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  چكيده

از  هاي اين خانواده ويروس. با قطبيت منفي هستندرشته  تك  RNAدار و داراي پوشينه ،اي رشتهي ها ويروس ،ها ويروسفيلو
از  .شوند ميكشنده و حاد  دهندة خونريزيهاي  بروز تببا خروج از مخزن خود و انتقال به انسان، موجب  جمله ماربوگ و ابولا

 طور بهها  هاي اخير خفاش در سال. دنرو شمار مي براي سلامت جامعه به يجدي و خطرناك هايتهديدرو اين خانواده ويروسي  اين
در تمام  ها خفاش. اند شناخته شده هاي ناشي از آنها پديدار شدن عفونتها و  اين ويروسمخازن بالقوه براي  عنوان بهاي  فزاينده
و حيوانات متنوع  حشرات ،ماهيت رژيم غذايي آنها از گياهان. شوند بي و چند جزيره اقيانوسي يافت ميجز مناطق قط هها ب قاره
 عنوان به، موجب شده كه هاي بيولوژيكي و اكولوژيكي منحصر به فرد آنها هاي خفاش و برخي از ويژگي تنوع گونه. است

عه طالم. مطرح باشندماربوگ،  ابولا و كرونا هاي  ويروس مانند هم در پزشكيشماري از عوامل عفوني م ميزباناني براي انواع بي
از  به انسان ها آن خفاش و انتقال VIIو  VIهاي كلاس  روسيو رتروو ها روسيلوويف كيلوژنتيف روابط حاضر به بررسي

  .پردازد ها مي هاي سيتوپاتوژنز آن جنبه

  كرونا، ماربورگفيلوويروس، ابولا، خفاش،  :ي كليديها واژه

  sajjad.yazdansetad@gmail.com: ، پست الكترونيكي01732451657: نويسنده مسئول، تلفن *

  مقدمه
طور طبيعي بين  كه به شود اطلاق ميهايي  بيماري به زئونوز

ي زئونز ها ژنپاتو. شوند دار و انسان منتقل مي حيوانات مهره
شمار  بهپديد در انسان هاي نوپديد و باز عفونت عمدة عامل
 RNAهاي نوظهور را  وژنپاتاين  اغلب كه بطوريروند  مي

هاي شديد اغلب  بيماري .)48(دهند تشكيل ميها  ويروس
دليل عدم سازگاري ژنتيكي  حيواني جديد به هاي در ميزبان

اين حيوانات . دنده ميعامل عفوني با ميزبان جديد رخ 
در  را انتقال بيشتري تواناييكه عامل عفوني  هنگاميجديد 
 Severe مانند آنچه در بيماري- نداشته باشدها  اپيدمي

acute respiratory syndrome (SARS)  مشاهده شد - 

آگاهي از نحوه . )30(شود شناخته ميميزبان نهايي عنوان  به
نوع ميزبان انساني  ،هاي انتقال روش ،تكثير در ميزبان
اي در انسان بر هائونزز  هايي براي انتقال حساس و كانون

 .گردد وني امري بسيار مهم تلقي ميكنترل اين عوامل عف
و نيز  ها دومين رده بزرگ در بين پستانداران خفاش

ها  خفاش. باشند پرندگاني هستند كه داراي توانايي پرواز مي
به آرامي رشد  كه دارنداندازه كوچك و عمر نسبتا طولاني 

ل عفوني در اين ميزبان با طول عمر بالا تداوم عوام. كنند مي
عوامل  و در نتيجه احتمال شيوع ساخته ميسررا  بدن خود
 مناطقاز طريق پراكندگي طبيعي يا تصادفي به  عفوني را
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همچنين، . )28(دهند جغرافيايي جديد افزايش مي
ي وحشي پتانسيل اكتساب عوامل عفوني را از ها خفاش

. دارندهاي حيواني مانند پرندگان و حشرات  ساير گونه
هاي خاصي  براي منابع غذايي ممكن است خفاش جستجو

را در تماس نزديك با انسان و ساير حيوانات قرار دهد و 
انتقال . ها را تسهيل كند انتقال بين گونهاز اين رو 

ي حمل شده در خفاش به انسان به چندين ها ويروس
گاز گرفتگي يا  ،مستقيم روش مختلف از جمله تماس

اق ذرات عفوني توسط انسان همچنين استنش خراش و
گوشت خفاش در از طرف ديگر، . )39(پذيرد صورت مي

چين و برخي از  ،آفريقابرخي از مناطق جهان از جمله 
يك  عنوان بهو  گيرد مناطق آسيايي مورد استفاده قرار مي

 ها خفاش .)4(باشد ميبيماري مطرح در انتقال مهم  مسير
 روند شمار مي هبها  مخزن حيواني مهمي براي ويروس

زايي در  ويروس با توانايي بيماري 60بيش از  كه، بطوري
 ها از جمله اين ويروس .انسان در آنها شناسايي شده است

هنيپا و  ،ابولا ،ماربوگ همچونهايي  توان به ويروس يم
SARS لعه به بررسي روابط اين مطا .)28(اشاره كرد

و  ها ، كرونا ويروسها فيلوژنتيك فيلوويروس
خفاش و انتقال به انسان از  VIهاي كلاس  رتروويروس

  .پردازد ها مي هاي ايمونوپاتوژنز و سيتوپاتوژنز آن جنبه

 شامل فيلوويريدهخانواده : ها ها و خفاش فيلوويروس
رشته با ژنوم يكپارچه، سنس  دار تك RNAي ها ويروس

اي  هاي ميله اين خانواده متعلق به رده ويروس .هستند منفي
 ،MARV Marburgvirus)( جنس شش شاملو چندشكلي 
Ebolavirus ،Cuevavirus ،Dianlovirus ،Striavirus  و

Thamnovirus پنج گونة شامل ابولا ويروس .)23(ستا 
)Zaire Ebolavirus (EBOV، Sudan Ebolavirus 

(SEBOV) ،Cote d'Ivoire ebolavirus (CIEBOV)، 
Reston ebolavirus (REBOV) و Bundibugyo 

Ebolavirus (BEBOV) است. REBOV  انسان را آلوده
در برخي از ، اما را ندارد بيماريتوانايي ايجاد  اما كرده

 .شود مي منجر به بيماري اوليه انسانيغيري ها پريمات

و ) Marburg(متشكل از ويروس ماربورگ  MARV جنس
تنوع ژنتيكي  20% تقريباًاست كه  )Ravn(ويروس راون 

تنها عضوي از ) Lloviu cuevavirus )Lloviu virus .دارند
جداسازي  حاله كه تا ب و ويروس عفوني است جنس اين

كند تا در  محققان را وادار ميموضوع نشده است و اين 
ي ميزبان از ها سلولزمان پژوهش روي عفونت در 

امل ويروس سودوتيپ استفاده ح Lloviuهاي  پروتئين
در  ها خفاشي وابسته به ها ويروسفيلوليستي از . )32(كنند

  .)5(اند گزارش شده 1جدول 

دنبال يك دوره انكوباسيون  به :ها زايي فيلوويروس بيماري
شود و  صورت ناگهاني شروع مي روزه، بيماري به 42- 2

علائم غير اختصاصي و شبه آنفولانزا از جمله تب بالا، 
تهوع، گلو درد،  ها، حالت سردرد، درد مفاصل و ماهيچه

. شود خستگي شديد، اسهال، درد شكم و استفراغ شروع مي
دليل  پوسته شدن به مردگي و پوسته علائم پوستي شامل خون

عفونت،  يلادر او. خارش نيز شايع هستند
هاي دندريتيك سيستم  ماكروفاژها و سلول/ها مونوسيت

از طريق  ها متعاقباً ويروس. شوند ايمني بدن آلوده مي
ها  هاي خوني و لنفاوي به كبد، طحال و ساير اندام يستمس
علائم تنفسي شامل سرفه، سكسكه، درد گلو و . رود مي

تظاهرات شديد . باشد قفسه سينه و مشكل در تنفس مي
بيماري شامل نكروز كبد، طحال، كليه، غدد لنفاوي، بيضه 

هاي  و تخمدان است كه ناشي از تكثير ويروس در سلول
بافت مويرگي منجر به افزايش  آسيب. است پارانشيمي

 بدن اختلال در تعادل مايعاتشود و  عروقي مينفوذپذيري 
كاهش حجم خون در حال (شوك هيپوولميك موجب 
هايي  ها حاوي ژن ژنوم فيلوويروس. )14(گردد مي) گردش

 5'ترتيب از قسمت  هايي است كه به براي ساخت پروتئين
، كوفاكتور پليمراز )NP(وتئين نوكلئوپر: عبارتند از 3'به 

)VP35( پروتئين ماتريكس ،)VP40( گليكوپروتئين ،
)GP( پروتئين رونويسي ،)VP30( پروتئين كوچك ،

پليمراز  RNA، )منحصر به فيلوويروس VP24(ماتريكس 
كه ) SGP(و گليكوپروتئين ترشحي ) RNA )Lوابسته به 
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  .داردد التهابي ها عملكرد ض با محافظت از اندوتليوم ديواره رگ
  هاي مرتبط با خفاش فيلوويروس -1جدول 

Filovirus  Bat species Bat common name Bat family 

REBOV  Acerodon jubatus Golden�capped fruit bat Pteropodidae  
EBOV  Cynopterus species Short�nosed fruit bat  Pteropodidae  
EBOV  Eidolon helvum Straw�colored fruit bat  Pteropodidae  
EBOV  Epomops buettikoferi Büttikofer’s epauletted fruit bat  Pteropodidae  
MARV  Epomops buettikoferi Büttikofer’s epauletted fruit bat  Pteropodidae  
ZEBOV  Epmops franqueti Franquet’s epauletted fruit bat  Pteropodidae  
MARV  Epomops franqueti Franquet’s epauletted fruit bat  Pteropodidae  
ZEBOV  Hypsignathus monstrosus Hammerhead bat  Pteropodidae  
MARV  Hypsignathus monstrosus Hammerhead bat  Pteropodidae  
EBOV  Megaderma lyra Greater false vampire bat  Megadermatidae  
EBOV  Micropteropus pusillus Peter’s dwarf epauletted fruit batPteropodidae  
MARV  Micropteropus pusillus Peter’s dwarf epauletted fruit bat  Pteropodidae  
MARV  Miniopterus inflatus Greater long�fingered bat  Miniopteridae  

Lloviu virus  Miniopterus schreibersii Schreiber’s long�fingered bat  Miniopteridae  
EBOV  Mops condylurus Angolan free�tailed bats  Molossidae  

ZEBOV  Myonycteris torquata Little collared fruit bat  Pteropodidae  
REBOV  Pteropus vampyrus Large flying fox  Pteropodidae  
MARV  Rhinolophus eloquens Eloquent horseshoe bat  Rhinolophidae  
EBOV  Rousettus aegyptiacus Egyptian rousette  Pteropodidae  
MARV  Rousettus aegyptiacus Egyptian rousette  Pteropodidae  
REBOV  Rousettus amplexicaudatus Geoffroy’s rousette  Pteropodidae  

Bt‐ DH04 
filovirus

Rousettus leschenaulti  Leschenault’s rousette  Pteropodidae  
EBOV  Rousettus leschenaulti Leschenault’s rousette  Pteropodidae  

  

VP35  وVP24 ويروسي هستند كه منجر به  هاي پروتئين
بيماري . شوند ميزبان مي) INF(اينترفرون كاهش پاسخ 

در  ي ابولا و ماربورگها ويروس دليل عفونت شديد به
و عناصر  2و  1كاهش عملكرد اينترفرون نوع با انسان 

ضروري دفاع ضد ويروسي خفاش موجب بهم ريختن 
و  8 هاي اينترلوكينتوليد  .گردد ايمني ذاتي و اكتسابي مي

10 )IL-8, IL-10 ( هاي  ، سلولويروسفعاليت ناشي از
 با تحريك توليد كرده ومني را به محل عفونت جذب اي

التهابي  هاي پيش يتوكيناهاي اضافي از جمله س يناكموك

IL-6  وINF-γ ضمن اينكه. شوند مي باعث تشديد عفونت 
 TGF-βيتوكين ضد التهابي او س IP-10منجر به تغيير سطح 

در طيف وسيعي از انواع  ها ويروسفيلو. )3(شود مي
 اي از رده( Veroي ها سلولاز جمله  ها پريماتي ها سلول
كرده، اما د رش) آفريقاييهاي اپيتليال كليه ميمون سبز  سلول

هاي كوپفر،  سلول ها، هپاتوسيتتمايل خاصي به رشد در 
هاي  ول، سلها هاي قشر فوق كليه، فيبروبلاست سلول

هاي دندريتيك و  لولس تر مهمآندوتليال و از همه 
در . )9(هاي سيستم ايمني ذاتي ندارندماكروفاژ/مونوسيت
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در يك الگوي پيراموني  MARVژن  ، آنتيها كبد خفاش
شود  اطراف كانونهاي كوچك و نسبتاً جدا شده يافت مي

اي و  هسته هاي التهابي تك كه اغلب با تعداد كمي سلول
، برخلاف آن .نكروز كبدي موضعي همراه است

ي آلوده و ها انساندر كبد   متعدديي ها ژن آنتي
هنگامي كه رده  .شود ميهاي غير انساني مشاهده  پريمات
يا  EBOVي مصري در معرض ها خفاش R06Eسلولي 
MARV  كينتيك رشد مشابهي  آلوده ها سلول، گيرند ميقرار

مشابه با  ها و ميزان آلودگي فيلوويروس دهند را نشان مي
و  MARVبا ( Veroي ها سلولشده در  ايجادآلودگي 
EBOV (در حالي كه ذرات ويروسي جوانه زده از  .بود

اي در مايع رويي كشت  غشاي پلاسمايي و ذرات رشته
ي ها سلول و سيتوپلاسم شوند يافت مي R06Eسلول 
R06E  ي ها سلولبيشتر از آنچه درvero هاي سلولي  يا رده
از نوكلئوكپسيدهاي ، تعداد زيادي شود ميمشاهده  انسان

 كه مشخصة بارزدهد  را نشان ميداخل سلولي 
ي ها سلولاجزاي ويروسي در . هستند ها ويروسلوفي

R06E نشانگر تجمع نوكلئوكپسيدهاي ويروسي هستند كه ،
، veroي ها سلولاين اجزا نسبت به اجزاي ويروسي در 

مشتق شده از  R06Eي ها سلولبنابراين . تر هستند بزرگ
هاي سلولي ممكن است  ، نسبت به ساير ردهها خفاش
، اين امر نشان با كارآيي كمتري آزاد كنند را يروسيذرات و

هاي ويروسي و اثرات متقابل بين  كه عملكرد جوانه دهد مي
در  سي و اجزاي اندوزومي براي انتقالي ويروها پروتئين

نيازمند  در بدن ها خفاشهاي آلوده  كشت اوليه سلول
چنين مطالعاتي ممكن است . هاي بيشتري است شپژوه

يا پروتئين  MARVاهميت نقش تعامل يك پروتئين 
EBOV )VP40 ( باTSG101  سلولي را به تنهايي يا

TSG101  همراه باNedd4 زني  ول جوانهرا در ط
 R06Eاين واقعيت كه رده سلولي . فيلوويروس روشن كند
، كند ميرا بيان  يروسيي وها پروتئينخفاش سطح بالايي از 

 EBOVي مصري با ها خفاشكه آلودگي  دهد مينشان 
اما  شود ميمنجر به آلودگي پربازده و سطح بالاي ويروس 

هاي  پاسخ ايمني سريع در برخي از بافتدليل  شايد به
الب است ج. )22(خفاش، علائم باليني وجود نداشته باشد

را  MARV GPكه چندين سويه از  سودوويريون ها بدانيد
 Pteropusهاي  هاي كليوي خفاش ، سلولكنند ميبيان 

dasymallus yayeyamae با اين حال كنند را آلوده نمي ،
،  Lloviu virus (LLOV)ابولا ويروس و  اين ويروس ها،

ها  خفاش هاي ديگر هاي سلولي كليه مشتق از گونه رده
)Rhinolophus ferrumequinum ،miniopterus 

Fuliginosus ،Rousettus leschenaultia ،Epomophorus 

gambianus ،Miniopterus schreibersi (چنين و هم
 .ندنك آلوده نمي را  Pteropus giganteusهاي طحال سلول

كه با است هاي سلولي  گيرنده مطالعات حاكي از وجود
EBOV ،REBOV  وLLOV GP  اما با  بوده ارتباطدر

MARV GP توانايي استفاده از  .)32(مرتبط نيستDS-

SIGN  وhMGL  براي پيشرفت ورود ويروس به سلول با
 نظر به كلي طور بهزايي فيلوويروس مرتبط است و  يماريب
 like�MLR )mucinكه توالي آمينو اسيدي  رسد مين

region (جهش در  .عامل اصلي اين اختلافات باشدGP 
 برايفيلوويروس  GPنسبي  افينيتياز طريق  ها ويروسابولا

NPC1  و سطحNPC1  گونه و محدودة ، ها سلولروي
ي كشت شده از ها سلول. دهد ميسلول ميزبان را تغيير 

 Egyption rousette و Büttikoferخوار  ي ميوهها خفاش
 .تندبه عفونت توسط ابولاويروس هس مستعد ابتلا

ي ها خفاشي كشت شده فيبروبلاست، ريه و كليه ها سلول
ابتلاي كمتري  استعدادآفريقا،  straw-coloredخوار  ميوه
هاي  هاي سلولي همه اين گونه رده با اين حال .دارند

ها تفاوت ابتلاي آن. هستند MARVخفاش مستعد ابتلا به 
 NPC1نسبت به ابولاويروس ممكن است ناشي از تغيير در 

كه باعث  باشد E. helvumي فيبروبلاست ها سلولرده 
در  GPبا گيرنده  ارتباطكاهش سازگاري آنها در 

 GPبيان  باعث ،ميزان كمتري و بهشده  EBOVي ها ويروس
 cote dlvoireو ابولاويروس  Bundibugyoي ها ويروس
براي  E. helvumي ها سلولهنگامي كه  .شود مي انساني
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ها نسبت ، حساسيت آنشوند انسان طراحي مي NPC1بيان 
هاي آناليز .يابد ميقابل توجهي افزايش  طور هب EBOVبه 

و  E. helvumي ها سلولحاصل از  NPC1اي توالي  مقايسه
غير آفريقايي، دو  pteropodidدو (شش گونه خفاش 

phyllostomid  و دوvespertilionid(شدت از وجود  ، به
ش در موقعيت خفا NPC1انتخاب مثبت در يك كدون 

كه  ويروسي V141Aنوع  GP يك .كند ميپشتيباني  502
ه ، در ورود ويروس بشود مييافت  SEBOVو  LLOVدر 

ي حامل جهش ها ويروس. ي ميزبان اثر منفي داردها سلول
هاي  توانايي كاهش آلودگي فيبروبلاست ،V141Aدر 

روي هم  .را دارند E. helvumو  R. aegypticusخفاش 
ويروسي كه  GPسلول ميزبان و  NPC1ها از  ، اين دادهرفته
كننده حساسيت به ابولاويروس در  عوامل تعيين عنوان به

 دهد ميو نشان  كند ميشدت حمايت  هستند به ها خفاش
ها ممكن است نمايانگر  كه تغييرات در اين مولكول

سازگاري ميزبان يا ويروس براي كاهش عفونت توسط 
 ها ويروسفيلو .)9(ي خاص باشدها ويروسبرخي از فيلو

هاي اختصاصي براي ايجاد عفونت  بادي آنتياده از با استف
فزايش ويروس ا ةهاي شناخته شد سلولي طي مكانيسم

 .كنند مهار ميسيستم ايمني بدن را  ،بادي آنتيوابسته به 
سلولي يا  FCهاي  ه يكي از گيرندهب GPهاي ضد  بادي آنتي

. شوند ايمني ذاتي متصل مي C1qليگاندهاي اجزاي 
هاي  رخي از سلولطور انحصاري در ب به FCهاي  گيرنده

ماكروفاژ بيان /ه مونوسيتاز جمل سيستم ايمني بدن
هاي  سلول در بيشتر c1q، در حالي كه ليگاندهاي شوند مي

اجزاي ويروسي كه توسط  .پستانداران وجود دارند
افزاينده عفونت و  GPهاي اختصاصي  بادي آنتي
، در درجه شوند ميكننده تشخيص داده  ي خنثيها بادي آنتي

مناطق مختلف واكنش نشان  ، اما باقرار دارند MLRاول در 
بسيار متغير است و  MLRاز آنجا كه ساختار  .دهند مي

، افزايش ي نسبت به سرم ضد فيلوويروس داردواكنش كم
هاي ويروسي است و با  ويژه گونه بادي آنتيوابسته به 

  .)25و9(زايي آنها در ارتباط است بيماري

در اولين شيوع  :و خفاش  ويروس ماربورگ در انسان
، 1967هاي اروپا در سال  در پريمات MARVشناخته شده 

هاي آلوده در سواحل درياچه ويكتوريا و جزايري  ميمون
 .شد وفور يافت مي ي ميوه بهها خفاشكه كشف شدند 

، 1979در سال  دومين شيوع ثبت شده در زيمبابوه
 كهخوابيدند  ميهايي  د كه در اتاقگردشگراني را درگير كر

از غارهاي  آنها قبلاً .خوار بودند هاي حشره داراي خفاش
chinhoyi ها  است با خفاش ، جايي كه ممكنبازديد كردند

، بازديدكنندگان 1987و  1980در سال  .رو شده باشند هروب
اين غارها پر از  .آلوده شدند MARVبه  اكني غار كيتوم

در سال . )46(خوار بودند خوار و حشره ميوههاي  خفاش
2007 ،RNA MARV هاي  ، طحال و ريه نمونهدر كبد

اين  .از غار كشف شد R. aegyptiacusباليني سالم و حامل 
RNA هاي يافت شده در كنيا فاصله نسبي داشت و  با نمونه

هاي اروپا در  كلني Poppو  ci67هاي  بيشتر شبيه به گونه
تب ) 2000-1998(مدت  شيوع طولاني .)24(بود 1967سال 

، در شمال شرقي جمهوري گ در دورباهموراژيك ماربور
تعددي به ، توسط حوادث م)DRC( دموكرات كنگو

ويروس با ژنتيك  9حداقل  .معدنچيان سوخت منتقل شد
 .گانه در جمعيت شيوع يافته انساني، در گردش بودندجدا

تحت  Goroumbwaدر معدن ) 94%(تقريبا تمام معدنچيان 
خفاش  10000اين معدن داراي حداقل . تاثير قرار گرفتند
R. aegyptiacus ي ها خفاشتعداد قابل توجهي از  و نيز

Rhinolophus eloquens  خوار  ي حشرهها خفاشو
هاي مختلف  بافت 3/%6تا  3%، در بين  RNA MARV.بود

) =M. inflatus)33n=( ،R. eloquens )197n  يها خفاش
علاوه بر  .قابل تشخيص بود) =R. aegyptiacus )127nو 
و  7/9%در  ترتيب به MARVهاي ضد  بادي آنتي، اين

 .خوار وجود دارد خوار و ميوه حشرهي ها خفاش %5/20
حداقل از  de Durbaسندروم هموراژيك  كهجالب است 

وقوع اين شيوع در  .با يك معدن در ارتباط بود 1987ل سا
و اين فرضيه مبني بر  رسيدپايان به  2000-1998هاي  سال

پايان  ها انسانبه  MARVتداخل اين غارها در انتقال 
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در  RNA MARV، 2006-2005 هاي طي سال. )42(يافت
 .Rي ها خفاشنمونه طحال و كبد هموژنيزه  2%كمتر از 

aegyptiacus  با استفاده ازReverse transcription 

polymerase chain reaction (RT-PCR)  تشخيص داده
در نزديكي غارها در دو مكان در گابن و  ها خفاشاين  .شد
 .كنند زندگي ميآنگولا  اويچ كيلومتري شمال 700دود ح

 .بود 2005در انسان، سال  MARVترين شيوع  گسترده
RNA  آنگولا متفاوت  هاي خفاشاز  5%با  ها خفاشاين
ها داراي سطح پاييني  از اين خفاش 9% جالب است كه .بود

دهنده  ، كه اين نشاندر سرم خود هستند Gاز ايمونوگلوبين 
بر  .قبلي اين خفاش در معرض ويروس استقرار گرفتن 

 Micropteropusدر  RNA MARV، هيچ EBOVخلاف 

pusillus )149n=(،myonycteris torquata  )264n=( ،
epomops franqueti )296n= ( ياhypsignathus 

monstrosus )57n= (در گابون يافت نشد)در سال . )45
در معدنچيان معدن كيتاكا در اوگاندا  MARVشيوع  2007

، رخ داد كه برخي از داشتند ها خفاشارتباط نزديكي با كه 
در يك  .ويروسي قابل تشخيص بودند RNAها داراي آن

 3/99%، دو ويروس ماربورگ خفاش داراي كارگر معدن
لي بودند در حالي كه توالي سه رده ويروس شباهت در توا

Ravn  تا  2/99حد  در، شباهت را ها خفاشجدا شده از
ويروس ماربورگ  2007در سال . نشان دادند درصد 9/99

 .Rي كبد و طحال چهار خفاش ها نمونهزنده از 

aegyptiacus  مشابه جدا شد و ي با كلني ها خفاشو ديگر
ماه  9مدت حداقل  به ها ممكن است نشان داد كه كلني

دو گردشگر پس  2008و  2007 هاي در سال. ندآلوده باش
در  R. aegyptiacusي ها خفاشاز قرار گرفتن در معرض 

 .آلوده شدند MARVكيتاكا، به  مينه يمايل 30 در غار پايتون
 معادنها و ي موجود در غارها خفاشكه  رسد مي نظر به

دو حيوان ها زيرا بعد، بخشي از تئوري ابر جمعيت هستند
 40000در معدن پيتون يافت شدند كه داراي بيش از 

يك پژوهش طي  .)46(بودند ها خفاشويروس نسبت به 
از  5/2%در غار پيتون نشان داد كه  2009- 2008هاي  سال

 RNAداراي  هاي مختلف خود در بافت ها خفاشاين 

MARV هاي متعدد  توالي. بودندRNA MARV  اين
ي ها خفاشا يكي از گردشگران آلوده و همچنين ب ها خفاش

همولوژي  ه،وبست آفريقا مانند گابن و زيمبامناطق دورد
 .Rي ها خفاش، در آفريقاي جنوبي .بسيار نزديكي داشتند

aegyptiacus  ومتري پرندگان ديگر كيل 32در فواصل
اش در كه حركت خف دهد مياين نشان . كنند ميحركت 
ها  از طريق انشعاب كلني ممكن استهاي طولاني  مسافت

، منجر به انتشار ويروس در سراسر مركز و جنوب آفريقا
با اوج  ها انساندر  MARVشيوع  2012در سال . )2(شود

طول توالي  .مطابقت داشت ها خفاشدر  MARVآلودگي 
هاي گير افتاده در  خفاش ها با اين خفاش MARVژنوم 

 نظر به .هم بود نزديك به 2009و  2008سال  غارهاي
سان انسان به اناز ها در طي انتقال  فيلوويروس رسد مي

و اعتقاد بر اين است كه تنوع  اند تكامل ژنتيكي كمي داشته
  .)1(دهد در جمعيت ميزبان خفاش رخ مي

اولين شيوع شناخته  :ها و خفاش  ويروس ابولا در انسان
و ناشي از  1976شده تب هموراژيك ابولا در سال 

SEBOV نه پنبه در اولين بيماران كارگران كارخا .است
ها و جوندگان در  ز خفاشسودان بودند كه تعداد زيادي ا

، تنها الودگي انساني گزارش شده با بر اين علاوه .آنجا بود
CIEBOV  توسط يك محقق در ساحل  1994در سال

Cote  هاي  هگروهي از شامپانزكه در حال پژوهش رخ داد
حيوانات، هفته قبل از تشخيص بيماري در اين  2 .مرده بود

ها روي يك درخت انجير وحشي به همراه  هاين شامپانز
ي ها خفاشاين كه . كردند خوار تغذيه مي ي ميوهها خفاش

، مشخص يا درخت انجير آلوده بودند يا نهكارخانه پنبه 
ي گابن و ها خفاشيك مطالعه گسترده از . )46(نشد

روي تشخيص  2006- 2003هاي  جمهوري كنگو در سال
از  8/6% در ZEBOVاختصاصي  Gبين ايمونوگلو

و  H. monstrosusاز  E. franqueti، %5/23هاي  خفاش
ويروس در كبد و طحال . انجام شد M. torquataاز  %9/6

 يو م 2003در اكتبر  اين مدت طي .)26(وجود داشت
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جالب . ، دو شيوع انساني در جمهوري كنگو رخ داد2005
شيوع سرمي از طريق مناطق اپيدمي و غير  5% است كه

دنبال اين  به .ها مشاهده شده است يدمي اين شيوعاپ
دهنده  كاهش يافت كه نشان 1%، شيوع سرمي تا ها شيوع

ارتباط بين شيوع انسان و آلودگي خفاش يا قرار گرفتن 
از آنجا كه بسياري از  .است EBOVخفاش در معرض 

داراي  H. monstrosusدار هاي بار حيوانات بالغ و ماده
خفاش به از ، انتقال ويروس ودندشيوع سرمي مثبت ب

خفاش ممكن است ناشي از درگيري يا تماس جنسي 
مدت  ، ارتباط طولانييكي ديگر از اين شواهد .)36(باشد

ويروسي يكپارچه  RNA .ها است ها با فيلوويروس خفاش
غير رتروويروسي در ژنوم بسياري از اشكال زنده حيوانات 

 .كند عنوان يك فسيل زنده عمل مي هشود و ب يافت مي
ها هستند كه با  هايي از اين ويروس ها حاوي نسخه خفاش
ORF اعتقاد بر اين  .يكسان هستند ها خواندن فيلوويروس

 4/13در  هاي ميوتيس است كه موقعيت ژنومي در خفاش
، در حالي كه قاب باز خواندن ميليون سال شبيه هم بود

و  Eptesicusها، اجداد مشترك  يروسديگر شبه فيلوو
  .)44(ميليون سال تخمين زده است 25ميوتيس را 

پس از  :2014ويروس ابولا و خفاش قبل از شيوع سال 
در گابن و  2003- 2001هاي  در سال ZEBOV شيوع

 از 8%در  EBOVهاي اختصاصي  بادي ، آنتيجمهوري كنگو

 M. torquataو  H. monsrosus ،E. franquetiهاي   خفاش
هاي كبد و طحال يافت  از نمونه 5%در  RNA EBOVو 
در اين  2008- 2003يك پژوهش در سال هاي  .)26(شد

 EBOVمختص به  Gنشان داد كه ايمونوگلوبين  دو كشور
 M. pusillus: دهاي زير وجود دار در شش گونه از خفاش

%)20( ،M. torquata %)3( ،E. franqueti )4 %مثبت( ،H. 

monstrosus %)7(، R. aegyptiacus %)8( وMops 

codylurus )%12( .چنين ايمونوگلوبين همg  مختص به
MARV  درR. aegyptiacus %)7( ،H. monstrocus )%1 (

وجود  )1%هر كدام كمتر از ( E. fraquetiو  M. pusillusو 
حاصل از هر در حالي كه از نظر آلودگي سرمي  .داشت

عناداري در سن يا ، هيچ تفاوت مها كدام از فيلوويروس
 G، ميزان بالايي از ايمونوگلوبين جنس مشاهده نشد

مقايسه با  هاي ماده در در خفاش EBOVمختص به 
ويروس هندرا  ، مشابه شيوع بالايهاي باردار ديگر خفاش

، در EBOV، اما نه MARVدرصد . استراليا بوددر زنان 
مثبت كه  Gبا ايمونوگلوبين  R. aegyptiacusهاي  خفاش

ن ميزان را به خود ، بيشتريدر غار گير افتاده بودند
گابن تنها كشوري بود كه  آن زماندر  .اختصاص داد

و همچنين  MARVو  EBOVهاي در معرض  خفاش
را  R. aegyptiacusهاي  در خفاش Gوجود ايمونوگلوبين 

در بسياري از حيوانات  Gايمونوگلوبين . )37(گزارش داد
نكته قابل . ها قابل تشخيص نبود، وجود داشتآن RNAكه 

و  RNA MARVدر حالي كه  كهاست  توجه اين
، هنوز هيچ ابولا اند جدا شده ها خفاشاز  ي آلودهها ويروس

ها جدا نشده و فقط يك  اي از خفاش ويروس آلوده
صورت  ها خفاشدر  RNAپژوهش مبني بر تشخيص 

، DRCدر  2007و نوامبر  يهاي م بين ماه. )21(گرفته است
مورد  260كه باعث  انساني رخ داد EBOVشيوع بزرگ 

ساكنان منطقه از شيوع غير . فرد شد 186مرگ  ابتلا و
خبر مير در ميان حيوانات وحشي يا اهلي و معمول يا مرگ

ها در اين  ها و گوريل لازم به ذكر است كه شامپانزه. ندادند
مناطق روستايي تعداد زيادي . شوند يافت نمي DRCمنطقه 

 ،يقاندازي يا منجن ، سنگها را با استفاده از چاقو ز خفاشا
عنوان منبع  ها به خفاش. كشتند شليك گلوله يا با دست مي

ويژه مردان، زنان  روستايي به ساكناناصلي پروتئين براي 
شاخص شيوع افراد  يدر ماه م. يائسه و كودكان بودند
، از ارتباط شيوع  هاي كشته شده تغذيه شده با خفاش

خوار  يوههاي م ابولاويروس و قرار گرفتن در معرض خفاش
دهد كه  ها نشان مي اين يافته همچنين. كرد حمايت مي

بايد بولا هاي خطر ابتلا به ا بيني پيشهنگام ارزيابي 
با اين . لي خفاش ميوه در نظر گرفته شودهاي فص مهاجرت

مصرف ، ممكن است ثابت شود كه ساكنان منطقه از حال
، زيرا آنها يك منبع پروتئين هاي ميوه جلوگيري كنند خفاش
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هاي  در سال .)27(باشند راحتي در دسترس مي هستند كه به
 در REBOVمختص به  G، ايمونوگلوبين 2009- 2008

در فيليپين  Rousettusهاي تست شده  از خفاش %31
ويروسي از طحال اين  RNAهيچ . تشخيص داده شد

تكثير  Polymerase chain reaction (PCR)حيوانات با 
كيلومتري يك  60و  30هاي  اين حيوانات از جنگل. نشد

ها و  مزرعه و كلني اوليه گرفته شده بودند كه در آن ميمون
  .)43(يافت شده بودهاي آلوده  خوك

بزرگترين شيوع ابولاويروس   :ها در خفاش EBOVشيوع 
 در غرب آفريقا آغاز شد و اعتقاد بر اين 2014در سال 

 .Mخوار  است كه منشا آن از يك خفاش حشره

condylurus هيچ شواهدي . به يك كودك در گينه است
مان يا اخير در حيوانات حيات وحش، ز مبني بر شيوع هم

نده باشند، كه مستعد ابتلا به عفونت كش له  شامپانزهاز جم
در حالي كه قرار گرفتن در معرض . وجود ندارد

عنوان يك منبع  ها بهمنظور استفاده آن هاي ميوه به اشخف
، اعتقاد بر اين است ناطق روستايي رايج استغذايي در م

ها ناشي از وجود آن در يك درخت  كه آلودگي  اين خفاش
ز آتش سوزي پس ا. باشد مي M. condylurus داراي كلني

ها را  بسياري از اين خفاشاين درخت، ساكنين روستا 
تحميل شده آنها را  گرفتار كرده و به توجه به ممنوعيت

هاي  يان در معرض كلنيبسياري از روستائ. خوردند نمي
خفاش بودند، با اين حال، بدون اينكه آلوده شوند منجر به 

خوار اين منطقه  هاي حشره خفاش .شدندشروع يك شيوع 
اغلب آنها . شدند ها پنهان مي زير سقف خانه معمولا در

. شدند ار و در آتش كوچكي كباب ميتوسط كودكان شك
 .Mهاي  با وجود اين واقعيت كه سرم خون خفاش

condylurus ،E. helvum  وH. monstrosus  داراي
 RNAيچ ه ، در زمان شيوع،ابولاويروس مثبت بودند

EBOV اي اين گونه در منطقه مشاهده نشده در خفاش. 
زنجيره  .بيماري در چندين كشور گسترش يافتشيوع اين 

، ليبريا رخ داداي از آلودگي در نزديكي سيرالئون و  گسترده
، علاوه بر اين .تر بود بسيار كوچكزنجيره انتقال در نيجريه 

موارد متعددي از مناطق ديگر جهان از جمله اروپا و 
رمان به اين كشورها وارد د منظور بهآمريكا يا بيماراني كه 

شيوع اين بيماري  .شدند، از جمله عوامل ديگري بودند مي
در آفريقا با انتقالات مختلف انسان به انسان از جمله از 

دفوع در م- طريق تماس با مايعات بدن در هنگام دفع ادرار
سپاري يا در مراكز بهداشتي، در حال گردش  سم خاكمرا
، درمان- ي از ارائه دهندگان خدمات بهداشتيبسيار. بود

فيلوويروس  .ديده و جان خود را از دست دادند آسيب
، اما محدوده بود EBOVمسئول شيوع اين گونه جديد 

براي  انتقال انساني هاي بسيار بزرگ غرافيايي و زنجيرهج
ومير در  ، نرخ مرگخوشبختانه .فرد بود شيوع منحصربه اين

، در واردي بود كه قبلا رخ داده بودنداين شيوع كمتر از م
نرخ اما در اين شيوع  90%ها نرخ مرگ  برخي از شيوع

هاي  ويروس بسيار شبيه به ايزوله .بود 40- 30% مرگ
EBOV  40(استدر آفريقاي مركزي(.  

برخلاف  :ها ها با خفاش و فيلوويروس LLOVIUارتباط 
ماربورگ ويروس در  تشخيص مناسب ابولاويروس و

در يك خفاش اروپايي فقط  Lloviu، ويروس آفريقا و آسيا
در اسپانيا، در  2011آن در سال  RNA .يافت شده است

 .M، سواب مقعدي و طحال لاشه خفاش ريه، كبد

schreibersii هاي  ر گروهاين ويروس در ساي. گزارش شد
مطالعه بر روي اسيد نوكلئيك . نشد حيوانات مشاهده

مربوط  ، تواليسالم در چين R. leschenaultiaهاي خفاش
آناليز فيلوژنتيكي گونه  .به فيلوويروس را نشان داد

، در يك موقعيت اساسي LLOVبا  Bt-DH04فيلوويروس 
ژن نسل اول آن . گيرد قرار مي MARVو  EBOVواقع بين 

تشخيص داده شده در نوكلئوتيدهاي  49-46%داراي 
درصد  40و كمتر از  LLOVدرصد  44، ابولاويروس

MARV 19(است(.  

پيگوت و  :ها زايي فيلوويروس فاكتورهاي موثر بر بيماري
يع نقشه ، مجموعه مناسبي از توز)35(همكارانش

و خفاش را براي آلودگي كننده در انسان، حيوان  بيني پيش
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 .Hهاي  آنها از خفاش .ابولاويروس آفريقايي ايجاد كردند

monstrosus ،M. torquatal  وE. franqueti عنوان  به
ترين گونه مخزن استفاده كرده و از اطلاعات زيستي  محتمل

هاي  هاي خفاش هاي عملكرد گونه جهاني و همچنين نقشه
اثرات جزئي اين گونه  .شناخته شده را استفاده كردند

و همچنين شدت تحت تاثير دماي سطح زمين  ها به شخفا
 )49(، والش و هازبهمچنين. پوشش گياهي قرار گرفت

مي در انتقال دريافتند كه چگالي پوشش گياهي عامل مه
جمعيت و دما  يك رابطه معكوس بين. ابولا به انسان است
رطوبت  اي مثبت با ، در حالي كه رابطهو ارتفاع وجود دارد

ممكن است جالب است كه  .شود مشاهده ميبسيار بالا 
گيري مرتبط  مبارزه و جفت ميزان مثبت بودن به رفتارهاي

بيشترين فراواني را كه در فصول باراني يا مرطوب  باشد
از آنجا كه ويروس ابولا به شكل عفوني . دهد نشان مي

، )12(دمدت چند ماه در مايع مني انسان وجود دار به
ت در ميزبان خفاش نيز صادق اس هاي مشابه ممكن يافته
چندين مطالعه سرولوژيكي كه در زامبيا و غنا انجام . باشد
مختص  G، منجر به تشخيص ايمونوگلوبين )23و15(شد
هاي مختص  بادي يافتن آنتي .شد E. helvumدر  EBOVبه 
سراسر در خفاش ميوه بسيار رايج است و در  EBOVبه 

ز آنجا كه آلودگي سرم ا .)15(شود صحراي آفريقا يافت مي
اين  )مورد 262از  1(بسيار كم است  ها خون در اين گونه

هاي اين خفاش در  دهنده قرار گرفتن كلني مطالعه نشان
 .E، رود ر ميطور كه انتظا همان. است EBOVمعرض 

helvum اغلب داراي آوري شده در زامبيا جمع ،
از  ،فيلوويروسي مختص به آفريقا بودندهاي  بادي آنتي

ها  اين حال، برخي از سرم، با ZEBOVبادي  جمله آنتي
كه قبلا فقط  بود REBOVحاوي ايمونوگلوبين مختص به 

، دليل احتمالي اين عامل ممكن است شد در آسيا يافت مي
در  REBOVبادي يا وجود واقعي  واكنش متقاطع آنتي

 هاي حتي اگر آلودگي سرمي در خفاش .)23(آفريقا باشد
دهد  ، اين مطالعه نشان ميباشد 5/0كمتر از  يشمورد آزما
 EBOVهاي بسيار بزرگ خفاش در معرض  كه كلني

، يك خفاش مهاجر است و تمايل اين گونه خفاش .هستند
به سكونت در شهرهاي پر جمعيتي دارد كه بتواند منجر به 

جغرافيايي  مناطقدر مسافت طولاني به  EBOVپراكندگي 
بنگلادش، در طول فصل توليد  در. جديد در آفريقا شود

 .Rهاي  از خفاش 5/4%در  EBOVهاي  بادي ، آنتيمثل

leschenaultii زا و ، با الايكه همه خفاش نر بودند
هاي گونه  سرم خفاش .بلات تشخيص داده شدند وسترن

cynopterus هاي  و خفاشmegaderma lyra  بود و مثبت
بلات  آناليز وسترن جالب است كه .فقط با الايزا آناليز شدند

هاي  ژن ها نسبت به آنتي دهد كه تقريبا همه نمونه نشان مي
REBOV هاي  ژن به آنتيEBOV تمام . دهند واكنش مي

و مدفوع، از  مربوط به آزمايش گلو، ادرار PCRهاي  نمونه
گونه هاي خفاش  .)33(فيلوويروس منفي بودند RNAنظر 

ي انسان و حيوان با بيشترين احتمال ابتلا به عفونت ها
ت كه در سراسر غرب و اي اس بيني شده داراي توزيع پيش

هاي باراني بخش شمال  نگل، بخصوص جمركز آفريقا
مناطق جنگلي ساحل  شرقي، غربي و مركزي كنگو؛ گينه و

ميليون نفر در اين  22بيش از . يابند كنگو گسترش مي
كه اين مناطق  شود ميبيني  و پيش كنند ميمناطق زندگي 

، ي بين حيوان و انسان مناسب هستندبراي انتقال بيمار
افراد ساكن . كنند ميي زندگي بيشتر آنها در مناطق روستاي

DRCعرض خطر هستند و افراد در ، گينه و اوگاندا در م
ركزي در معرض و جمهوري آفريقاي م ، كامروننيجريه

، رالئونجالب است كه ليبريا و سي .باشند خطر كمتري مي
عنوان  هستند كه به EBOVدو منطقه با بيشترين شيوع 
  .)33(اند نشده مناطق با خطر بالا نشان داده

هاي  رتروويروسو  بالتيمور VIهاي كلاس  ويروس
براي  بالتيمور يمبنا :زا و چرخه زندگي آنها برون
 آنها برداري و نسخه اسيد نوكلئيكها،  بندي ويروس گروه

تقسـيم  گروه 7به  ها اساس ويروسبر اين است كه 
 دودار  DNAيشـامل ويـروس هـا گروه 7اين . شوند مـي
دار دو  RNAاي، رشته دار تكDNAايي،  رشته
سـنس منفـي و آمبي  RNA،سـنس مثبـت  RNA،ايـي رشته
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 DNA سنس مثبت و گروه آخر RNA يها سنس، ويروس

 ايي سنس مثبت و منفي مثل ويروس رشتهدو 

HBVكلاس  هاي ويروس .)41(استVI مرتبط با  يموربالت
  .)5(گزارش شده است 2در جدول  اه خفاش

 يموربالت VIكلاس هاي  ويروس -2جدول 

Virus  Bat species Bat common name Bat family 

Endogenous betaretrovirusCarollia perspicillataSeba’s short�tailed bat Phyllostomidae 

D. rotundus endogenousDesmodus rotundusCommon vampire batPhyllostomidae  
Hepesvirus Eptesicus serotinusSerotine batVespertilionidae  

Sers gammaretrovirusEptesicus serotinusSerotine batVespertilionidae  
Hepesvirus Hipposideros abaeAba roundleaf batRhinolophidae  

Hepadnavirus Hipposideros caffer ruberNoack’s roundleaf batRhinolophidae  
Picobirnavirus Hypsugo saviiSavi’s pipistrelleVespertilionidae  

Megaderma lyra retrovirus MlRV Megaderma lyra Greater false vampire 
bat Megadermatidae  

Bat hepatitis virus Miniopterus fuliginosus Japanese long�fingered 
bat Miniopteridae  

Bocavirus Miniopterus fuliginosus Japanese long�fingered 
bat Miniopteridae  

Hepesvirus Myotis bechsteiniiBechstein’s batVespertilionidae  
Hepesvirus Myotis daubentoniiDaubenton’s myotisVespertilionidae  

Endogenous gammaretrovirusMytotis davidiiDavid’s myotisVespertilionidae  
Endogenous betaretrovirusMyotis lucifugusLittle brown batVespertilionidae  

Endogenous gammaretrovirusMyotis lucifugusLittle brown batVespertilionidae  
Bocavirus Myotis myotis Greater mouse�eared 

bat Vespertilionidae  
Ahun nairovirus Myotis mystacinusWhiskered batVespertilionidae  
Picobirnavirus Myotis mystacinusWhiskered batVespertilionidae  

Rotavirus Myotis mystacinusWhiskered batVespertilionidae  
Bornavirus Myotis natteriNatterer’s batVespertilionidae  

Gammaherpesvirus MrGHV‐ 1 Myotis ricketti Rickett’s big�footed 
myotis Vespertilionidae  

Gammaherpesvirus MrGHV‐ 2 Myotis ricketti Rickett’s big�footed 
myotis Vespertilionidae  

Gammaretrovirus Myotis ricketti Rickett’s big�footed 
myotis Vespertilionidae  

Papillomavirus Myotis ricketti 
Rickett’s big�footed 

myotis 
Vespertilionidae 

Calicivirus Mystacina tuberculata Lesser short�tailed bat Mystacinidae 

Herpesvirus Mystacina tuberculata Lesser short�tailed bat Mystacinidae 

Bornavirus Pipistrellus pipistrellus Common pipistrelle Vespertilionidae 

Ahun nairovirus Pipistrellus pipistrellus Common pipistrelle Vespertilionidae 

Picobirnavirus Pipistrellus pipistrellus Common pipistrelle Vespertilionidae 

Picornavirus Pipistrellus pipistrellus Common pipistrelle Vespertilionidae 

Endogenous betaretrovirus Pteropus alecto Black flying fox Pteropodidae 
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Gammaretrovirus Pteropus alecto Black flying fox Pteropodidae 

Endogenous betaretrovirus Pteropus vampyrus Large flying fox Pteropodidae 

Endogenous gammaretroviruses Pteropus vampyrus Large flying fox Pteropodidae 

Gammaretrovirus Rhinolophus affinis 
Intermediate horseshoe 

bat 
Rhinolophidae 

Rhinolophus affinis foamy virus 1 Rhinolophus affinis 
Intermediate horseshoe 

bat 
Rhinolophidae 

Rhinolophus affinis pestivirus 1 Rhinolophus affinis 
Intermediate horseshoe 

bat 
Rhinolophidae 

Hepadnavirus Rhinolophus alcyone Halcyon horseshoe bat Rhinolophidae 

Adeno�associated virus 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

Betaherpesvirus RfBHV‐ 1 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

Cirovirus RfCV‐ 1 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

Endogenous betaretrovirus 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

Endogenous gammaretrovirus 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

R. ferrumequinum retrovirus 
Rhinolophus 

ferrumequinum 
Greater horseshoe bat Rhinolophidae 

Rotavirus Rhinolophus hipposideros Lesser horseshoe bat Rhinolophidae 

Endogenous betaretrovirus Rhinolophus megaphyllus Eastern horseshoe bat Rhinolophidae 

Gammaretrovirus Rhinolophus megaphyllus Eastern horseshoe bat Rhinolophidae 

Gammaretrovirus Rhinolophus pearsonii Pearson’s horseshoe bat Rhinolophidae 

Gammaretrovirus Rhinolophus pusillus Blyth’s horseshoe bat Rhinolophidae 

Rousettus leschenaultii retrovirus 
RlRV 

Rousettus leschenaultii Leschenault’s rousette Pteropodidae 

Betaherpesvirus TrBHV‐ 1 Tylonycteris robustula Greater bamboo bat Vespertilionidae 

Roundleaf bat hepatitis virus B Uroderma bilobatum Tent�making bat Phyllostomidae 

Hepesvirus Vamipyrodes caraccioli Great stripe�faced bat Phyllostomidae 

  

داراي ) رتروويريدهخانواده (هاي  ها از ويروس رتروويروس
دار هستند كه  تك رشته و پوشش RNA، ژنوم سنس مثبت

، بقاياي دو پايانه تكراري طويل همراه استژنوم آنها با 
ا نقص است براي تشخيص وجود يها ممكن آن

هاي بارز اين  يكي از مشخصه. ها استفاده شود رتروويروس
 DNA، يك ها وجود آنزيم رونويسي معكوس روسوي

طور  ويروسي را به RNA است كه RNAپليمراز وابسته به 
معكوس در بعضي از نقاط چرخه زندگي ويروس به 

DNA اين  .كند دو رشته رونويسي ميDNA دو رشته 

به كروموزوم  توسط آنزيم اينتگراز ويروسي ويروسي
ها ممكن است  ادغام رتروويروس .شود ميزبان وارد مي

تكامل ميزبان را توسط بازآرايي ژنوم يا تغيير در تنظيم بيان 
 DNAادغام ويروس در . تحت تاثير قرار دهند ،ميزبان ژن

عنوان يك پروويروس شناخته  شود كه به ميزبان باعث مي
 در سازي مجدد رونويسي و ترجمه فعالد و تا زمان شو
هاي  و پروتئين RNA .شود هاي ميزبان پنهان مي روموزومك
، در غشاي پلاسمايي شوند تازگي ساخته مي يروسي كه بهو

 .ددهن ميعفوني را تشكيل ويروس  و شدهجمع سلول 



 1401، 3، شماره 35جلد                                              )                          مجله زيست شناسي ايران( سلولي و مولكوليمجله پژوهشهاي 

 
          20.1001.1.23832738.1401.35.3.3.1DOR:                                  مقاله پژوهشي  

براي سازي مجدد  كن است تا زمان فعالپروويروس مم
اين . در كروموزوم ميزبان پنهان بمانندهاي متعددي  سال

هاي آلوده  يروسها كه به اين روش و دسته از رتروويروس
شوند  هاي اگزوژن ناميده مي ، رتروويروسكنند را توليد مي
ها را تشكيل  هاي متعددي از رتروويروس و كلاس

  .)13(دهند مي

بيشتر  :زا و چرخه زندگي آنها هاي درون رتروويروس
 Endogenous retrovirusesزا  هاي درون رتروويروس

(ERVs)) (تبديل  ي از ژنوم ميزبانعنوان يك بخش به
و داراي آنها ممكن است بيان يا خاموش باشند . شوند مي

 ها ويروسچنين اين هم .ژنوم كامل يا جزئي باشند
تعداد زيادي از عناصر . ي ناقصي هستندها ويروس

هاي بسياري از  مزا در سراسر كرموزو رتروويروس درون
 ERV .ها قرار دارند ها و انسان موجودات، از جمله خفاش

، چندين نسخه از به انتقال هستند كه در نتيجه آن ها قادر
ERV صورت سيس يا ترانس ادغام  در كروموزوم ميزبان به
 ،ندشو ي جنسي آلوده ميها سلولهنگامي كه  .شوند مي

درون زا رخ ي ها ويروسي رتروانتقال عمود ممكن است
هاي  ها در كروموزوم ERVبرخي از جالب است كه  .دهد

يي در آنها گزارش زا وس برونميزبان كه هيچ گونه وير
هاي  ش، جهها سال در طي ميليون .اند نشده، يافت شده
ها را  ي اين ويروسها ژن، هاي غير فعال متعدد و كدون

به  ها را معيوب و قادرERVتمام  كند و تقريباً تخريب مي
يك ژن  .زا نيستند ويروس برون عنوان بهد سازي مجد فعال

تحت انتخاب مثبت قرار خواهد زا  رتروويروسي درون
، علاوه بر اين. هاي ميزبان است اين به نفع گونه ، كهگرفت
 .ممكن است در موارد نادر دوباره فعال شود ERVيك 

هاي انسان يا  چنين مواردي با سرطان يا ديگر بيماري
شرايطي كه اين رويدادهاي بسيار  .حيوان مرتبط هستند

  .)16(اند خوبي تعريف نشده ، بهكند مينادر را تحريك 

آلفا  جنس ششبه  ها ويروسرترو :هاي رتروويروس جنس
تا ، دلرتروويروس، گاما رتروويروس رتروويروس، بتا

تقسيم  ويروس رتروويروس، اپسيلون رتروويروس، لنتي
ي ها پروتئين پلي ي ساده نيزها ويروسرترو .شوند مي

را كد  Polپروتئين عملكردي  و پلي Envو  Gagساختاري 
ي ها ژني پيچيده حاوي ها ويروسژنوم رترو .كنند مي

ي تنظيمي و ضروري ويروس ها پروتئيناضافي هستند كه 
كننده  آلوده عوامل عنوان بهكه به رونويسي يا كنند  را كد مي

توالي كد شده  جالب است كه. كنند ميويروسي عمل 
ي ويروسي با هم همپوشاني دارند و با ها ژنبرخي از اين 

رونويسي  هاي خواندن مختلف استفاده از قاب
  .)13(شوند مي

هاي و ديگر  زاي خفاش هاي گاما درون رتروويروس
نشان  خفاش ميوتيس آمريكاي شمالي عهمطال :پستانداران

تشكيل  ERVاز ژنوم از توالي مشتق از  5%تقريبا  داد كه 
 ها انسانك درصد از آن با ساير پستانداران، از جمله ، يشده

از ژنوم را  8%دود ها ح ها اين تواليبرابر است كه در آن
پروويروس نشان  362مطالعات مربوط به  .دهند ميتشكيل 

زير خانواده  86ست در داد كه تقريبا همه آن ها ممكن ا
، اكثر ميليون سال گذشته 25در طول  .دقرار بگيرن

 64%اند و  ادغام شده M. lucifugusي با ژنوم ها ويروسپرو
 .اند ن سال گذشته با هم ادغام شدهميليو 10آن در 

 ERVجديدترين ادغام پروويروس در هر سه كلاس اصلي 
و  Iكلاس  ERVيك نسخه از زير خانواده  .وجود دارند

كه  دهد مينشان  IIيك نسخه از اعضاي خانواده كلاس 
ذرات سازي كنند و ممكن است همانند ها ويروساين 

ي گاما ها ويروستوالي رترو .ويروسي آلوده را توليد كنند
 Eptesicusو  Myotis davidii ،Myotis brandtiiدر 

serotinus  كه همه از خانوادهvespertilionoidae هستند ،
رتروويروس گاما در  RNA .)56(اده شدندتشخيص د

از  .خوار تشخيص داده شد خوار و حشره هاي ميوه خفاش
ها حاوي حذف بزرگي در ژن  آنجا كه اين رتروويروس

pol 6(ي ناقص هستندها ويروسها جز رترو، آنهستند(. 
 .Rكه رتروويروس  دهند ميآناليزهاي فيلوژنتيكي نشان 

leschenaultii هاي  بيشترين ارتباط را با رتروويروس
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، دارد) شباهت نوكلئوتيدي 70%(خوك زاي گوشت  درون
ا با بيشترين ارتباط ر M.lyraدر حالي كه رتروويروس 

، رتروويروس كوآلا و زاي جوندگان هاي درون ويروس
شباهت  72%(ويروس لوكمي ميمون گيبون دارد 

حاوي  p. vampyrusو  M. lucifugusژنوم . )لئوتيدينوك
از اشكال ) =50nو  =57n ترتيب به(هاي متعددي  نسخه

زا مرتبط با دو رتروويروس  ناقص رتروويروس درون
 .M .هستند) خوار خوار و ميوه حشره( ها خفاشموجود در 

lucifugus زاي گروه  هاي درون حامل گاما رتروويروسA ،
B  وC هاي گروه  در حالي كه رتروويروس ؛هستندC  در

در  polهاي  آناليز توالي .وجود دارند P. vampyrusژنوم 
از  IIكلاس ژنوم   69و  Iكلاس  ERV 8000 تقريباً

ها و  ها در خفاش پستاندار نشان داد كه رتروويروس
جوندگان تركيبي از تنوع فيلوژنتيكي را در هر دو 

 ها خفاشژنوم  .)7(كنند ميهاي ويروسي ايجاد  كلاس
هاي  ERVهاي  در داشتن تعداد نسخه نسبت به جوندگان،

ترتيب دوبرابر و چهارده برابر  ، به IIو كلاس  Iكلاس 
يكي قابل مقايسه هاي كمتري دارند، اما تنوع فيلوژنت نسخه

كند  حمايت مي از اين عقيده اين مطالعه .يا بيشتري دارند
عنوان منشا  ، جوندگان بهكه به احتمال زياد

ها  در حالي كه خفاش هاي پستانداران هستند رتروويروس
ساير  رتروويروس از طور مناسبي قادر به دريافت به

هاي جديد  گاما رتروويروس .ميزبانان پستانداران هستند
، Rhinolophus ferrumwquinum ، رتروويروسخفاش

 ها ممكن است منشا آن از مشتق شده از مغز خفاش
اين  polو  Gag، را درختانهاي درخت باشد زي شاخه

ي پستانداران قرار ها ويروسها را در همه گامارترو ويروس
هاي  توالي گاما رتروويروس در گونه .)7و6(دهند مي

، Rhinolophus pusillus ،Rhinolophus pearsoni خفاشي
Rhinolophus megaphyllus ،Rhinolophus affinis، 

Myotis ricketti وPteropus alecto  6(تشخيص داده شد( .
با  M. lucifugusها، ژنوم  ها به گونه ERVدر بررسي انتقال 

ي شناخته شده در ساير ها ويروسآن دسته از گامارترو

در حالي كه انتقال  .)56(هاي پستانداران مقايسه شد گونه
، اين مطالعه افتد هم اتفاق ميهاي نزديك به  اغلب بين گونه

عبور  ها ويروسگاما رتروين هدف تر مهمكه  دادنشان 
ببر  هاي خانگي، تصادفي رده پستانداران از جمله در گربه

ترتيب در  اين حيوانات به. خوار چيني است آمور و مورچه
خواران و پستانداران  دار، گوشت دسته پستانداران طناب

هيچ ارتباط نزديكي از  الب است كهج .دار هستند خرطوم
M. lucifugus ضاي چهار خانواده خفاش در هر يك از اع

خواران مشاهده نشده  يگر گوشتديگر يا پنج خانواده د
هاي  كه اين ويروس توسط گونه دهد ميو اين نشان  است

خفاش توسط گربه يا  مختلف ميزبان مانند شكار
تكثير . آيد بدست مي افقي و مستقل صورت بهخوار  مورچه

ممكن است توسط انتقال  ERVهاي  تعداد نسخه
  .رتروويروس يا آلودگي مجدد رخ دهد

 :ها و ديگر پستانداران ها در خفاش بتا رتروويروس
زا در ژنوم و  درون يها ويروسمطالعات مربوط به بتا رترو

از راسته ( chiropteraهاي مگا و ميكرو  ترانسكريپتوم
نجر به كشف هشت زير گروه مجزا ، ماستراليا) ها خفاش

در عضوي از  envدستيابي ژن  ها مربوط به، يكي از آنشد
بتا   mRNA.بود Cجنس گاما رتروويروس نوع 

و  P. alecto ،R. magaphyllusهاي  رتروويروس رونوشت
R. ferrumequinum  يافت شد كه شامل ژنوم با طول كامل

ها  تي موجود در اين رونوشها ژناز آنجا كه همه . هستند
حاصل را فاقد ي ها پروتئينهايي هستند كه  داراي جهش

ي ناقص ها ويروسرترو عنوان به ، احتمالاًكنند كرد ميعمل
حاوي  M. lucifucusو  P. vampyrus .شوند محسوب مي
 .هاي با طول كامل هستند از رونوشتاي  طيف گسترده

با ) ORF(هاي خواندن باز جديد  مجموعه متنوعي از قاب
 كه رسد مي نظر به .اند ردهاي ناشناخته نيز كشف شدهعملك
سال در ژنوم ميليون  30ي خفاشي بيش از ها ويروساين 

مكزيكي  Vampireخفاش  .)17(اند خفاش وجود داشته
اين . است Dزاي نوع  حامل بتا رتروويروس درون

هاي  ، يك پروويروس با تعداد نسخهرتروويروس خفاشي
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اين  envو  polاي  در حالي كه عناصر هسته .كم است
، ف شده متعددي هستندهاي متوق كدون رتروويروس داراي

ORF  هاي ژن پروتئاز وgag در شوند گذاري نميكد ،
 .ي عملكردي هم كد نشوندها پروتئيننتيجه ممكن است 

 Carolliaاين رتروويروس حاوي توالي مربوط به ژنوم 

perspicillataيك خفاش ،frugivorous phyllostomid ،
 75% كه cpERV-5-AC138156مرتبط با بتا رتروويروس 

هيچ توالي از جالب است كه . ، هستندشباهت ژنومي دارند
، vampireدر ديگر خفاش  D. rotundusبتا رتروويروس 

D. acaudata كه ورود اين  دهد مياين نشان  .يافت نشد
  .)11(هاي خفاش مشابه است ويروس در گونه

هاي  زا در كروموزوم هاي درون عناصر ژنومي برناويروس
هاي عصبي هستند كه شش  ، ويروسها برناويروس :خفاش

، پروتئين )P(، فسفوپروتئين )N(پروتئين نوكلئوپروتئين 
پليمراز وابسته  G( ،RNA(، گليكوپروتئين )M(ماتريكس 

ها آن. كنند ميرا كد  )X(و پروتئين كمكي ) RNA )Lبه 
يك بيماري عصبي  كههستند رنا كننده بيماري بعامل ايجاد

اجزايي از  .باشد مي، گوسفند و پرندگان كشنده در اسب
ها در ژنوم چندين گونه پستانداران از جمله  برنا ويروس

هاي  روساند كه منشا قديمي برناوي ها ادغام شده نخستي
هاي  وجود عناصر برناويروس. دهند زا را نشان مي برون
ها و پرندگان  ن، انساها زا در ژنوم برخي از خفاش درون
ها شامل  عناصر ادغامي برناويروس .رش شده استگزا

EBLL  عناصر (ها هستندL زا هاي درون شبه برناويروس( .
هاي  شبه برناويروس Nها و عناصر  EBLLهاي  بخش
، )M. lucifucus(اي  در ژنوم خفاش قهوه) EBLN(زا  درون

 .M، خفاش )Natterers )Myotis nattereriخفاش 

davidiiاي بزرگ  ، خفاش قهوه)Eptesicus fuscus ( و
Pipistrellus pipistrellus جديدترين  .)44(يافت شد

روي ژنوم ده خفاش منجر شواهد بيشتري در  هاي بررسي
زا و  عناصر برناويروس درون مورد رابطه تكاملي بين

عناصر ويروسي  .)8(شد vasperويژه خفاش  ، بهخفاش
ساير در ژنوم ) EBLL,EBLN, EBLG, EBLM(متعددي 

در  EBLNعناصر  توان مييافت شد كه ي ها خفاش
Rhinolophus ferrumquinum ،M. lyra ،Eidolon 

helvum ،M. brandtii  وPteronotus parnellii ؛ عناصر
EBLL  درP. parnelii  وM. brandtii ؛ عناصرEBLM  در

P. parnelli  و عناصرEBLG  درE. fuscus  در . بردرا نام
داراي توالي كاملي از  E.fuscusژنوم  نهايت تعجب

 .هاي خاموش بودند و فاقد كدون Lپروتئين 
Megachiropterans هاي  حامل هيچ يا تعداد كمي از نسخه

EBLL ) نسخه از  1-2و ) 2كمتر ازEBLN در حالي  است
هاي  حامل تعداد بالايي از نسخه microchipteransكه 

EBLL )6-17 نسخه (است .LINE-1 )اي  عنصر هسته
اين واقعيت  .نقش دارد EBLLدر ادغام ) 1-طويل پراكنده
كمتر از  megschirpteransدر  LINE-1كه فعاليت 

microchiropterans تا حدودي تعداد  ممكن است ،است
را  ها خفاشدر زير رده ها  EBLNها و  EBLLنسبتا كم 

نسبت به  ها خفاشدر  EBLLنفوذ چنين هم .توضيح دهد
  .)8(تر است قوي داران هاي مهره ير ردهسا

مطالعه متاژنومي  يك :ها ها و خفاش ارتوهپادناويروس
ي ها خفاشي كبد ها ويروسارتوهپادنا منجر به تشخيص

، ويروس هپاتيت )Miniopterus fuliginosus(ژاپني 
ارتوهپادناويروس تشكيل كه دسته مستقلي در شد خفاش 

 7/4-2/2 ي هپاتيت خفاشها ويروسشيوع  .)18(دهد مي
ي ها ويروسيكساني ژنوم كامل  .)=640n( بوددرصد 

در اعضاي ارتوهپادناويروس و  ترتيب بهخفاش 
درصد  8/34-9/33 ودرصد  3/65- 1/63 هپادناويروس آوي
يك گونه جديد را تشكيل  كه آنها دهد مياين نشان  .بود
ي ها ويروسورد در حالي كه هيچ مدركي در م .اند داده

خوار تست شده از جمله  ي حشرهها خفاشهپاتيت در 
Hipposideros armiger )8n=( ،Rhinolophus 

ferrumequinum )176n=(، Myotis chinensis )11n=( ،
M. lyra )6n=(  وHipposideros fulvus )12n= ( وجود

ها بسيار  حيوانات آزمايش شده در اين گونه ، تعدادندارد
ا شيوع پايين ي بها ويروسبنابراين ممكن است  كم هستند؛
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ي خفاش از ها ويروسبررسي هپادنا .)10(از بين رفته باشند
با حساسيت بالا  PCRبا استفاده از  2011تا  2002سال 

 11گونه خفاش از  54نمونه سرم از  3080 براي تست
ر پاناما، برزيل، گابن، غنا، آلمان، پاپوآ، خانواده خفاش د

ويروسي در ده نمونه از  DNA .گينه نو و استراليا انجام شد
كه تشخيص داده شد جمله سه نوع هپادنا ويروس جديد 

ي ها نمونه .انساني نداشتند HBVهيچ اجداد مشتركي با 
كه  همگي حاوي ميزان بالاي ويروس بودند) =5n(كبدي 

مشاهده  ها خفاشي مورد آزمايش ها ريههمين  مورد در 
 DNAهاي خفاش حامل  شيوع عفونت در گونه .شد

در خفاش  3/9% :بدين صورت بودهپادناويروس 
frugivorous  54(پاناماييn=( ،%9/7  در خفاش

) =roundleaf )Hipposideros cf.ruber) (51nخوار  حشره
 Halcyon )Rhinolophusخوار  در خفاش حشره 3/6%و 

alcyone) (6n= (از گابن)ترتيب به ها ويروسدنااهپ .)10 
TBHBV ،RBHBV  وHBHBV آلودگي  .ناميده شدند
شباهت زيادي به آلودگي  ها ويروسبا اين هپادنا ها خفاش

تهاب توان به ال ، از جمله آن ميدارد HBVانسان با 
ي سطحي ها پروتئينبيان  .ها در كبد اشاره كرد لكوسيت

با استفاده از گيرنده  تواند ميي خفاش ها ويروسهپادنا
ا در ي كبدي انسان رها سلول، انسان Bمختص به هپاتيت 

از سرم آزمايش شده  4/18% .شرايط آزمايشگاهي آلوده كند
ي ها ويروسعليه هپادناهايي  بادي آنتيحاوي  ها خفاش

ي خفاش در توالي ها ويروسهمه  .خفاش بودند
. متفاوت بودنداز توالي  35%نوكلئوتيدي خود حداقل در 

را در ي كبدي انسان ها سلولقادر است  TBHBVفقط 
اگر چه رويداد انتقال بين  .شرايط آزمايشگاه آلوده كند

 TNHBVاما  رسد مي نظر بهان و بالعكس بعيد انسان و حيو
ي خفاش استفاده ها ويروسنابراي انجام اين كار از هپاد

ژنتيكي با توجه به گستردگي تنوع  .كند مي
، اين ها ر مقايسه با ساير ميزباني خفاش دها ويروسهپادنا

 ها خفاشل طولاني در ممكن است دوره تكام ها ويروس
جوندگان دنياي جديد حامل گروه  هم چنين.داشته باشند

 دهد مي، اين نشان هستند ها ويروسمتنوعي از هپادنا بسيار
 HBV ي دنياي جديد باها خفاشي ها ويروسكه ارتوهپادنا

ها نياي مشترك  ي ديگر نخستيها ويروسانساني و هپادنا
  .)38(دارند

از زمان پيدايش  :كرونا ويروس در انسان و خفاش
ي مرتبط با سندروم ها ويروس، تعداد زيادي از كروناسارس

در ) SARS coronavirus (SARS-CoV)(حاد تنفسي 
كشف  ها خفاش هاي مخزن طبيعي آنها ميزبان
ز كه برخي ا دهد ميمطالعات قبلي نشان  .)52و20(شدند

Severe acute respiratory syndrome coronavirus 

(SARS-CoV) پتانسيل ابتلا به انسان را خفاش ،
به شناسايي و توصيف اي كه  مطالعه طبق .)51و31(دارند

-Novel Coronavirus(2019(كروناويروس جديدي 

nCoV)( حاد تنفسي گيري سندروم  كه منجر به بروز همه
، مرحله اوليه شيوعدر  چين شده است-ها در ووهان انسان

ها تقريبا آن .املي از ژنوم پنج بيمار بدست آمدتوالي ك
-SARSتوالي شناسايي شده با  5/79%در  يكسان هستند و

COV مشخص شد كه علاوه بر اين .مشترك هستند ،
2019-ncov ا  كرونا ويروس ب 96%، در كل سطح ژنوم

آناليز توالي پروتئيني در هفت  .همساني داردخفاش 
كه اين ويروس متعلق  دهد ميپروتئين غير ساختاري نشان 

پس از  Ncov-2019ويروس  .است SARS-COVبه گونه 
 تواند مي، سينوسي ريه يك بيمار حاد جدا شد آنكه از مايع

اثبات ، نكته مهم اينكه .ط سرم چندين بيمار خنثي شودتوس
 يعني ،جديد از گيرنده ورودي  مشابه covكه  گرديد

Angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2) استفاده
 2019دسامبر سال  12كه از  گير اين بيماري همه .كند مي

منجر به ايجاد  2020ژانويه سال  26، تا آغاز شده است
مورد مرگبار  56عفونت اثبات شده آزمايشگاهي با  2050

  .)55(شده است

ايجاد دو بيماري  ته باعثدر دو دهه گذش كروناويروس
 Middle East Respiratory Syndromeو  SARS، گير همه

(MERS) كلي اعتقاد بر اين است  طور به .)34(شده است
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، شود ميدر خفاش ديده  كه عمدتاً SARSr-COVكه 
 شروع .جر به شيوع بيماري در آينده شودممكن است من

از بازارهاي  الريوي در ووهان شيوع يك سري بيماري ذات
ه ژانوي 26و شيوع آن تا ربوط به غذاهاي دريايي آغاز شد م

 56نفر در چين با  2050ه شدن با آلود 2020سال 
قابل  طور بهكشور ديگر  11فرد آلوده در  35مير و و مرگ

م باليني معمول اين بيماران علائ .توجهي افزايش يافته است
الريه  ي نفس، سردرد و ذاتتب، سرفه خشك، تنگ: شامل
شروع بيماري ممكن است منجر به نارسايي تدريجي  .است

اين  .كيسه هوايي و حتي مرگ شودتنفسي ناشي از آسيب 
، توسط پزشكان الريه ناشي از ويروس ذات عنوان بهبيماري 

معيارها از جمله افزايش و مطابق با علائم باليني و ساير 
، و گلبول هاي سفيد خونلنفوسيت ها ، كاهش دماي بدن

سينه تعيين شد و عفونت ريوي ناشي از آن در راديوگرافي 
نظر  به .از آن مشاهده نشد، هيچ بهبود آشكاري طي سه روز

س با بازار بسياري از موارد اوليه آن سابقه تما رسد كه مي
 عنوان به، اما اكنون اين بيماري غذاهاي دريايي داشتند
  .)50(انسان رواج دارد بيماري انتقال انسان به

از هفت بيمار مبتلا  ها نمونهو همكاران   Zhouطبق بررسي
الريه كه در ابتداي شيوع در بخش مراقبت هاي ويژه  به ذات

پاتوژن به آزمايشگاه نوع براي تشخيص  وثبت شدند 
WIV آزمايشگاه  .)55(ارسال شدندCOV ابتدا با توجه به ،

از پرايمرهاي  ها نمونهاين شيوع آن در بازار براي آزمايش 
PCR COV پنج . استفاده كردPCR  شد گزارشمثبت. 

) WIVO4(، نمونه تشخيص عوامل احتماليبراي 
 Bronchoalveolar(آوري شده از مايع سينوسي ريه  جمع

lavage fluid (BALF) ( با استفاده از توالي نسل بعدي
)Next generation sequencing (NGS)(  مورد آناليز

، تعداد قرائت شده 10038758 از .متاژنوميك قرار گرفت
 1378، دست آمده پس از فيلتر ژنوم انسانقرائت ب 1582يا 
با  .داشتمطابقت  SARSr-COVمورد با توالي ) 1/87(%

جفت  29891، نيز ژنوم هدف PCRاستفاده از مونتاژ و 
با توالي تشخيص داده شده از  5/79%را كه  COVبازي 

SARS-COV BJ01  با بازنشاني . آمدمشترك بود، بدست
. هاي كل اين ژنوم، پوشش ژنومي بالايي بدست آمد ئتقرا

گذاري با  امدنبال ن به .ارسال شدند GISAIDاين توالي به 
ايشي صورت آزم ، آن را بهسازمان وزارت بهداشت

چهار . )nCOV-2019( ناميدند 2019كروناويروس جديد 
با طول كامل  NCOV-2019توالي از ژنوم 

)WIV02,WIV05,WIV06,WIV07 ( حاصل از چهار
با استفاده با يكديگر همساني داشتند  99%ز بيمار كه بالاتر ا

  .بدست آمدند PCRو  NGSاز 

است ) ORF(ژنوم ويروس شامل شش قاب باز خواندن 
، ي فرعيها ژنو تعدادي از ديگر  ها ويروسكه براي كرونا
كه برخي  دهند ميبيشتر نشان آناليزهاي  .)53(مشترك است

-SARSتوالي را با  80%كمتر از  NCOV-2019ي ها ژناز 

COV هفت دامنه با اين حال .)54(گذارند به اشتراك مي ،
مورد  covهاي  بندي گونه براي طبقه ORF1abرپليكاز در 

و  ncov-2019بين  aaتوالي  6/94%استفاده قرار گرفتند، 
SARS-COV همساني دلالت بر اين ، اين يكسان هستند

 Zhou از اين رو .ه اين دو متعلق به يك گونه هستنددارد ك
از كروناويروس  RDRPيك ناحيه كوتاه  )55(و همكاران

كروناويروس خفاش را كشف  Ra TG13بنام  ،خفاش
داده كه قبلا آن را در رينولوفوس از يونان تشخيص  كردند
نشان  NCOV-2019و همساني بالايي را با توالي  بودند
شباهت بالايي  ncov-2019نشان داد كه  Simplotآناليز  .داد

 2/96%لي كلي ژنوم دارد و با توا Ra TG13به ژنوم 
 NCOV ،Ra-2019با استفاده از توالي ژنوم . همساني دارد

TG13 ،SARS-COV  وSARSr-cov هيچ مدركي خفاش ،
 .نشد مشاهده ncov-2019براي وقايع نوتركيبي در ژنوم 

پليمراز  RNA، ژن ژنتيكي ژنوم با طول كاملآناليز فيلو
كه  دهند مينشان  Sو توالي ژن ) RNA )RDRPوابسته به 
RaTG13  2019رابطه نزديكي با-NCOV  دارد و از نياي

ژن گيرنده پروتئين . ها دور است SARSr-COVديگر 
از %  75، كمتر از ها متفاوت بود COVبا ديگر  Sاتصالي 

SARS-COV  ها باRaGT13 ي ها ژن .شباهت داردS  در
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2019-NCOV  و ژنS  درRaGT13  نسبت به ساير
SARS-COV2019 هاي عمده تفاوت .تر هستند ها طولاني-

NCOV  در مقايسه باSARS-COV سه الحاق كوتاه در ،
و چهار مورد از پنج مورد تغييرات باقي  N–دامنه پايانه 

اين كه آيا الحاق در  .يرنده استگ- انده در موتيف اتصاليم
،  اتصال اسيد ساليك را NCOV-2019در  N–دامنه پايانه 

بايد بيشتر مورد بررسي ، كند فعال مي MERS-COVمانند 
، شواهدي RaGT13روابط نزديك فيلوژنتيك . قرار گيرد

. دهد در خفاش را ارائه مي NCOV-2019در مورد منشا 
براساس دامنه  qPCRسرعت يك تشخيص  به

، متغيرترين ناحيه در ميان ژنوم، sگيرنده ژن /اتصالات
-2019توانند  آغازگرها مي دهد مينشان ها  داده .شدايجاد 

ncov ي انساني از جمله ها ويروسرا با ساير كرونا
SARSr-COV W1V1 آن مشابه با  95%كه  خفاش

SARS-COV شش از بين هفت بيمار .است، تمايز دهند ،
دهاني در اولين  و پنج نمونه سواب BALFنمونه 
مثبت  ncov-2019، معمولي PCRو  qPCR برداري با نمونه

، نتوانستند ثانويه گيري نمونهدر طول  ،با اين حال .ثبت شد
، سواب مقعدي و خون ر سواب دهانيويروس مثبتي را د

 qPCRبايد اشاره كنيم كه ساير اهداف . بيابنداين بيماران 
ممكن است براي تشخيص روتين  Eيا  RdRpاز جمله ژن 
كه  شود ميتصور  ها يافتهبراساس اين  .)47(پيشنهاد شوند
تا زماني ، اما شود مياز طريق راه هوايي منتقل  اين بيماري

 .كند مي درگير، بيماران بيشتري را كه تحقيقات ادامه يابند
، از پروتئين ncov-2019براي تشخيص سرولوژيكي 

 ژن يعنوان آنت به NP (SARSr-COV RP3(نوكلئوكپسيد 
 زايالا M نيمونوگلوبيو ا G نيمونوگلوبيا شيدر آزما

 92% مطالعات پيشين نشان داده كه .شداستفاده 
 NP با SARSr-COV RP3نوكلئوكپسيد آمينواسيدهاي

2019-ncov گونه واكنش متقاطعي  و هيچ همشترك بود
-SARSrي انساني به جز ها ويروسنسبت به ساير كرونا

COV نيزآزمايشگاه تحقيقيدر يك . مشاهده نشده است ، 
، پنج نمونه از هفت بيمار آلوده به ويروس آنها توانستند

روز پس از  18و  9، 8، 7 همچنين .سرم دريافت كنند
بادي ويروسي را در يك بيمار  ، سطح آنتيشروع بيماري

)ICU (فزايش تيتراسيون روند واضحي از ا .را كنترل كردند
). كاهش در روز گذشته(مشاهده شد  Gو  Mايمونوگلوبين 

، روز پس از شروع بيماري 20در تحقيقات ثانويه، حدود 
 هاي ويروسي پنج نفر از هفت بيمار مثبت بادي آنتي

هاي بيمار،  تمام نمونه .ويروسي مورد آزمايش قرار گرفتند
ويروسي قوي  G، ايمونوگلوبين ي افراد سالمها نمونهاما نه 

مثبت را  Mهم چنين سه ايمونوگلوبين . ندرا نشان داد
در هر دو  .كه نشان دهنده عفونت حاد است مشاهده شد

حاصل  BALFبا استفاده از نمونه  Huh7و  veroهاي  سلول
 ncov-2019نام به(، با موفقيت ويروس ICU-06از بيمار 

betacov/wuhan/wiv04/2019 (اثرات  .دا كردندج را
 ها سلولانكوباسيون در سيتوپاتوژني پس از سه روز 

 vero E6ي ها سلولدر  WIV04هويت گونه  .مشاهده شد
 بادي آنتيبا ميكروسكوپ ايمونوفلورسنس و با استفاده از 

-2019، نقشه و توالي متاژنوميك بررسي شد NPويروس 

ncov  وqPCR  تا  1ز روز كه بار ويروسي ا دهد مينشان
هاي ريز  ي در بخشذرات ويروس .يابد افزايش مي 3روز 
ر ، مورفولوژي كروناويروس را زيي عفونيها سلول

براي اثبات بيشتر  .ميكروسكوپ الكتروني نشان دادند
 Gي مثبت ايمونوگلوبين ها نمونهسازي  فعاليت خنثي

 Gبا استفاده از پنج سرم بيمار با ايمونوگلوبين  ،ويروسي
 veroي ها سلولسرم را در  سازي خنثيهاي  يش، آزمامثبت

E6 در غلظت  ها نمونهكه  همه  نشان داده شد .شد، انجام
 TCID50 2019-ncov 120 سازي خنثي، قادر به 1:40-1:80

تواند در  كه اين ويروس مي گزارش شدهمچنين . هستند
اسب خنثي  SARS-COV- توسط سرم ضد 1:80رقت 
-SARSهاي  بادي آنتيطع  اما پتانسيل واكنش متقا شود

COV  با سرم آنتي–SARS-COV  انسان، نيازمند اثبات
عنوان سلول  به) II )ACE2آنزيم تبديل آنژيوتانسين . است

براي تعيين  .)29(شناخته شد SARS-COVگيرنده براي 
راي ورود به سلول ب ACE2از  ncov-2019اينكه آيا 
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بر روي ويروس عفوني  محققين، مطالعات كند مياستفاده 
هاي بدون بيان  يا پروتئين Helaي ها سلولبا استفاده از بيان 

ACE2  ،خوك و اسبي چيني، گربه ي نعلها خفاشانسان ،
در  ncov-2019كه داده نشان مطالعات  .موش انجام شد

 ACE2، قادر به استفاده از ACE2ي با بيان ها سلولهمه 
ي بدون ها سلولا در يك گيرنده ورودي است ام عنوان به

ACE2 كه  دهد مي، اين نشان اين توانايي را نداردACE2 
مطالعه . باشد ncov-2019احتمالا گيرنده سلولي براي 

Zhou اولين گزارش خلاصه شده در مورد و همكاران ،
2019-ncovگير سندروم ، عامل بيماري مسئول بروز همه 

. )55(دادمركز چين را ارائه -تنفسي حاد در ووهان
سرولوژي پروتئين ويروسي و نوكلئوكپسيد مثبت ويروس 

، شواهدي از ده در همه بيماران تست شدهمشاهده ش
با  .دهد ميوجود اين ويروس را ارائه  ارتباط بين بيمار و

كه بايد  ، هنوز هم بسياري از سوالات وجود دارداين حال
ص با توجه به كمبود يك درمان خا .به آنها پاسخ داده شود

 ،ncov-2019و  SARS-COVو با توجه به ارتباط بين 
باليني عليه  هاي پيش داروها و واكسن برخي از احتمالا

SARS-COV نند بر روي اين ويروس اعمال شوندتوا مي. 
در  SARSr-COV، با توجه به گسترش بالاي در نهايت

، تحقيقات آينده بايد از طريق مناطق مخازن طبيعي
 ويروساين تري بر نظارت فعاليت  جغرافيايي گسترده

ضد  هاي بايد داروها و واكسن در دراز مدت .متمركز شود
ي در حال ويروسي با طيف گسترده براي بيماران عفون

، تر مهماز همه  .ظهور ناشي از اين ويروس ايجاد شود
اي در مورد اهلي كردن و مصرف  گيرانه مقررات سخت

  .حيوانات وحشي بايد اجرا شود

  گيري نتيجه

ال افزايش هستند اكثر روز در ح بههاي ويروسي روز بيماري
از آنها  30-40%ها زئونوز بوده كه در حدود  اين بيماري

با اين حال در حال حاضر  .عنوان ميزبان هستند ها به خفاش
در نظر ترين گروه پستانداراني  عنوان غالب ها به خفاش

ها  پديد شدن عفونتكه باعث ظهور يا باز شوند  گرفته نمي
تواند نشانگر  دليل اين موضوع ميگردند؛  در انسان مي

كمبود مطالعات صورت گرفته در اين گروه مهم از 
هاي  جالب است كه بسياري از پاتوژن .پستانداران باشد
گونه آسيب كلينيكي براي  باعث هيچ ،مرتبط با خفاش

و عادات  بلكه حتي با عمر طولاني شوند ها نمي خفاش
عنوان  شوند و آنها را به ها نيز سازگار مي مهاجرتي خفاش

با آگاهي  .كنند يك مخزن مهم بالقوه براي خود تبديل مي
بخشيدن به عموم مردم در مورد عوامل اصلي مرتبط با 

مانند لمس  ها خفاشهاي زئونوز ناشي از  انتقال بيماري
نكردن خفاش و عدم مصرف گوشت خفاش به آساني 

 ها خفاشهاي ناشي از  توان تا حد زيادي از بيماري يم
كنترل و پيشگيري كرد و براي اين موضوع بايد درك بهتر 

ها و عوامل عفوني ناشي از  تري از اكولوژي خفاش و جامع
هاي مرتبط با خفاش  نظارت بر ويروس. آنها بدست آوريم

مبتني بر نظارت غير مستقيم در بسياري از كشورهاي جهان 
 ،به سمت بيماري اين نوع نظارت معمولاً. شود جام ميان

 كه ممكن باعث شود ميآسيب يا مرگ حيوانات منتهي 
از اين رو براي درك بهتر . انحراف در نتايج گردد

ي قديمي و جديد بديهي است ها ژنپاتو ،هاي شيوع پاتوژن
منظور پي بردن به اكولوژي پيچيده  به كه نظارت مستقيم

چنين  .ترجيح داده شود ن و ساير حيواناتبين خفاش انسا
مطالعاتي نه تنها براي انسان بلكه براي حفاظت از حيات 

اقدامات  .وحش و تنوع زيستي بسيار سودمند خواهد بود
حفاظت از  ،ها خفاشپيشگيرانه اصلي عليه عفونت 

در شرايطي كه قرار گرفتن در . زيستگاه طبيعي آنهاست
 منظور بهاقداماتي  ،پذير استنا معرض خفاش امري اجتناب

هاي محافظت  كاهش تماس بين خفاش و انسان مانند خانه
در مناطق اندميك و استفاده از  ها خفاششده عليه 

كه  يتجهيزات محافظت شخصي براي كارگران و محققين
بايد در نظر گرفته  ،هستند ها خفاشدر تماس مكرر با 

ها براي كنترل عقاديكاي لاتين استفاده از ضد انمرآدر . شود
با اين . كار برده شده است آشام به ي خونها خفاشجمعيت 



 1401، 3، شماره 35جلد                                              )                          مجله زيست شناسي ايران( سلولي و مولكوليمجله پژوهشهاي 

 
          20.1001.1.23832738.1401.35.3.3.1DOR:                                  مقاله پژوهشي  

حال اين اقدام موفقيت زيادي در پي نداشت و همچنين 
يا  ها خفاشممكن است اثرات نامطلوبي براي اكولوژي 

استفاده از . ساير جانوران و گياهان داشته باشد
ها براي  واكسيناسيون قبل از در معرض گرفتن با خفاش

د مانند مداوم با آنها سر و كار دارن طور بهكه افرادي 
  .شود اقدامي بسيار مهم تلقي مي ،شناسان خفاش زيست

  اخلاقي ملاحظات

اخلاقي رايج حاكم  و معيارهاي اصولكليه  در اين مطالعه،
  .مراعات شده است بر انتشار نشريات علمي

  تشكر و قدرداني

معاونت  از مراتب سپاس و قدرداني خود را نويسندگان
عمل  هبدانشگاه علوم پزشكي گلستان  تحقيقات و فناوري

  .آورند مي

  مشاركت نويسندگان

 سجاد يزدان ستاد؛ :بازبيني و مقاله اصلاح و پردازي ايده

ندا يوسفي  :نگارشي اصلاح و آوري اطلاعات جمع
 آوري جمع و اوليه نويس نگارش پيش نوجوكامبري؛

حامد افخمي و فاطمه : اصلاحات نگارشي و اطلاعات
 نويس پيش نگارش پردازي و و ايده مطالعه طراحي ثامني؛

  .منصور خالدي :اصلاح نگارشي متن و اوليه

ييد نهايي مقاله حاضر، مسئوليت دقت أبا تنويسندگان همه 
  .پذيرند و صحت مطالب مندرج در آن را مي

  تضاد منافع

كنند كه هيچ گونه تضاد منافعي در  نويسندگان تصريح مي
  .مطالعه حاضر وجود ندارد
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Abstract 

Filoviruses are filamentous and enveloped particles posing a single-stranded negative 
sense RNA genome. The filoviridae family including Marburgvirus and Ebolavirus 
cause acute and deadly hemorrhagic fevers since they are transmitted to human. So, 
filoviruses are considered as a serious and dangerous threat to public health. In recent 
years, bats have become increasingly known as potential reservoirs for several viral 
infections. Bats are widely distributed in all continents except the polar regions and a 
few ocean islands. The nature of their diet is varied from insects and animals, and 
plants. The diversity of bat species and some of their unique biological and ecological 
characteristics make it possible for hosts with a number of important viral infectious 
agents in medicine such as Marburgvirus, Ebolavirus, and Coronavirus. The present 
review study was focused on phylogenetic assessment and cytopathogenesis of 
filoviruses and Baltimore's groups VI & VII retroviruses transmitted from bat to human. 
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