرديده  بيماری 

بهینه سازى آزمایش هماگلوتیناسیون ویروس برونشیت عفونى طیور با استفاده از 
آنزیم  نورآمینیدازکلستریدیوم پرفرنجنس 

مهدی موسويان ۱،   علی آمقی رودسری۱، ناصر رزم آرايی۱*، عارف هوشياری ۱، علی اصغر رزم آرای ايرانق 
۲،   محمد علی جعفرقلی پور۱

۱. موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، واحد شمال غرب، سازمان تحقيقات کشاورزی، آموزش و ترويج، مرند، ايران.
۲.  باشگاه پژوهشگران جوان و نخبگان، دانشگاه آزاد اسلامی شبستر، شبستر، ايران

nasserrazmaraii@gmail.com :نويسنده مسئول*

نتایج
بررسی سميت در تمامی نمونه ها نشان داد که تا غلظت ۲۰۰ ميلی گرم بر ميلی  ليتر نيز هيچ اثر سويی 
مشخص   (H۹N۲) آنفولانزا  ويروس  بر  عصاره ها  ويروسی  ضد  اثر  بررسی  در  ندارد.  وجود  جنين  بر 
گرديد که به ترتيب عصاره های برگ زيتون، سياهدانه و آويشن دارای بيشترين اثر ممانعت کنندگی 
از فعاليت ويروس می باشند. مقادير تيتر HA برای هر سه در غلظت های ۱۰۰ ميلی گرم بر ميلی ليتر 
صفر بوده است. در اين آزمون گياه سرخارگل با عدد تيتر HA، ۱/۶۴ در غلظت ۱۰۰ ميلی گرم بر 
ميلی ليتر کمترين اثر ضدويروسی را بر ويروس آنفولانزا نشان داد. بر اساس نتايج آزمون HA در تعيين 
اثر ضدويروسی عصاره ها بر ويروس برونشيت عفونی، مشخص شد که سياهدانه، آويشن و نعناع فلفلی 

به ترتيب با اعداد تيتر HA: ۱/۸، ۱/۸ و ۱/۱۶، دارای بيشترين اثر ممانعت کنندگی بوده اند.
بحث و نتیجه گیرى

نتايج اين تحقيق به خوبی اثر ضدويروسی در برخی از گياهان مورد مطالعه را اثبات نمود. به نظر 
می رسد وجود ترکيباتی نظير تيموکوئينون در سياهدانه جز اصلی ترين عوامل ضدويروسی اين گياه 
باشد. همچنين طبق مطالعات پيشين در برگ زيتون نيز وجود ماده ای چون الئوروپين که جز دسته 
اين  توجه  قابل  اثر ضدويروسی  اين گياه می گردد.  اثر ضدويروسی  ترکيبات فنولی  می باشد، باعث 

عصاره ها ميتواند نويد بخش توليد محصولات ضدويروسی جهت کاربرد در صنعت طيور باشد.
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پيشگيری است. اما به دليل عدم وجود آنزيم نورآمينيداز در پروتئين سطحی ويروسیIBV  فعاليت 
هماگلوتيناسيون را نمی تواند نشان دهد.

هدف و اهمیت پژوهش
اين مطالعه به منظور تهيه آنتی ژن IBV تيمار شده با آنزيم پروتئوليتيک کلستريديوم پرفرجنس 
بر اساس دستور العمل کارخانه سازنده قرار گرفت و سپس اين آنتی ژن ها برای استفاده در تست 
تشخيصی سرولوژيک سريع، اقتصادی و دقيق ممانعت از آگلوتيناسيون گلبولهای قرمز توسط ويروس 

IBV مورد استفاده قرار گرفتند.

روش  پژوهش
دار  جنين  مرغ های  تخم  آلانتوئيک  کوريو  مايع  و  شد  داده  تکثير   SPF تخم های  در   IBV ويروس 
حاوی ويروس ويروس کشت داده شده برداشت گرديد و اين ويروسها با استفاده از اولتراسانتريفيوژ 
تغليظ گردند و با آنزيم پروتئوليتيک فسفوليپاز C کلستريديوم پرفرنجنس بر اساس دستور العمل 
کارخانه سازنده تيمار شدند و آنتی ژنهای مزبور برای انجام آزمايشات سرولوژيکی HI مورد استفاده 

قرار گرفتند.

نتایج
نتايج آزمايش HA بر روی نمونه های IBV که تحت تاثير آنزيم قرار گرفته بودند و همچنين آزمايشات 
HI بر روی نمونه های سرم مثبت نشان داد که هضم آنزيمی توانايی القای فعاليت هماگلوتيناسيون 

ويروس IBV  را داد. ميانگين تيترهای HI در سرم های طيور واکسينه شده ۶ بود و نتايج HI با نتايج 
الايزای تاييد گرديد.

بحث و نتیجه گیرى
مهار  آزمايش  يک  می تواند  تغليظ   IBV ويروس  آنزيمی  هضم  که  کرد  تأييد  ما  مطالعه  نتايج 

هماگلوتيناسيون ارزان، سريع و دقيق برای تشخيص بيماری IBV در گله های طيور ارائه دهد.
کلمات کليدی: هماگلوتيناسيون، پرندگان، ويروس برونشيت عفونی، نورآمينيداز

  
 

 
 

220



مقدمه
واکسن ها از جمله واکسن های کشته و واکسن های نسل جديد (نوترکيب و ژنی) به دليل اثرات ايمنی 
زايی پايين، به ترکيباتی به نام  ادجوان نياز دارند. قديمی ترين ادجوان ها نمک های آلوم هستند. در 
مورد واکسن هايی مثل واکسن های آنفلوانزا و کرونا ايمنی زايی ضعيف، يک مانع بزرگ در ايجاد پاسخ 
سريع به يک ويروس در حال ظهور است، به طوريکه دزهای بالاتری از آنتی ژن در دز مورد نياز است، 
لذا استفاده از يک ادجوان مناسب در اين قبيل واکسن ها از اهميت مضاعفی برخوردار است. عوارض 
جانبی بسياری از ادجوان های سنتتيک، باعث شد تا مطالعات به فکر طراحی ترکيبات فاقد اثرات 
جانبی باشند. اين ادجوان ها بنام ياورهای زيستی به دليل اينکه از پپتيدهای ميزبانی می باشند، فاقد 

اثرات جانبی هستند. 

هدف
اين مطالعه با هدف معرفی و بررسی ياورهای زيستی انجام شده است. 

روش
و   Springer  ،Pub Med  ،Gooogle Scholar اطلاعاتی  پايگاه های  يافته های  مروری  مقاله  اين  در 
Science Direct و تعدادی از مقالات اينجانب، با هدف معرفی بيوادجوان ها در افزايش پتانسيل القای 

پاسخ های ايمنی و تثبيت اين پاسخ ها توسط واکسن ها مورد بررسی قرار گرفتند. ياور های زيستی 
باکتريايی،  دينامين  شبه  پروتئين های  گوانيلات،  به  متصل  پروتئين های   ،Mx پروتئين های  شامل 

پروتئين های EHDs،  هموکينين و ياورهای ايمونولوژيک می باشند. 

نتیجه گیرى و بحث 
طراحی ياور هايی که چندين مسير انتقال پيام داخلی را فعال می کنند و بررسی توان تحريک و القا 
عفونی  بيماری های  کنترل  و  پيش گيری  زمينه  در  نوين  تحقيقات  پايه  آن ها،  توسط  ايمنی  سامانه 
می باشد. به دليل اثرات متفاوت و همچنين عدم ايجاد عوارض جانبی، استفاده از ياورهای زيستی 

القاى پاسخ هاى ایمنى با یاورهاى زیستى در واکسن 

سينا سليمانی۱*

۱. استاديار موسسه تحقيقات واکسن و سرم سازی رازی، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج کشاورزی، صندوق پستی ۳۱۹۷۵-۱۴۸، 
کرج، ايران

s.soleimani@rvsri.ac.ir :نويسنده مسئول*
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می تواند نقش به سزايی در پيشرفت صنعت واکسن داشته باشد. در سال های اخير بيوادجوان های 
مختلفی مورد مطالعه قرار گرفتند.

کليدی  مدياتورهای  پروتئين ها  اين  می باشند.  ميزبانی  دفاع  پپتيد های  دسته  از   Mx پروتئين های 
پاسخ ضد ويروسی ذاتی القا شده بوسيله اينترفرون هستند که بيان آنها  مقاومت مناسبی نسبت به 
 DNA توانايی القای پاسخ ايمنی همراه با Mx ويروس های آنفلوانزا القا می کند. همچنين پروتئين های

واکسن ها را دارند. 
پروتئين های متصل به گوانيلات گروهی از پروتئين های ضد ويروسی هستند که بوسيله اينترفرون ها 
القا می شوند و اغلب در پاسخ ايمنی ناشی از اينترفرون گاما برانگيخته می شوند. پروتئين های شبه 
دينامين باکتريايی در اطراف ليپوزوم ها اليگومريزه شده و فعاليت GTP آزی مشابه اعضای ابر خانواده 
از  هموکينين  دارند.  نقش  کلاترين  به  وابسته  آندوسيتوز  در   EHDs پروتئين های  دارند.  دينامين 
خانواده پروتئيني تاچی کينين از ژن TAC4 رمز دهي می شود. اين سايتوکاين توان القای پاسخ هاي 
هومورال و سلولي عليه ويروس هپاتيت B و آنفلوانزا را دارد. ياورهای ايمونولوژيک نيز علاوه بر اينکه 
نقش حامل در ارائه آنتی ژن به سلول های گيرنده ايمنی دارند، محرک سيستم ايمنی بوده و باعث 

ايجاد پاسخ های ايمنی می شوند. 
کلمات کليدی: ايمنی، پروتئين، زيستی، واکسن، ياور
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