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 چکیده

از  های این خانواده. ویروسبا قطبیت منفی هستندرشته تک  RNAدار و دارایپوشینه ،ایرشتهی هاویروس ،هاویروسفیلو

از  شوند.میشنده کو حاد  دهندۀخونریزیهای بروز تببا خروج از مخزن خود و انتقال به انسان، موجب  جمله ماربوگ و ابولا

 طوربهها های اخیر خفاشدر سالد. نروشمار میبرای سلامت جامعه به یجدی و خطرناک هایتهدیدرو این خانواده ویروسی این

در تمام  هاخفاشاند. شده شناخته های ناشی از آنهاپدیدار شدن عفونتها و این ویروسمخازن بالقوه برای  عنوانبهای فزاینده

ع وانات متنوو حی تحشرا ،شوند. ماهیت رژیم غذایی آنها از گیاهانبی و چند جزیره اقیانوسی یافت میجز مناطق قطهها بقاره

 عنوانبه ، موجب شده کههای بیولوژیکی و اکولوژیکی منحصر به فرد آنهاهای خفاش و برخی از ویژگیاست. تنوع گونه

 عهطال. مشندمطرح با ماربوگ،  ابولا و کروناهای ویروس مانند شماری از عوامل عفونی مهم در پزشکیمیزبانانی برای انواع بی

از  به انسان هاآن خفاش و انتقال VIIو  VIهای کلاس روسیو رتروو هاروسیلوویف کیلوژنتیف روابط حاضر به بررسی

 پردازد.ها میهای سیتوپاتوژنز آنجنبه

 کرونا، ماربورگفیلوویروس، ابولا، خفاش،  :ی کلیدیهاواژه

 sajjad.yazdansetad@gmail.com، پست الکترونیکی: 01732451657نویسنده مسئول، تلفن:  *

 مقدمه

طور طبیعی بین که به شوداطلاق میهایی بیماری به زئونوز

ی زئونز هاژنشوند. پاتودار و انسان منتقل میحیوانات مهره

شمار بهپدید در انسان های نوپدید و بازعفونت عمدۀ عامل

 RNAهای نوظهور را وژنپاتاین  اغلب که بطوریروند می

های شدید اغلب بیماری .(48)دهندتشکیل میها ویروس

دلیل عدم سازگاری ژنتیکی حیوانی جدید به هایدر میزبان

. این حیوانات دندهمیعامل عفونی با میزبان جدید رخ 

در  را انتقال بیشتری تواناییکه عامل عفونی  هنگامیجدید 

 Severe مانند آنچه در بیماری- نداشته باشدها اپیدمی

acute respiratory syndrome (SARS)  مشاهده شد- 

. آگاهی از نحوه (30)شودشناخته میمیزبان نهایی عنوان به

نوع میزبان انسانی  ،های انتقالروش ،تکثیر در میزبان

در انسان برای  هائونزز هایی برای انتقالونحساس و کان

 .گرددونی امری بسیار مهم تلقی میکنترل این عوامل عف

و نیز  ها دومین رده بزرگ در بین پستاندارانخفاش

ها خفاشباشند. پرندگانی هستند که دارای توانایی پرواز می

به آرامی رشد  که دارنداندازه کوچک و عمر نسبتا طولانی 

کنند. این میزبان با طول عمر بالا تداوم عوامل عفونی در می

عوامل  و در نتیجه احتمال شیوع ساخته میسررا  بدن خود

 مناطقاز طریق پراکندگی طبیعی یا تصادفی به  عفونی را
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همچنین، . (28)دهندجغرافیایی جدید افزایش می

ی وحشی پتانسیل اکتساب عوامل عفونی را از هاخفاش

دارند. های حیوانی مانند پرندگان و حشرات سایر گونه

های خاصی برای منابع غذایی ممکن است خفاش جستجو

را در تماس نزدیک با انسان و سایر حیوانات قرار دهد و 

ها را تسهیل کند. انتقال انتقال بین گونهاز این رو 

ی حمل شده در خفاش به انسان به چندین هاویروس

گاز گرفتگی یا  ،ستقیمم روش مختلف از جمله تماس

همچنین استنشاق ذرات عفونی توسط انسان  خراش و

گوشت خفاش در از طرف دیگر، . (39)پذیردصورت می

چین و برخی از  ،آفریقابرخی از مناطق جهان از جمله 

یک  عنوانبهو  گیردمناطق آسیایی مورد استفاده قرار می

 هاخفاش .(4)باشدمیبیماری مطرح در انتقال مهم  مسیر

 روندشمار میهبها مخزن حیوانی مهمی برای ویروس

زایی در ویروس با توانایی بیماری 60بیش از  که، بطوری

 هااز جمله این ویروس .انسان در آنها شناسایی شده است

هنیپا و  ،ابولا ،ماربوگ همچونهایی توان به ویروسیم

SARS لعه به بررسی روابط این مطا .(28)اشاره کرد

و  ها، کرونا ویروسهافیلوژنتیک فیلوویروس

خفاش و انتقال به انسان از  VIهای کلاس رتروویروس

 .پردازدها میهای ایمونوپاتوژنز و سیتوپاتوژنز آنجنبه

 شامل فیلوویریدهخانواده : هاها و خفاشفیلوویروس

رشته با ژنوم یکپارچه، سنس دار تک RNAی هاویروس

ای های میلهاین خانواده متعلق به رده ویروس .هستند منفی

 ،MARV Marburgvirus)) جنس شش شاملو چندشکلی 

Ebolavirus ،Cuevavirus ،Dianlovirus ،Striavirus  و

Thamnovirus پنج گونۀ شامل ابولا ویروس .(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 برخی از ، اما را ندارد بیماریتوانایی ایجاد  اما کرده

 شود.می منجر به بیماری اولیه انسانیغیری هاپریمات

( و Marburgمتشکل از ویروس ماربورگ ) MARV جنس

تنوع ژنتیکی  20% تقریباًاست که  (Ravnویروس راون )

( تنها عضوی از Lloviu virus) Lloviu cuevavirus دارند.

جداسازی  حاله که تا ب و ویروس عفونی است جنس این

کند تا در محققان را وادار میموضوع نشده است و این 

ی میزبان از هاسلولزمان پژوهش روی عفونت در 

امل ویروس سودوتیپ استفاده ح Lloviuهای پروتئین

در  هاخفاشی وابسته به هاویروسفیلولیستی از . (32)کنند

 .(5)اندگزارش شده 1جدول 

دنبال یک دوره انکوباسیون به :هازایی فیلوویروسبیماری

شود و صورت ناگهانی شروع میروزه، بیماری به 2-42

تب بالا،  علائم غیر اختصاصی و شبه آنفولانزا از جمله

ها، حالت تهوع، گلو درد، سردرد، درد مفاصل و ماهیچه

شود. خستگی شدید، اسهال، درد شکم و استفراغ شروع می

دلیل پوسته شدن بهمردگی و پوستهعلائم پوستی شامل خون

عفونت،  یلاخارش نیز شایع هستند. در او

های دندریتیک سیستم ها/ماکروفاژها و سلولمونوسیت

از طریق  ها متعاقباًشوند. ویروسن آلوده میایمنی بد

ها های خونی و لنفاوی به کبد، طحال و سایر اندامسیستم

رود. علائم تنفسی شامل سرفه، سکسکه، درد گلو و می

باشد. تظاهرات شدید قفسه سینه و مشکل در تنفس می

بیماری شامل نکروز کبد، طحال، کلیه، غدد لنفاوی، بیضه 

های که ناشی از تکثیر ویروس در سلولو تخمدان است 

بافت مویرگی منجر به افزایش  پارانشیمی است. آسیب

 بدن اختلال در تعادل مایعاتشود و عروقی مینفوذپذیری 

شوک هیپوولمیک )کاهش حجم خون در حال موجب 

هایی ها حاوی ژن. ژنوم فیلوویروس(14گردد)میگردش( 

 5'ترتیب از قسمت هایی است که بهبرای ساخت پروتئین

(، کوفاکتور پلیمراز NPعبارتند از: نوکلئوپروتئین ) 3'به 

(VP35( پروتئین ماتریکس ،)VP40 گلیکوپروتئین ،)

(GP( پروتئین رونویسی ،)VP30 پروتئین کوچک ،)

پلیمراز  RNAمنحصر به فیلوویروس(،  VP24ماتریکس )

با ( که SGP( و گلیکوپروتئین ترشحی )L) RNAوابسته به 
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 دارد.ها عملکرد ضد التهابی محافظت از اندوتلیوم دیواره رگ

 های مرتبط با خفاشفیلوویروس -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 bat Pteropodidae 

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 ویروسی هستند که منجر به  هایپروتئین

بیماری . شوندمیزبان می( INFاینترفرون )کاهش پاسخ 

در  ی ابولا و ماربورگهاویروس دلیل عفونتشدید به

و عناصر  2و  1کاهش عملکرد اینترفرون نوع با انسان 

ضروری دفاع ضد ویروسی خفاش موجب بهم ریختن 

و  8 هاییناینترلوکتولید  .گرددایمنی ذاتی و اکتسابی می

10 (IL-8, IL-10 ناشی از ) های ، سلولویروسفعالیت

 با تحریک تولید کرده ومنی را به محل عفونت جذب ای

التهابی های پیشیتوکیناهای اضافی از جمله سیناکموک

IL-6  وINF-γ ضمن اینکه. شوندمی باعث تشدید عفونت 

 TGF-βیتوکین ضد التهابی او س IP-10منجر به تغییر سطح 

در طیف وسیعی از انواع  هاویروس. فیلو(3)شودمی

 ای از)رده Veroی هاسلولاز جمله  هاپریماتی هاسلول

کرده، اما د آفریقایی( رشهای اپیتلیال کلیه میمون سبز سلول

های کوپفر، سلول ها،هپاتوسیتتمایل خاصی به رشد در 

های ول، سلهاهای قشر فوق کلیه، فیبروبلاستسلول

های دندریتیک و سلول ترمهمآندوتلیال و از همه 

در . (9)های سیستم ایمنی ذاتی ندارندمونوسیت/ماکروفاژ
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در یک الگوی پیرامونی  MARVژن ، آنتیهاکبد خفاش

شود اطراف کانونهای کوچک و نسبتاً جدا شده یافت می

ای و هستههای التهابی تککه اغلب با تعداد کمی سلول

، برخلاف آن .دی موضعی همراه استنکروز کب

ی آلوده و هاانساندر کبد   متعددیی هاژنآنتی

هنگامی که رده  .شودمیهای غیر انسانی مشاهده پریمات

یا  EBOVی مصری در معرض هاخفاش R06Eسلولی 

MARV  کینتیک رشد مشابهی  آلوده هاسلول، گیرندمیقرار

مشابه با  هاو میزان آلودگی فیلوویروس دهندرا نشان می

و  MARVبا ) Veroی هاسلولشده در  ایجادآلودگی 

EBOVدر حالی که ذرات ویروسی جوانه زده از  .( بود

ای در مایع رویی کشت غشای پلاسمایی و ذرات رشته

ی هاسلول و سیتوپلاسم شوندیافت می R06Eسلول 

R06E  ی هاسلولبیشتر از آنچه درvero های سلولی یا رده

، تعداد زیادی از نوکلئوکپسیدهای شودمیمشاهده  انسان

 که مشخصۀ بارزدهد را نشان میداخل سلولی 

ی هاسلول. اجزای ویروسی در هستند هاویروسلوفی

R06E نشانگر تجمع نوکلئوکپسیدهای ویروسی هستند که ،

، veroی هاسلولاین اجزا نسبت به اجزای ویروسی در 

مشتق شده از  R06Eی هاسلول. بنابراین تر هستندبزرگ

های سلولی ممکن است ، نسبت به سایر ردههاخفاش

، این امر نشان با کارآیی کمتری آزاد کنند را یروسیذرات و

های ویروسی و اثرات متقابل بین که عملکرد جوانه دهدمی

در  سی و اجزای اندوزومی برای انتقالی ویروهاپروتئین

نیازمند  در بدن هاخفاشهای آلوده یه سلولکشت اول

. چنین مطالعاتی ممکن است های بیشتری استپژوهش

یا پروتئین  MARVاهمیت نقش تعامل یک پروتئین 

EBOV (VP40 با )TSG101  سلولی را به تنهایی یا

TSG101  همراه باNedd4 زنی ول جوانهرا در ط

 R06E. این واقعیت که رده سلولی فیلوویروس روشن کند

، کندمییروسی را بیان ی وهاپروتئینخفاش سطح بالایی از 

 EBOVی مصری با هاخفاشکه آلودگی  دهدمینشان 

اما  شودمیمنجر به آلودگی پربازده و سطح بالای ویروس 

های پاسخ ایمنی سریع در برخی از بافتدلیل شاید به

الب است . ج(22)اشته باشدخفاش، علائم بالینی وجود ند

را  MARV GPکه چندین سویه از  سودوویریون ها بدانید

 Pteropusهای های کلیوی خفاش، سلولکنندمیبیان 

dasymallus yayeyamae با این حال کنندرا آلوده نمی ،

،  Lloviu virus (LLOV)ابولا ویروس و  این ویروس ها،

ها خفاش دیگر هایهای سلولی کلیه مشتق از گونهرده

(Rhinolophus ferrumequinum ،miniopterus 

Fuliginosus ،Rousettus leschenaultia ،Epomophorus 

gambianus ،Miniopterus schreibersi )چنین و هم

 .ندنکآلوده نمی را  Pteropus giganteusهای طحالسلول

که با است های سلولی گیرنده مطالعات حاکی از وجود

EBOV ،REBOV  وLLOV GP  اما با  بوده ارتباطدر

MARV GP توانایی استفاده از  .(32)مرتبط نیستDS-

SIGN  وhMGL  برای پیشرفت ورود ویروس به سلول با

 نظربه کلی طوربهزایی فیلوویروس مرتبط است و یماریب

 MLR (mucin‐likeکه توالی آمینو اسیدی  رسدمین

region ) جهش در  اختلافات باشد.عامل اصلی اینGP 

 برایفیلوویروس  GPنسبی  افینیتیاز طریق  هاویروسابولا

NPC1  و سطحNPC1  گونه و محدودۀ ، هاسلولروی

ی کشت شده از هاسلول. دهدمیسلول میزبان را تغییر 

 Egyption rousette و Büttikoferخوار ی میوههاخفاش

 .تندهس به عفونت توسط ابولاویروس مستعد ابتلا

ی هاخفاشی کشت شده فیبروبلاست، ریه و کلیه هاسلول

ابتلای کمتری  استعدادآفریقا،  straw-coloredخوار میوه

های های سلولی همه این گونهرده با این حال .دارند

ها . تفاوت ابتلای آنهستند MARVخفاش مستعد ابتلا به 

 NPC1نسبت به ابولاویروس ممکن است ناشی از تغییر در 

که باعث  باشد E. helvumی فیبروبلاست هاسلولرده 

در  GPبا گیرنده  ارتباطکاهش سازگاری آنها در 

 GPبیان  باعث ،میزان کمتریو بهشده  EBOVی هاویروس

 cote dlvoireو ابولاویروس  Bundibugyoی هاویروس

برای  E. helvumی هاسلولهنگامی که  .شودمی انسانی
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ها نسبت ، حساسیت آنشوندانسان طراحی می NPC1بیان 

های آنالیز .یابدمیقابل توجهی افزایش  طوربه EBOVبه 

و  E. helvumی هاسلولحاصل از  NPC1ای توالی مقایسه

غیر آفریقایی، دو  pteropodidشش گونه خفاش )دو 

phyllostomid  و دوvespertilionid)شدت از وجود ، به

ش در موقعیت خفا NPC1ون انتخاب مثبت در یک کد

که  ویروسی V141Aنوع  GP یک .کندمیپشتیبانی  502

ه ، در ورود ویروس بشودمییافت  SEBOVو  LLOVدر 

ی حامل جهش هاویروس. ی میزبان اثر منفی داردهاسلول

های توانایی کاهش آلودگی فیبروبلاست ،V141Aدر 

روی هم  .را دارند E. helvumو  R. aegypticusخفاش 

ویروسی که  GPسلول میزبان و  NPC1ها از ، این دادهرفته

کننده حساسیت به ابولاویروس در عوامل تعیین عنوانبه

 دهدمیو نشان  کندمیشدت حمایت هستند به هاخفاش

ها ممکن است نمایانگر که تغییرات در این مولکول

سازگاری میزبان یا ویروس برای کاهش عفونت توسط 

با  هاویروسفیلو .(9)ی خاص باشدهاویروساز فیلوبرخی 

های اختصاصی برای ایجاد عفونت بادیآنتیاستفاده از 

فزایش ویروس ا ۀهای شناخته شدسلولی طی مکانیسم

 .کنندمهار میسیستم ایمنی بدن را  ،بادیآنتیوابسته به 

سلولی یا  FCهای ه یکی از گیرندهب GPهای ضد بادیآنتی

. شوندایمنی ذاتی متصل می C1qی اجزای لیگاندها

های رخی از سلولطور انحصاری در ببه FCهای گیرنده

ه مونوسیت/ماکروفاژ بیان از جمل سیستم ایمنی بدن

های سلول در بیشتر c1q، در حالی که لیگاندهای شوندمی

اجزای ویروسی که توسط  .پستانداران وجود دارند

افزاینده عفونت و  GPهای اختصاصی بادیآنتی

، در درجه شوندکننده تشخیص داده میی خنثیهابادیآنتی

مناطق مختلف واکنش نشان  ، اما باقرار دارند MLRاول در 

بسیار متغیر است و  MLRاز آنجا که ساختار  .دهندمی

، افزایش ی نسبت به سرم ضد فیلوویروس داردواکنش کم

یروسی است و با های وویژه گونه بادیآنتیوابسته به 

 .(25و9)زایی آنها در ارتباط استبیماری

در اولین شیوع  :و خفاش ویروس ماربورگ در انسان

، 1967های اروپا در سال در پریمات MARVشناخته شده 

های آلوده در سواحل دریاچه ویکتوریا و جزایری میمون

 .شدوفور یافت میی میوه بههاخفاشکه کشف شدند 

، 1979در سال  دومین شیوع ثبت شده در زیمبابوه

 کهخوابیدند میهایی گردشگرانی را درگیر کرد که در اتاق

از غارهای  آنها قبلاً .خوار بودندهای حشرهدارای خفاش

chinhoyi ها است با خفاش ، جایی که ممکنبازدید کردند

، بازدیدکنندگان 1987و  1980در سال  .رو شده باشندهروب

این غارها پر از  .آلوده شدند MARVبه  اکنی غار کیتوم

در سال . (46)خوار بودندخوار و حشرههای میوهخفاش

2007 ،RNA MARV های ، طحال و ریه نمونهدر کبد

این  .از غار کشف شد R. aegyptiacusبالینی سالم و حامل 

RNA های یافت شده در کنیا فاصله نسبی داشت و با نمونه

های اروپا در کلنی Poppو  ci67های شبیه به گونهبیشتر 

( تب 2000-1998مدت )شیوع طولانی .(24)بود 1967سال 

، در شمال شرقی جمهوری گ در دورباهموراژیک ماربور

تعددی به ، توسط حوادث م(DRC) دموکرات کنگو

ویروس با ژنتیک  9حداقل  .معدنچیان سوخت منتقل شد

 .ته انسانی، در گردش بودندگانه در جمعیت شیوع یافجدا

تحت  Goroumbwa( در معدن 94%تقریبا تمام معدنچیان )

خفاش  10000. این معدن دارای حداقل تاثیر قرار گرفتند

R. aegyptiacus ی هاخفاشتعداد قابل توجهی از  و نیز

Rhinolophus eloquens  خوار ی حشرههاخفاشو

های مختلف بافت 3/%6تا  3%، در بین  RNA MARV.بود

M. inflatus(33n= ،)R. eloquens (197n= )  یهاخفاش

علاوه بر  .( قابل تشخیص بود=127n) R. aegyptiacusو 

و  7/9%در  ترتیببه MARVهای ضد بادیآنتی، این

 .خوار وجود داردخوار و میوهحشرهی هاخفاش %5/20

حداقل از  de Durbaسندروم هموراژیک  کهجالب است 

وقوع این شیوع در  .با یک معدن در ارتباط بود 1987ل سا

و این فرضیه مبنی بر  رسیدپایان به  2000-1998های سال

پایان  هاانسانبه  MARVتداخل این غارها در انتقال 
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در  RNA MARV، 2006-2005 های. طی سال(42)یافت

 .Rی هاخفاشنمونه طحال و کبد هموژنیزه  2%کمتر از 

aegyptiacus  با استفاده ازReverse transcription 

polymerase chain reaction (RT-PCR)  تشخیص داده

در نزدیکی غارها در دو مکان در گابن و  هاخفاشاین  .شد

 .کنندزندگی میآنگولا  اویچ کیلومتری شمال 700دود ح

 .بود 2005در انسان، سال  MARVترین شیوع گسترده

RNA  آنگولا متفاوت  هایخفاش از 5%با  ها خفاشاین

ها دارای سطح پایینی از این خفاش 9% جالب است که .بود

دهنده ، که این نشاندر سرم خود هستند Gاز ایمونوگلوبین 

بر  .قبلی این خفاش در معرض ویروس استقرار گرفتن 

 Micropteropusدر  RNA MARV، هیچ EBOVخلاف 

pusillus (149n=)،myonycteris torquata  (264n=) ،

epomops franqueti (296n= یا )hypsignathus 

monstrosus (57n=در گابون یافت نشد )(45) . در سال

در معدنچیان معدن کیتاکا در اوگاندا  MARVشیوع  2007

، رخ داد که برخی از داشتند هاخفاشارتباط نزدیکی با که 

در یک  .ویروسی قابل تشخیص بودند RNAها دارای آن

 3/99%، دو ویروس ماربورگ خفاش دارای معدنکارگر 

شباهت در توالی بودند در حالی که توالی سه رده ویروس 

Ravn  تا  2/99حد  در، شباهت را هاخفاشجدا شده از

ویروس ماربورگ  2007نشان دادند. در سال  درصد 9/99

 .Rی کبد و طحال چهار خفاش هانمونهزنده از 

aegyptiacus  مشابه جدا شد و ی با کلنی هاخفاشو دیگر

ماه  9مدت حداقل ها ممکن است بهنشان داد که کلنی

دو گردشگر پس  2008و  2007 هایند. در سالآلوده باش

در  R. aegyptiacusی هاخفاشاز قرار گرفتن در معرض 

 .آلوده شدند MARVکیتاکا، به مینه یمایل 30 در غار پایتون

 معادنها و ود در غاری موجهاخفاشکه  رسدمی نظربه

دو حیوان ها ، زیرا بعدبخشی از تئوری ابر جمعیت هستند

 40000در معدن پیتون یافت شدند که دارای بیش از 

یک پژوهش طی  .(46)بودند هاخفاشویروس نسبت به 

از  5/2%در غار پیتون نشان داد که  2009-2008های سال

 RNAدارای  های مختلف خوددر بافت هاخفاشاین 

MARV  .های متعدد توالیبودندRNA MARV  این

ی هاخفاشبا یکی از گردشگران آلوده و همچنین  هاخفاش

همولوژی  ه،وبست آفریقا مانند گابن و زیمبامناطق دورد

 .Rی هاخفاش، در آفریقای جنوبی .بسیار نزدیکی داشتند

aegyptiacus  ومتری پرندگان دیگر کیل 32در فواصل

اش در که حرکت خف دهدمیین نشان . اکنندمیحرکت 

ها از طریق انشعاب کلنی های طولانی ممکن استمسافت

، منجر به انتشار ویروس در سراسر مرکز و جنوب آفریقا

با اوج  هاانساندر  MARVشیوع  2012. در سال (2)شود

طول توالی  .مطابقت داشت هاخفاشدر  MARVآلودگی 

های گیر افتاده در خفاش ها بااین خفاش MARVژنوم 

 نظربه .نزدیک به هم بود 2009و  2008سال  غارهای

سان انسان به اناز ها در طی انتقال فیلوویروس رسدمی

و اعتقاد بر این است که تنوع  اندتکامل ژنتیکی کمی داشته

 .(1)دهددر جمعیت میزبان خفاش رخ می

اولین شیوع شناخته  :هاو خفاش ویروس ابولا در انسان

و ناشی از  1976شده تب هموراژیک ابولا در سال 

SEBOV اولین بیماران کارگران کارخانه پنبه در  .است

ها و جوندگان در ز خفاشزیادی اسودان بودند که تعداد 

، تنها الودگی انسانی گزارش شده با بر اینعلاوه .آنجا بود

CIEBOV  توسط یک محقق در ساحل  1994در سال

Cote  های هگروهی از شامپانزکه در حال پژوهش رخ داد

هفته قبل از تشخیص بیماری در این حیوانات،  2 .مرده بود

انجیر وحشی به همراه  ها روی یک درختهاین شامپانز

ی هاخفاشکردند. این که خوار تغذیه میی میوههاخفاش

، مشخص یا درخت انجیر آلوده بودند یا نهکارخانه پنبه 

ی گابن و هاخفاش. یک مطالعه گسترده از (46)نشد

روی تشخیص  2006-2003های جمهوری کنگو در سال

از  8/6% در ZEBOVاختصاصی  Gایمونوگلوبین 

و  H. monstrosusاز  E. franqueti، %5/23های خفاش

ویروس در کبد و طحال انجام شد.  M. torquataاز  %9/6

 یو مِ 2003در اکتبر  این مدت طی .(26)وجود داشت
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. جالب ، دو شیوع انسانی در جمهوری کنگو رخ داد2005

شیوع سرمی از طریق مناطق اپیدمی و غیر  5% است که

دنبال این به .مشاهده شده استها یدمی این شیوعاپ

دهنده کاهش یافت که نشان 1%، شیوع سرمی تا هاشیوع

ارتباط بین شیوع انسان و آلودگی خفاش یا قرار گرفتن 

از آنجا که بسیاری از  .است EBOVخفاش در معرض 

دارای  H. monstrosusهای باردار حیوانات بالغ و ماده

خفاش به از ، انتقال ویروس ودندشیوع سرمی مثبت ب

خفاش ممکن است ناشی از درگیری یا تماس جنسی 

مدت ، ارتباط طولانییکی دیگر از این شواهد .(36)باشد

ویروسی یکپارچه  RNA .ها استها با فیلوویروسخفاش

غیر رتروویروسی در ژنوم بسیاری از اشکال زنده حیوانات 

 .کندمل میعنوان یک فسیل زنده عهشود و بیافت می

ها هستند که با هایی از این ویروسها حاوی نسخهخفاش

ORF اعتقاد بر این  .یکسان هستند هاخواندن فیلوویروس

 4/13در  های میوتیساست که موقعیت ژنومی در خفاش

، در حالی که قاب باز خواندن میلیون سال شبیه هم بود

 و Eptesicusها، اجداد مشترک یروسدیگر شبه فیلوو

 .(44)میلیون سال تخمین زده است 25میوتیس را 

پس از  :2014ویروس ابولا و خفاش قبل از شیوع سال 

در گابن و  2003-2001های در سال ZEBOV شیوع

 از 8%در  EBOVهای اختصاصی بادی، آنتیجمهوری کنگو

 M. torquataو  H. monsrosus ،E. franquetiهای  خفاش

های کبد و طحال یافت از نمونه 5%در  RNA EBOVو 

در این  2008-2003یک پژوهش در سال های  .(26)شد

 EBOVمختص به  Gنشان داد که ایمونوگلوبین  دو کشور

 M. pusillusهای زیر وجود دارد: در شش گونه از خفاش

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

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

codylurus (%12)چنین ایمونوگلوبین . همg  مختص به

MARV  درR. aegyptiacus (%7) ،H. monstrocus (%1 )

وجود  (1%)هر کدام کمتر از  E. fraquetiو  M. pusillusو 

حاصل از هر در حالی که از نظر آلودگی سرمی  داشت.

یا عناداری در سن ، هیچ تفاوت مهاکدام از فیلوویروس

 G، میزان بالایی از ایمونوگلوبین جنس مشاهده نشد

مقایسه با  های ماده دردر خفاش EBOVمختص به 

ویروس هندرا  ، مشابه شیوع بالایهای باردار دیگرخفاش

، در EBOV، اما نه MARVدرصد . در زنان استرالیا بود

مثبت که  Gبا ایمونوگلوبین  R. aegyptiacusهای خفاش

ن میزان را به خود ، بیشتریتاده بودنددر غار گیر اف

گابن تنها کشوری بود که  آن زماندر  .اختصاص داد

و همچنین  MARVو  EBOVهای در معرض خفاش

را  R. aegyptiacusهای در خفاش Gوجود ایمونوگلوبین 

در بسیاری از حیوانات  Gایمونوگلوبین . (37)گزارش داد

داشت. نکته قابل ها قابل تشخیص نبود، وجود آن RNAکه 

و  RNA MARVدر حالی که  کهاست  توجه این

، هنوز هیچ ابولا اندجدا شده هاخفاشاز  ی آلودههاویروس

ها جدا نشده و فقط یک ای از خفاشویروس آلوده

صورت  هاخفاشدر  RNAپژوهش مبنی بر تشخیص 

، DRCدر  2007و نوامبر  یهای مِبین ماه. (21)گرفته است

مورد  260که باعث  انسانی رخ داد EBOVشیوع بزرگ 

ساکنان منطقه از شیوع غیر فرد شد.  186مرگ  ابتلا و

میر در میان حیوانات وحشی یا اهلی خبر ومعمول یا مرگ

ها در این ها و گوریللازم به ذکر است که شامپانزه. ندادند

مناطق روستایی تعداد زیادی شوند. یافت نمی DRCمنطقه 

 ،یقاندازی یا منجن، سنگرا با استفاده از چاقوها ز خفاشا

عنوان منبع ها بهخفاشکشتند. شلیک گلوله یا با دست می

ویژه مردان، زنان روستایی به ساکناناصلی پروتئین برای 

شاخص شیوع افراد  ییائسه و کودکان بودند. در ماه مِ

، از ارتباط شیوع های کشته شدهتغذیه شده با خفاش

خوار یوههای موس و قرار گرفتن در معرض خفاشابولاویر

دهد که ها نشان میاین یافته کرد. همچنینحمایت می

باید های خطر ابتلا به ابولا بینیپیشهنگام ارزیابی 

لی خفاش میوه در نظر گرفته شود. با این های فصمهاجرت

مصرف ، ممکن است ثابت شود که ساکنان منطقه از حال

، زیرا آنها یک منبع پروتئین لوگیری کنندهای میوه جخفاش
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های در سال .(27)باشندراحتی در دسترس میهستند که به

در  REBOVمختص به  G، ایمونوگلوبین 2008-2009

در فیلیپین  Rousettusهای تست شده از خفاش %31

ویروسی از طحال این  RNAهیچ تشخیص داده شد. 

تکثیر  Polymerase chain reaction (PCR)حیوانات با 

کیلومتری یک  60و  30های این حیوانات از جنگلنشد. 

ها و مزرعه و کلنی اولیه گرفته شده بودند که در آن میمون

 .(43)های آلوده یافت شده بودخوک

بزرگترین شیوع ابولاویروس   :هادر خفاش EBOVشیوع 

 در غرب آفریقا آغاز شد و اعتقاد بر این 2014در سال 

 .Mخوار است که منشا آن از یک خفاش حشره

condylurus  .هیچ شواهدی به یک کودک در گینه است

مان یا اخیر در حیوانات حیات وحش، زمبنی بر شیوع هم

نده باشند، که مستعد ابتلا به عفونت کش از جمله  شامپانزه

در حالی که قرار گرفتن در معرض وجود ندارد. 

عنوان یک منبع ها بهاستفاده آنمنظور های میوه بهاشخف

، اعتقاد بر این است ناطق روستایی رایج استغذایی در م

ها ناشی از وجود آن در یک درخت که آلودگی  این خفاش

ز آتش سوزی پس اباشد. می M. condylurus دارای کلنی

ها را بسیاری از این خفاشاین درخت، ساکنین روستا 

تحمیل شده آنها را  وعیتگرفتار کرده و به توجه به ممن

های یان در معرض کلنیبسیاری از روستائخوردند. نمی

خفاش بودند، با این حال، بدون اینکه آلوده شوند منجر به 

خوار این منطقه های حشرهخفاش .شروع یک شیوع شدند

اغلب آنها شدند. ها پنهان میزیر سقف خانه معمولا در

با شدند. کباب می ار و در آتش کوچکیتوسط کودکان شک

 .Mهای وجود این واقعیت که سرم خون خفاش

condylurus ،E. helvum  وH. monstrosus  دارای

 RNAهیچ  ، در زمان شیوع،ابولاویروس مثبت بودند

EBOV ای این گونه در منطقه مشاهده نشدهدر خفاش. 

زنجیره  .بیماری در چندین کشور گسترش یافتشیوع این 

، لیبریا رخ دادای از آلودگی در نزدیکی سیرالئون و گسترده

، علاوه بر این .تر بودبسیار کوچکزنجیره انتقال در نیجریه 

موارد متعددی از مناطق دیگر جهان از جمله اروپا و آمریکا 

رمان به این کشورها وارد د منظوربهیا بیمارانی که 

یماری شیوع این ب .شدند، از جمله عوامل دیگری بودندمی

در آفریقا با انتقالات مختلف انسان به انسان از جمله از 

مدفوع در -طریق تماس با مایعات بدن در هنگام دفع ادرار

سپاری یا در مراکز بهداشتی، در حال گردش سم خاکمرا

، درمان-ی از ارائه دهندگان خدمات بهداشتی. بسیاربود

س فیلوویرو .دیده و جان خود را از دست دادندآسیب

، اما محدوده بود EBOVمسئول شیوع این گونه جدید 

برای  انتقال انسانی های بسیار بزرگغرافیایی و زنجیرهج

ومیر در ، نرخ مرگخوشبختانه .فرد بوداین شیوع منحصربه

، در واردی بود که قبلا رخ داده بودنداین شیوع کمتر از م

نرخ اما در این شیوع  90%ها نرخ مرگ برخی از شیوع

های ویروس بسیار شبیه به ایزوله .بود 40-30% مرگ

EBOV  (40)استدر آفریقای مرکزی. 

برخلاف  :هاها با خفاشو فیلوویروس LLOVIUارتباط 

ماربورگ ویروس در  تشخیص مناسب ابولاویروس و

در یک خفاش اروپایی فقط  Lloviu، ویروس آفریقا و آسیا

در اسپانیا، در  2011آن در سال  RNA .یافت شده است

 .M، سواب مقعدی و طحال لاشه خفاش ریه، کبد

schreibersii  .های این ویروس در سایر گروهگزارش شد

مطالعه بر روی اسید نوکلئیک نشد.  حیوانات مشاهده

مربوط  ، توالیسالم در چین R. leschenaultiaهایخفاش

آنالیز فیلوژنتیکی گونه  .به فیلوویروس را نشان داد

، در یک موقعیت اساسی LLOVبا  Bt-DH04فیلوویروس 

گیرد. ژن نسل اول آن قرار می MARVو  EBOVواقع بین 

تشخیص داده شده در نوکلئوتیدهای  49-46دارای %

درصد  40و کمتر از  LLOVدرصد  44، ابولاویروس

MARV (19)است. 

پیگوت و  :هاوسزایی فیلوویرفاکتورهای موثر بر بیماری

یع نقشه ، مجموعه مناسبی از توز(35)همکارانش

و خفاش را برای آلودگی کننده در انسان، حیوان بینیپیش
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 .Hهای آنها از خفاش .ابولاویروس آفریقایی ایجاد کردند

monstrosus ،M. torquatal  وE. franqueti عنوان به

اطلاعات زیستی ترین گونه مخزن استفاده کرده و از محتمل

های های خفاشهای عملکرد گونهجهانی و همچنین نقشه

اثرات جزئی این گونه  .شناخته شده را استفاده کردند

و همچنین شدت تحت تاثیر دمای سطح زمین ها بهخفاش

 (49)، والش و هازبپوشش گیاهی قرار گرفت. همچنین

می در انتقال دریافتند که چگالی پوشش گیاهی عامل مه

جمعیت و دما  یک رابطه معکوس بینبولا به انسان است. ا

رطوبت  ای مثبت با، در حالی که رابطهو ارتفاع وجود دارد

ممکن است جالب است که  .شودبسیار بالا مشاهده می

گیری مرتبط مبارزه و جفت میزان مثبت بودن به رفتارهای

بیشترین فراوانی را که در فصول بارانی یا مرطوب  باشد

از آنجا که ویروس ابولا به شکل عفونی دهد. نشان می

، (12)دمدت چند ماه در مایع منی انسان وجود داربه

ت در میزبان خفاش نیز صادق های مشابه ممکن اسیافته

چندین مطالعه سرولوژیکی که در زامبیا و غنا انجام باشد. 

مختص به  G، منجر به تشخیص ایمونوگلوبین (23و15)شد

EBOV  درE. helvum های مختص به بادییافتن آنتی .شد

EBOV  سراسر در خفاش میوه بسیار رایج است و در

از آنجا که آلودگی سرم  .(15)شودصحرای آفریقا یافت می

این  (مورد 262از  1)بسیار کم است  هاخون در این گونه

های این خفاش در دهنده قرار گرفتن کلنیمطالعه نشان

 .E، رودر میطور که انتظاهمان. است EBOVمعرض 

helvum اغلب دارای آوری شده در زامبیاجمع ،

، از فیلوویروسی مختص به آفریقا بودندهای بادیآنتی

ها این حال، برخی از سرم، با ZEBOVبادی جمله آنتی

که قبلا فقط  بود REBOVحاوی ایمونوگلوبین مختص به 

عامل ممکن است ، دلیل احتمالی این شددر آسیا یافت می

در  REBOVبادی یا وجود واقعی واکنش متقاطع آنتی

 هایحتی اگر آلودگی سرمی در خفاش .(23)آفریقا باشد

دهد ، این مطالعه نشان میباشد 5/0کمتر از  مورد آزمایش

 EBOVهای بسیار بزرگ خفاش در معرض که کلنی

، یک خفاش مهاجر است و تمایل این گونه خفاش .هستند

ونت در شهرهای پر جمعیتی دارد که بتواند منجر به به سک

جغرافیایی  مناطقدر مسافت طولانی به  EBOVپراکندگی 

جدید در آفریقا شود. در بنگلادش، در طول فصل تولید 

 .Rهای از خفاش 5/4%در  EBOVهای بادی، آنتیمثل

leschenaultii زا و ، با الایکه همه خفاش نر بودند

های گونه سرم خفاش .داده شدند بلات تشخیصوسترن

cynopterus های و خفاشmegaderma lyra  بود و مثبت

بلات آنالیز وسترن جالب است که .فقط با الایزا آنالیز شدند

های ژنها نسبت به آنتیدهد که تقریبا همه نمونهنشان می

REBOV های ژنبه آنتیEBOV تمام دهندواکنش می .

و مدفوع، از  به آزمایش گلو، ادرارمربوط  PCRهای نمونه

گونه های خفاش  .(33)فیلوویروس منفی بودند RNAنظر 

با بیشترین احتمال ابتلا به عفونت های انسان و حیوان 

ت که در سراسر غرب و ای اسبینی شدهدارای توزیع پیش

های بارانی بخش شمال نگل، بخصوص جمرکز آفریقا

مناطق جنگلی ساحل  وشرقی، غربی و مرکزی کنگو؛ گینه 

میلیون نفر در این  22بیش از یابند. کنگو گسترش می

که این مناطق  شودمیبینی و پیش کنندمیمناطق زندگی 

، ی بین حیوان و انسان مناسب هستندبرای انتقال بیمار

. افراد ساکن کنندمیی زندگی بیشتر آنها در مناطق روستای

DRCستند و افراد در عرض خطر ه، گینه و اوگاندا در م

رکزی در معرض و جمهوری آفریقای م ، کامروننیجریه

، جالب است که لیبریا و سیرالئون .باشندخطر کمتری می

عنوان هستند که به EBOVدو منطقه با بیشترین شیوع 

 .(33)اندنشده مناطق با خطر بالا نشان داده

های رتروویروسو  بالتیمور VIهای کلاس ویروس

برای  بالتیمور یمبنا :چرخه زندگی آنهازا و برون

 آنها برداریو نسخه اسید نوکلئیکها، بندی ویروسگروه

تقسـیم  گروه 7به  هابر این اساس ویروساست که 

 دودار  DNAیشـامل ویـروس هـا گروه 7این . شوندمـی

دار دو  RNAای،رشتهدار تکDNAایی، رشته

سـنس منفـی و آمبی  RNA،سـنس مثبـت  RNA،ایـیرشته
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 DNA سنس مثبت و گروه آخر RNA یهاسنس، ویروس

 ایی سنس مثبت و منفی مثل ویروسرشتهدو 

HBVکلاس  هایویروس .(41)استVI مرتبط با  یموربالت

 .(5)گزارش شده است 2در جدول  اهخفاش

 یموربالت VIکلاس های ویروس -2جدول 

Virus Bat species Bat common name Bat family 

Endogenous betaretrovirus Carollia perspicillata Seba’s short‐tailed bat Phyllostomidae 

D. rotundus endogenous Desmodus rotundus Common vampire bat Phyllostomidae 

Hepesvirus Eptesicus serotinus Serotine bat Vespertilionidae 

Sers gammaretrovirus Eptesicus serotinus Serotine bat Vespertilionidae 

Hepesvirus Hipposideros abae Aba roundleaf bat Rhinolophidae 

Hepadnavirus Hipposideros caffer ruber Noack’s roundleaf bat Rhinolophidae 

Picobirnavirus Hypsugo savii Savi’s pipistrelle Vespertilionidae 

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 bechsteinii Bechstein’s bat Vespertilionidae 

Hepesvirus Myotis daubentonii Daubenton’s myotis Vespertilionidae 

Endogenous gammaretrovirus Mytotis davidii David’s myotis Vespertilionidae 

Endogenous betaretrovirus Myotis lucifugus Little brown bat Vespertilionidae 

Endogenous gammaretrovirus Myotis lucifugus Little brown bat Vespertilionidae 

Bocavirus Myotis myotis Greater mouse‐eared 

bat Vespertilionidae 

Ahun nairovirus Myotis mystacinus Whiskered bat Vespertilionidae 

Picobirnavirus Myotis mystacinus Whiskered bat Vespertilionidae 

Rotavirus Myotis mystacinus Whiskered bat Vespertilionidae 

Bornavirus Myotis natteri Natterer’s bat Vespertilionidae 

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 

 

رتروویریده( دارای های )خانواده ها از ویروسرتروویروس

دار هستند که تک رشته و پوشش RNA، ژنوم سنس مثبت

، بقایای دو پایانه تکراری طویل همراه استژنوم آنها با 

ا نقص ها ممکن است برای تشخیص وجود یآن

های بارز این یکی از مشخصهها استفاده شود. رتروویروس

 DNA، یک ها وجود آنزیم رونویسی معکوسروسوی

طور ویروسی را به RNA است که RNAپلیمراز وابسته به 

بعضی از نقاط چرخه زندگی ویروس به معکوس در 

DNA این  .کنددو رشته رونویسی میDNA  دو رشته

به کروموزوم  توسط آنزیم اینتگراز ویروسی ویروسی

ها ممکن است ادغام رتروویروس .شودمیزبان وارد می

تکامل میزبان را توسط بازآرایی ژنوم یا تغییر در تنظیم بیان 

 DNAادغام ویروس در هند. تحت تاثیر قرار د ،میزبان ژن

عنوان یک پروویروس شناخته شود که بهمیزبان باعث می

 در سازی مجدد رونویسی و ترجمهفعالشود و تا زمان 

های و پروتئین RNA .شودهای میزبان پنهان میروموزومک

، در غشای پلاسمایی شوندتازگی ساخته مییروسی که بهو

 .ددهنمیعفونی را تشکیل ویروس  و شدهجمع سلول 
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برای سازی مجدد کن است تا زمان فعالپروویروس مم

. این در کروموزوم میزبان پنهان بمانندهای متعددی سال

های آلوده یروسها که به این روش ودسته از رتروویروس

شوند های اگزوژن نامیده می، رتروویروسکنندرا تولید می

ها را تشکیل سهای متعددی از رتروویروو کلاس

 .(13)دهندمی

بیشتر  :زا و چرخه زندگی آنهاهای درونرتروویروس

 Endogenous retrovirusesزا های درونرتروویروس

(ERVs)) )تبدیل  ی از ژنوم میزبانعنوان یک بخشبه

و دارای . آنها ممکن است بیان یا خاموش باشند شوندمی

 هاویروسچنین این هم .ژنوم کامل یا جزئی باشند

ی ناقصی هستند. تعداد زیادی از عناصر هاویروس

های بسیاری از زا در سراسر کرموزومرتروویروس درون

 ERV .ها قرار دارندها و انسانموجودات، از جمله خفاش

، چندین نسخه از به انتقال هستند که در نتیجه آن ها قادر

ERV م صورت سیس یا ترانس ادغادر کروموزوم میزبان به

 ،ندشوی جنسی آلوده میهاسلولهنگامی که  .شوندمی

ی درون زا رخ هاویروسی رتروانتقال عمود ممکن است

های ها در کروموزومERVبرخی از جالب است که  دهد.

یی در آنها گزارش زاوس برونمیزبان که هیچ گونه ویر

های ش، جهها سالدر طی میلیون .اندنشده، یافت شده

ها را ی این ویروسهاژن، های غیر فعالمتعدد و کدون

ها را معیوب و قادر به ERVتمام  کند و تقریباًتخریب می

یک ژن  .زا نیستندویروس برون عنوانبهد سازی مجدفعال

تحت انتخاب مثبت قرار خواهد زا رتروویروسی درون

، . علاوه بر اینهای میزبان استاین به نفع گونه ، کهگرفت

 ممکن است در موارد نادر دوباره فعال شود. ERVیک 

های انسان یا چنین مواردی با سرطان یا دیگر بیماری

شرایطی که این رویدادهای بسیار  .حیوان مرتبط هستند

 .(16)اندخوبی تعریف نشده، بهکندمینادر را تحریک 

آلفا  جنس ششبه  هاویروسرترو :های رتروویروسجنس

تا ، دلیروس، گاما رتروویروسرتروو رتروویروس، بتا

تقسیم  ویروسرتروویروس، اپسیلون رتروویروس، لنتی

ی هاپروتئینپلی ی ساده نیزهاویروسرترو .شوندمی

را کد  Polپروتئین عملکردی و پلی Envو  Gagساختاری 

ی هاژنی پیچیده حاوی هاویروسژنوم رترو .کنندمی

ی تنظیمی و ضروری ویروس هاپروتئیناضافی هستند که 

کننده آلوده عوامل عنوانبهکه به رونویسی یا کنند را کد می

توالی کد شده  . جالب است کهکنندمیویروسی عمل 

ی ویروسی با هم همپوشانی دارند و با هاژنبرخی از این 

رونویسی  های خواندن مختلفاستفاده از قاب

 .(13)شوندمی

های و دیگر زای خفاشدرونهای گاما رتروویروس

نشان  خفاش میوتیس آمریکای شمالی عهمطال :پستانداران

تشکیل  ERVاز ژنوم از توالی مشتق از  5%تقریبا  داد که 

 هاانسانک درصد از آن با سایر پستانداران، از جمله ، یشده

از ژنوم را  8%دود ها حها این توالیبرابر است که در آن

پروویروس نشان  362عات مربوط به مطال .دهندمیتشکیل 

زیر خانواده  86ست در داد که تقریبا همه آن ها ممکن ا

، اکثر میلیون سال گذشته 25در طول  .قرار بگیرند

 64%اند و ادغام شده M. lucifugusی با ژنوم هاویروسپرو

 .اندن سال گذشته با هم ادغام شدهمیلیو 10آن در 

 ERVجدیدترین ادغام پروویروس در هر سه کلاس اصلی 

و  Iکلاس  ERVیک نسخه از زیر خانواده  وجود دارند.

که  دهدمینشان  IIیک نسخه از اعضای خانواده کلاس 

ذرات سازی کنند و ممکن است همانند هاویروساین 

ی گاما هاویروستوالی رترو .ویروسی آلوده را تولید کنند

 Eptesicusو  Myotis davidii ،Myotis brandtiiدر 

serotinus  که همه از خانوادهvespertilionoidae هستند ،

رتروویروس گاما در  RNA .(56)تشخیص داده شدند

از  .خوار تشخیص داده شدخوار و حشرههای میوهخفاش

ها حاوی حذف بزرگی در ژن آنجا که این رتروویروس

pol (6)ناقص هستندی هاویروسها جز رترو، آنهستند. 

 .Rکه رتروویروس  دهندمیآنالیزهای فیلوژنتیکی نشان 

leschenaultii های بیشترین ارتباط را با رتروویروس
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، شباهت نوکلئوتیدی( دارد 70%خوک )زای گوشت درون

ا با بیشترین ارتباط ر M.lyraدر حالی که رتروویروس 

، رتروویروس کوآلا و زای جوندگانهای درونویروس

شباهت  72%ویروس لوکمی میمون گیبون دارد )

حاوی  p. vampyrusو  M. lucifugus. ژنوم لئوتیدی(نوک

( از اشکال =50nو  =57n ترتیببههای متعددی )نسخه

زا مرتبط با دو رتروویروس ناقص رتروویروس درون

 .M .خوار( هستندخوار و میوه)حشره هاخفاشموجود در 

lucifugus زای گروه های درونحامل گاما رتروویروسA ،

B  وC های گروه در حالی که رتروویروس ؛هستندC  در

در  polهای آنالیز توالی .وجود دارند P. vampyrusژنوم 

از  IIکلاس ژنوم   69و  Iکلاس  ERV 8000 تقریباً

ها و ها در خفاشپستاندار نشان داد که رتروویروس

تنوع فیلوژنتیکی را در هر دو جوندگان ترکیبی از 

 هاخفاشژنوم  .(7)کنندمیهای ویروسی ایجاد کلاس

های  ERVهای در داشتن تعداد نسخه نسبت به جوندگان،

ترتیب دوبرابر و چهارده برابر ، به IIو کلاس  Iکلاس 

یکی قابل مقایسه های کمتری دارند، اما تنوع فیلوژنتنسخه

کند حمایت می از این عقیده این مطالعه .یا بیشتری دارند

عنوان منشا ، جوندگان بهکه به احتمال زیاد

ها در حالی که خفاش های پستانداران هستندرتروویروس

سایر  رتروویروس از طور مناسبی قادر به دریافتبه

های جدید گاما رتروویروس میزبانان پستانداران هستند.

، Rhinolophus ferrumwquinum ، رتروویروسخفاش

 ها ممکن است منشا آن ازمشتق شده از مغز خفاش

این  polو  Gag، های درخت باشد زیرا درختانشاخه

ی پستانداران قرار هاویروسها را در همه گامارتروویروس

های توالی گاما رتروویروس در گونه .(7و6)دهندمی

، Rhinolophus pusillus ،Rhinolophus pearsoni خفاشی

Rhinolophus megaphyllus ،Rhinolophus affinis، 

Myotis ricketti وPteropus alecto  (6)تشخیص داده شد .

با  M. lucifugusها، ژنوم ها به گونه ERVدر بررسی انتقال 

ی شناخته شده در سایر هاویروسآن دسته از گامارترو

در حالی که انتقال  .(56)های پستانداران مقایسه شدگونه

، این مطالعه افتدهم اتفاق میهای نزدیک به اغلب بین گونه

عبور  هاویروسین هدف گاما رتروترمهمکه  دادنشان 

ببر  های خانگی،تصادفی رده پستانداران از جمله در گربه

ترتیب در . این حیوانات بهخوار چینی استآمور و مورچه

خواران و پستانداران دار، گوشتدسته پستانداران طناب

هیچ ارتباط نزدیکی از  الب است کهج هستند. دارخرطوم

M. lucifugus  در هر یک از اعضای چهار خانواده خفاش

خواران مشاهده نشده یگر گوشتدیگر یا پنج خانواده د

های که این ویروس توسط گونه دهدمیو این نشان  است

خفاش توسط گربه یا  مختلف میزبان مانند شکار

. تکثیر آیدبدست می افقی و مستقل صورتبهخوار مورچه

ممکن است توسط انتقال  ERVهای تعداد نسخه

 .رتروویروس یا آلودگی مجدد رخ دهد

 :ها و دیگر پستاندارانها در خفاشبتا رتروویروس

زا در ژنوم و درون یهاویروسمطالعات مربوط به بتا رترو

)از راسته  chiropteraهای مگا و میکرو ترانسکریپتوم

نجر به کشف هشت زیر گروه مجزا ، م( استرالیاهاخفاش

در عضوی از  envها مربوط به دستیابی ژن ، یکی از آنشد

بتا   mRNA.بود Cجنس گاما رتروویروس نوع 

و  P. alecto ،R. magaphyllusهای رتروویروس رونوشت

R. ferrumequinum  یافت شد که شامل ژنوم با طول کامل

ها تی موجود در این رونوشهاژن. از آنجا که همه هستند

ی حاصل را فاقد هاپروتئینهایی هستند که دارای جهش

ی ناقص هاویروسرترو عنوانبه ، احتمالاًکنندکرد میعمل

حاوی  M. lucifucusو  P. vampyrus شوند.محسوب می

 .های با طول کامل هستنداز رونوشتای طیف گسترده

( با ORFهای خواندن باز جدید )از قاب مجموعه متنوعی

 که رسدمی نظربه .اندردهای ناشناخته نیز کشف شدهعملک

سال در ژنوم میلیون  30ی خفاشی بیش از هاویروساین 

مکزیکی  Vampireخفاش  .(17)اندخفاش وجود داشته

است. این  Dزای نوع حامل بتا رتروویروس درون

های با تعداد نسخه، یک پروویروس رتروویروس خفاشی
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این  envو  polای در حالی که عناصر هسته .کم است

، ف شده متعددی هستندهای متوقرتروویروس دارای کدون

ORF  های ژن پروتئاز وgag در شوندگذاری نمیکد ،

 .ی عملکردی هم کد نشوندهاپروتئیننتیجه ممکن است 

 Carolliaاین رتروویروس حاوی توالی مربوط به ژنوم 

perspicillataیک خفاش ،frugivorous phyllostomid ،

 75% که cpERV-5-AC138156مرتبط با بتا رتروویروس 

هیچ توالی از . جالب است که ، هستندشباهت ژنومی دارند

، vampireدر دیگر خفاش  D. rotundusبتا رتروویروس 

D. acaudata که ورود این  دهدمیاین نشان  .یافت نشد

 .(11)های خفاش مشابه استهویروس در گون

های زا در کروموزومهای درونعناصر ژنومی برناویروس

های عصبی هستند که شش ، ویروسهابرناویروس :خفاش

، پروتئین (P(، فسفوپروتئین )Nپروتئین نوکلئوپروتئین )

پلیمراز وابسته  RNA(، G، گلیکوپروتئین )(Mماتریکس )

ها آن. کنندمیرا کد  (X( و پروتئین کمکی )L) RNAبه 

یک بیماری عصبی  کههستند رنا کننده بیماری بعامل ایجاد

اجزایی از  .باشدمی، گوسفند و پرندگان کشنده در اسب

ها در ژنوم چندین گونه پستانداران از جمله برنا ویروس

های روساند که منشا قدیمی برناویها ادغام شدهنخستی

های عناصر برناویروس. وجود دهندزا را نشان میبرون

ها و پرندگان ، انسانهازا در ژنوم برخی از خفاشدرون

ها شامل عناصر ادغامی برناویروس .رش شده استگزا

EBLL  عناصر( ها هستندL زاهای درونشبه برناویروس) .

های شبه برناویروس Nها و عناصر  EBLLهای بخش

، (M. lucifucusای )( در ژنوم خفاش قهوهEBLNزا )درون

 .M، خفاش Natterers (Myotis nattereri)خفاش 

davidiiخفاش قهوه ،( ای بزرگEptesicus fuscus و )

Pipistrellus pipistrellus جدیدترین  .(44)یافت شد

روی ژنوم ده خفاش منجر شواهد بیشتری در  هایبررسی

زا و عناصر برناویروس درون مورد رابطه تکاملی بین

عناصر ویروسی  .(8)شد vasperویژه خفاش ، بهخفاش

سایر ( در ژنوم EBLL,EBLN, EBLG, EBLMمتعددی )

در  EBLNعناصر  توانمییافت شد که ی هاخفاش

Rhinolophus ferrumquinum ،M. lyra ،Eidolon 

helvum ،M. brandtii  وPteronotus parnellii ؛ عناصر

EBLL  درP. parnelii  وM. brandtii ؛ عناصرEBLM  در

P. parnelli  و عناصرEBLG  درE. fuscus  را نام برد. در

دارای توالی کاملی از  E.fuscusژنوم  نهایت تعجب

 .های خاموش بودندو فاقد کدون Lپروتئین 

Megachiropterans های حامل هیچ یا تعداد کمی از نسخه

EBLL  نسخه از  1-2( و 2)کمتر ازEBLN در حالی  است

های حامل تعداد بالایی از نسخه microchipteransکه 

EBLL (6-17 استنسخه ) .LINE-1 ای )عنصر هسته

این واقعیت  .نقش دارد EBLL( در ادغام 1-طویل پراکنده

کمتر از  megschirpteransدر  LINE-1که فعالیت 

microchiropterans تا حدودی تعداد  ممکن است ،است

را  هاخفاشدر زیر رده ا ه EBLNها و  EBLLنسبتا کم 

نسبت به  هاخفاشدر  EBLLنفوذ چنین هم .توضیح دهد

 .(8)تر استقوی دارانهای مهرهیر ردهسا

مطالعه متاژنومی  یک :هاها و خفاشارتوهپادناویروس

ی هاخفاشی کبد هاویروسارتوهپادنا منجر به تشخیص

، ویروس هپاتیت (Miniopterus fuliginosusژاپنی )

ارتوهپادناویروس تشکیل که دسته مستقلی در شد خفاش 

 7/4-2/2 ی هپاتیت خفاشهاویروسشیوع  .(18)دهدمی

ی هاویروسیکسانی ژنوم کامل  .(=640n) بوددرصد 

در اعضای ارتوهپادناویروس و  ترتیببهخفاش 

درصد  8/34-9/33 ودرصد  3/65-1/63 هپادناویروسآوی

یک گونه جدید را تشکیل  که آنها دهدمیاین نشان  .بود

ی هاویروسدر حالی که هیچ مدرکی در مورد  .اندداده

خوار تست شده از جمله ی حشرههاخفاشهپاتیت در 

Hipposideros armiger (8n=) ،Rhinolophus 

ferrumequinum (176n=)، Myotis chinensis (11n=) ،

M. lyra (6n=)  وHipposideros fulvus (12n= ) وجود

ها بسیار حیوانات آزمایش شده در این گونه ، تعدادندارد

ا شیوع پایین ی بهاویروسبنابراین ممکن است  کم هستند؛
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ی خفاش از هاویروسبررسی هپادنا .(10)از بین رفته باشند

با حساسیت بالا  PCRبا استفاده از  2011تا  2002سال 

 11گونه خفاش از  54ونه سرم از نم 3080 برای تست

خانواده خفاش در پاناما، برزیل، گابن، غنا، آلمان، پاپوآ، 

ویروسی در ده نمونه از  DNA .گینه نو و استرالیا انجام شد

که تشخیص داده شد جمله سه نوع هپادنا ویروس جدید 

ی هانمونه .انسانی نداشتند HBVهیچ اجداد مشترکی با 

که  حاوی میزان بالای ویروس بودند( همگی =5nکبدی )

مشاهده  هاخفاشی مورد آزمایش هاهمین  مورد در ریه

 DNAهای خفاش حامل شیوع عفونت در گونه .شد

در خفاش  3/9% :بدین صورت بودهپادناویروس 

frugivorous ( 54پاناماییn= ،)%9/7  در خفاش

roundleaf (Hipposideros cf.ruber( )51n= )خوار حشره

 Halcyon (Rhinolophusخوار در خفاش حشره 3/6% و

alcyone( )6n=ترتیببه هاویروسدنااهپ .(10)( از گابن 

TBHBV ،RBHBV  وHBHBV آلودگی  .نامیده شدند

شباهت زیادی به آلودگی  هاویروسبا این هپادنا هاخفاش

تهاب توان به ال، از جمله آن میدارد HBVانسان با 

ی سطحی هاپروتئینبیان  .اشاره کردها در کبد لکوسیت

با استفاده از گیرنده  تواندمیی خفاش هاویروسهپادنا

ا در ی کبدی انسان رهاسلول، انسان Bمختص به هپاتیت 

از سرم آزمایش شده  4/18% .شرایط آزمایشگاهی آلوده کند

ی هاویروسعلیه هپادناهایی بادیآنتیحاوی  هاخفاش

ی خفاش در توالی هاویروسهمه  .خفاش بودند

. متفاوت بودنداز توالی  35%نوکلئوتیدی خود حداقل در 

را در ی کبدی انسان هاسلولقادر است  TBHBVفقط 

اگر چه رویداد انتقال بین  .شرایط آزمایشگاه آلوده کند

 TNHBVاما  رسدمی نظربهان و بالعکس بعید انسان و حیو

ی خفاش استفاده هاویروسنابرای انجام این کار از هپاد

با توجه به گستردگی تنوع ژنتیکی  .کندمی

، این هار مقایسه با سایر میزبانی خفاش دهاویروسهپادنا

 هاخفاشل طولانی در ممکن است دوره تکام هاویروس

جوندگان دنیای جدید حامل گروه  داشته باشند.هم چنین

 ددهمی، این نشان هستند هاویروسمتنوعی از هپادنا بسیار

 HBVی دنیای جدید با هاخفاشی هاویروسکه ارتوهپادنا

ها نیای مشترک ی دیگر نخستیهاویروسانسانی و هپادنا

 .(38)دارند

از زمان پیدایش  :کرونا ویروس در انسان و خفاش

ی مرتبط با سندروم هاویروس، تعداد زیادی از کروناسارس

( در SARS coronavirus (SARS-CoV))حاد تنفسی 

کشف  هاخفاش های مخزن طبیعی آنهامیزبان

ز که برخی ا دهدمیمطالعات قبلی نشان  .(52و20)شدند
Severe acute respiratory syndrome coronavirus 

(SARS-CoV) پتانسیل ابتلا به انسان را خفاش ،

به شناسایی و توصیف ای که مطالعه طبق .(51و31)دارند

-Novel Coronavirus(2019کروناویروس جدیدی )

nCoV)) گیری سندروم حاد تنفسی که منجر به بروز همه

، مرحله اولیه شیوعدر  چین شده است-ها در ووهانانسان

ها تقریبا آن .املی از ژنوم پنج بیمار بدست آمدتوالی ک

-SARSتوالی شناسایی شده با  5/79در % یکسان هستند و

COV که  ، مشخص شدعلاوه بر این .مشترک هستند

2019-ncov ا  کرونا ویروس ب 96%، در کل سطح ژنوم

آنالیز توالی پروتئینی در هفت  .خفاش همسانی دارد

که این ویروس متعلق  دهدمیپروتئین غیر ساختاری نشان 

پس از  Ncov-2019ویروس  .است SARS-COVبه گونه 

 تواندمی، سینوسی ریه یک بیمار حاد جدا شد آنکه از مایع

اثبات ، نکته مهم اینکه .چندین بیمار خنثی شودط سرم توس

 یعنی ،جدید از گیرنده ورودی  مشابه covکه  گردید

Angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2) استفاده

 2019دسامبر سال  12که از  گیراین بیماری همه .کندمی

منجر به ایجاد  2020ژانویه سال  26، تا آغاز شده است

مورد مرگبار  56شده آزمایشگاهی با عفونت اثبات  2050

 .(55)شده است

ایجاد دو بیماری  ته باعثکروناویروس در دو دهه گذش

 Middle East Respiratory Syndromeو  SARS، گیرهمه

(MERS) کلی اعتقاد بر این است  طوربه .(34)شده است
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، شودمیدر خفاش دیده  که عمدتاً  SARSr-COVکه 

 شروع .شیوع بیماری در آینده شودجر به ممکن است من

از بازارهای  الریوی در ووهانشیوع یک سری بیماری ذات

ه ژانوی 26و شیوع آن تا ربوط به غذاهای دریایی آغاز شد م

 56نفر در چین با  2050ه شدن با آلود 2020سال 

قابل  طوربهکشور دیگر  11فرد آلوده در  35میر و ومرگ

م بالینی معمول این بیماران علائ .توجهی افزایش یافته است

الریه تب، سرفه خشک، تنگی نفس، سردرد و ذات: شامل

شروع بیماری ممکن است منجر به نارسایی تدریجی  .است

این  .کیسه هوایی و حتی مرگ شودتنفسی ناشی از آسیب 

، توسط پزشکان الریه ناشی از ویروسذات عنوانبهبیماری 

معیارها از جمله افزایش و مطابق با علائم بالینی و سایر 

، لنفوسیت ها و گلبول های سفید خون، کاهش دمای بدن

سینه تعیین شد و عفونت ریوی ناشی از آن در رادیوگرافی 

نظر به .از آن مشاهده نشد، هیچ بهبود آشکاری طی سه روز

س با بازار سابقه تمابسیاری از موارد اولیه آن  رسد کهمی

 عنوانبه، اما اکنون این بیماری غذاهای دریایی داشتند

 .(50)بیماری انتقال انسان به انسان رواج دارد

از هفت بیمار مبتلا  هانمونهو همکاران   Zhouطبق بررسی

الریه که در ابتدای شیوع در بخش مراقبت های ویژه به ذات

پاتوژن به آزمایشگاه نوع برای تشخیص  وثبت شدند 

WIV آزمایشگاه  .(55)ارسال شدندCOV ابتدا با توجه به ،

از پرایمرهای  هانمونهشیوع آن در بازار برای آزمایش این 

PCR COV پنج استفاده کرد .PCR  شد گزارشمثبت. 

( WIVO4، نمونه )تشخیص عوامل احتمالیبرای 

 Bronchoalveolarآوری شده از مایع سینوسی ریه )جمع

lavage fluid (BALF) با استفاده از توالی نسل بعدی )

(Next generation sequencing (NGS))  مورد آنالیز

، یا تعداد قرائت شده 10038758 از .متاژنومیک قرار گرفت

 1378، دست آمده پس از فیلتر ژنوم انسانقرائت ب 1582

با  .اشتدمطابقت  SARSr-COV( مورد با توالی %1/87)

جفت  29891، نیز ژنوم هدف PCRاستفاده از مونتاژ و 

با توالی تشخیص داده شده از  5/79را که % COVبازی 

SARS-COV BJ01  با بازنشانی آمدمشترک بود، بدست .

. های کل این ژنوم، پوشش ژنومی بالایی بدست آمدئتقرا

گذاری با امدنبال نبه .ارسال شدند GISAIDاین توالی به 

ایشی صورت آزم، آن را بهسازمان وزارت بهداشت

. چهار (nCOV-2019) نامیدند 2019کروناویروس جدید 

با طول کامل  NCOV-2019توالی از ژنوم 

(WIV02,WIV05,WIV06,WIV07 حاصل از چهار )

با استفاده با یکدیگر همسانی داشتند  99%ز بیمار که بالاتر ا

 .بدست آمدند PCRو  NGSاز 

( است ORFویروس شامل شش قاب باز خواندن )ژنوم 

، ی فرعیهاژنو تعدادی از دیگر  هاویروسکه برای کرونا

که برخی  دهندمیآنالیزهای بیشتر نشان  .(53)مشترک است

-SARSتوالی را با  80%کمتر از  NCOV-2019ی هاژناز 

COV هفت دامنه با این حال .(54)گذارندبه اشتراک می ،

مورد  covهای بندی گونهبرای طبقه ORF1abرپلیکاز در 

و  ncov-2019بین  aaتوالی  6/94%استفاده قرار گرفتند، 

SARS-COV این همسانی دلالت بر این یکسان هستند ،

 Zhou از این رو .ه این دو متعلق به یک گونه هستنددارد ک

از کروناویروس  RDRPیک ناحیه کوتاه  (55)و همکاران

کروناویروس خفاش را کشف  Ra TG13بنام  ،خفاش

داده که قبلا آن را در رینولوفوس از یونان تشخیص  کردند

نشان  NCOV-2019و همسانی بالایی را با توالی  بودند

شباهت بالایی  ncov-2019نشان داد که  Simplotآنالیز  داد.

 2/96%لی کلی ژنوم دارد و با توا Ra TG13به ژنوم 

 NCOV ،Ra-2019والی ژنوم . با استفاده از تهمسانی دارد

TG13 ،SARS-COV  وSARSr-cov هیچ مدرکی خفاش ،

 .مشاهده نشد ncov-2019برای وقایع نوترکیبی در ژنوم 

پلیمراز  RNA، ژن ژنتیکی ژنوم با طول کاملآنالیز فیلو

که  دهندمینشان  S( و توالی ژن RDRP) RNAوابسته به 

RaTG13  2019رابطه نزدیکی با-NCOV  و از نیای دارد

. ژن گیرنده پروتئین ها دور است SARSr-COVدیگر 

% از  75، کمتر از ها متفاوت بود COVبا دیگر  Sاتصالی 

SARS-COV  ها باRaGT13 ی هاژن .شباهت داردS  در
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2019-NCOV  و ژنS  درRaGT13  نسبت به سایر

SARS-COV2019 های عمدهتفاوت .تر هستندها طولانی-

NCOV  در مقایسه باSARS-COV سه الحاق کوتاه در ،

و چهار مورد از پنج مورد تغییرات باقی  N–دامنه پایانه 

این که آیا الحاق در  .گیرنده است-انده در موتیف اتصالیم

،  اتصال اسید سالیک را NCOV-2019در  N–دامنه پایانه 

باید بیشتر مورد بررسی ، کندفعال می MERS-COVمانند 

، شواهدی RaGT13. روابط نزدیک فیلوژنتیک یردقرار گ

. دهددر خفاش را ارائه می NCOV-2019در مورد منشا 

براساس دامنه  qPCRسرعت یک تشخیص به

، متغیرترین ناحیه در میان ژنوم، sاتصالات/گیرنده ژن 

-2019توانند آغازگرها می دهدمینشان ها داده .شدایجاد 

ncov ی انسانی از جمله هاویروسرا با سایر کرونا

SARSr-COV W1V1 آن مشابه با  95%که  خفاش

SARS-COV شش از بین هفت بیمار .است، تمایز دهند ،

دهانی در اولین  و پنج نمونه سواب BALFنمونه 

مثبت  ncov-2019، معمولی PCRو  qPCR برداری بانمونه

تند ، نتوانسثانویه گیرینمونهدر طول  ،با این حال .ثبت شد

، سواب مقعدی و خون ر سواب دهانیویروس مثبتی را د

 qPCR. باید اشاره کنیم که سایر اهداف بیابنداین بیماران 

ممکن است برای تشخیص روتین  Eیا  RdRpاز جمله ژن 

که  شودمیتصور  هایافتهبراساس این  .(47)پیشنهاد شوند

زمانی تا ، اما شودمیاز طریق راه هوایی منتقل  این بیماری

 .کندمی درگیر، بیماران بیشتری را که تحقیقات ادامه یابند

، از پروتئین ncov-2019برای تشخیص سرولوژیکی 

 ژنیعنوان آنتبه SARSr-COV RP3( NPنوکلئوکپسید )

 زایالا M نیمونوگلوبیو ا G نیمونوگلوبیا شیدر آزما

 92% مطالعات پیشین نشان داده که شد.استفاده 

 NP با SARSr-COV RP3نوکلئوکپسید آمینواسیدهای

2019-ncov گونه واکنش متقاطعی و هیچ همشترک بود

-SARSrی انسانی به جز هاویروسنسبت به سایر کرونا

COV نیزآزمایشگاه تحقیقی. در یک مشاهده نشده است ، 

، پنج نمونه از هفت بیمار آلوده به ویروس آنها توانستند

روز پس از  18و  9، 8، 7 همچنین نند.سرم دریافت ک

بادی ویروسی را در یک بیمار ، سطح آنتیشروع بیماری

(ICU )روند واضحی از افزایش تیتراسیون  .را کنترل کردند

مشاهده شد )کاهش در روز گذشته(.  Gو  Mایمونوگلوبین 

، روز پس از شروع بیماری 20در تحقیقات ثانویه، حدود 

 ویروسی پنج نفر از هفت بیمار مثبتهای بادیآنتی

های بیمار، تمام نمونه .ویروسی مورد آزمایش قرار گرفتند

ویروسی قوی  G، ایمونوگلوبین ی افراد سالمهانمونهاما نه 

مثبت را  M. هم چنین سه ایمونوگلوبین ندرا نشان داد

در هر دو  که نشان دهنده عفونت حاد است. مشاهده شد

حاصل  BALFبا استفاده از نمونه  Huh7و  veroهای سلول

 ncov-2019نام، با موفقیت ویروس )بهICU-06از بیمار 

betacov/wuhan/wiv04/2019 )اثرات  .جدا کردند را

 هاسلولانکوباسیون در سیتوپاتوژنی پس از سه روز 

 vero E6ی هاسلولدر  WIV04هویت گونه  .مشاهده شد

 بادیآنتیاستفاده از با میکروسکوپ ایمونوفلورسنس و با 

-2019، نقشه و توالی متاژنومیک بررسی شد NPویروس 

ncov  وqPCR  تا  1ز روز که بار ویروسی ا دهدمینشان

های ریز ی در بخشذرات ویروس .یابدافزایش می 3روز 

ر ، مورفولوژی کروناویروس را زیی عفونیهاسلول

بیشتر برای اثبات  .میکروسکوپ الکترونی نشان دادند

 Gی مثبت ایمونوگلوبین هانمونهسازی فعالیت خنثی

 Gبا استفاده از پنج سرم بیمار با ایمونوگلوبین  ،ویروسی

 veroی هاسلولسرم را در  سازیخنثیهای ، آزمایشمثبت

E6 در غلظت  هانمونهکه  همه  نشان داده شد .شد، انجام

 TCID50 2019-ncov 120 سازیخنثی، قادر به 1:40-1:80

تواند در که این ویروس می گزارش شد. همچنین هستند

اسب خنثی  SARS-COV-توسط سرم ضد 1:80رقت 

-SARSهای بادیآنتیاما پتانسیل واکنش متقاطع   شود

COV  با سرم آنتی–SARS-COV  انسان، نیازمند اثبات

عنوان سلول ( بهACE2) II. آنزیم تبدیل آنژیوتانسین است

برای تعیین  .(29)شناخته شد SARS-COVگیرنده برای 

رای ورود به سلول ب ACE2از  ncov-2019اینکه آیا 
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بر روی ویروس عفونی  محققین، مطالعات کندمیاستفاده 

های بدون بیان یا پروتئین Helaی هاسلولبا استفاده از بیان 

ACE2  ،خوک و اسبی چینی، گربهی نعلهاخفاشانسان ،

در  ncov-2019که داده نشان ات مطالع موش انجام شد.

 ACE2، قادر به استفاده از ACE2ی با بیان هاسلولهمه 

ی بدون هاسلولیک گیرنده ورودی است اما در  عنوانبه

ACE2 که  دهدمی، این نشان این توانایی را نداردACE2 

باشد. مطالعه  ncov-2019احتمالا گیرنده سلولی برای 

Zhou اولین گزارش خلاصه شده در مورد و همکاران ،

2019-ncovگیر سندروم، عامل بیماری مسئول بروز همه 

. (55)دادمرکز چین را ارائه -تنفسی حاد در ووهان

سرولوژی پروتئین ویروسی و نوکلئوکپسید مثبت ویروس 

، شواهدی از ده در همه بیماران تست شدهمشاهده ش

با  .دهدمیارائه  وجود این ویروس را ارتباط بین بیمار و

که باید  ، هنوز هم بسیاری از سوالات وجود دارداین حال

با توجه به کمبود یک درمان خاص  .به آنها پاسخ داده شود

 ،ncov-2019و  SARS-COVو با توجه به ارتباط بین 

بالینی علیه های پیشداروها و واکسن برخی از احتمالا

SARS-COV اعمال شوندنند بر روی این ویروس توامی. 

در  SARSr-COV، با توجه به گسترش بالای در نهایت

، تحقیقات آینده باید از طریق مناطق مخازن طبیعی

 ویروساین تری بر نظارت فعالیت جغرافیایی گسترده

ضد  هایباید داروها و واکسن در دراز مدت .متمرکز شود

ی در حال ویروسی با طیف گسترده برای بیماران عفون

، ترمهماز همه  .ناشی از این ویروس ایجاد شودظهور 

ای در مورد اهلی کردن و مصرف گیرانهمقررات سخت

 حیوانات وحشی باید اجرا شود.

 گیرینتیجه

ال افزایش هستند اکثر روز در حبههای ویروسی روزبیماری

از آنها  30-40%ها زئونوز بوده که در حدود این بیماری

با این حال در حال حاضر  ن هستند.عنوان میزباها بهخفاش

در نظر ترین گروه پستاندارانی عنوان غالبها بهخفاش

ها که باعث ظهور یا باز پدید شدن عفونتشوند گرفته نمی

تواند نشانگر دلیل این موضوع میگردند؛ در انسان می

کمبود مطالعات صورت گرفته در این گروه مهم از 

های که بسیاری از پاتوژنجالب است  پستانداران باشد.

گونه آسیب کلینیکی برای باعث هیچ ،مرتبط با خفاش

و عادات  بلکه حتی با عمر طولانی شوندها نمیخفاش

عنوان شوند و آنها را بهها نیز سازگار میمهاجرتی خفاش

با آگاهی  کنند.یک مخزن مهم بالقوه برای خود تبدیل می

بخشیدن به عموم مردم در مورد عوامل اصلی مرتبط با 

مانند لمس  هاخفاشهای زئونوز ناشی از انتقال بیماری

نکردن خفاش و عدم مصرف گوشت خفاش به آسانی 

 هاخفاشهای ناشی از توان تا حد زیادی از بیماریمی

کنترل و پیشگیری کرد و برای این موضوع باید درک بهتر 

ها و عوامل عفونی ناشی از تری از اکولوژی خفاشعو جام

های مرتبط با خفاش آنها بدست آوریم. نظارت بر ویروس

مبتنی بر نظارت غیر مستقیم در بسیاری از کشورهای جهان 

 ،به سمت بیماری شود. این نوع نظارت معمولاًانجام می

 که ممکن باعث شودمیآسیب یا مرگ حیوانات منتهی 

نتایج گردد. از این رو برای درک بهتر انحراف در 

ی قدیمی و جدید بدیهی است هاژنپاتو ،های شیوعپاتوژن

منظور پی بردن به اکولوژی پیچیده به که نظارت مستقیم

چنین  ترجیح داده شود. بین خفاش انسان و سایر حیوانات

مطالعاتی نه تنها برای انسان بلکه برای حفاظت از حیات 

اقدامات  ی بسیار سودمند خواهد بود.وحش و تنوع زیست

حفاظت از  ،هاخفاشپیشگیرانه اصلی علیه عفونت 

زیستگاه طبیعی آنهاست. در شرایطی که قرار گرفتن در 

 منظوربهاقداماتی  ،ناپذیر استمعرض خفاش امری اجتناب

های محافظت کاهش تماس بین خفاش و انسان مانند خانه

دمیک و استفاده از در مناطق ان هاخفاششده علیه 

که  یتجهیزات محافظت شخصی برای کارگران و محققین

باید در نظر گرفته  ،هستند هاخفاشدر تماس مکرر با 

ها برای کنترل یکای لاتین استفاده از ضد انعقادمرآشود. در 

کار برده شده است. با این آشام بهی خونهاخفاشجمعیت 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832738.1401.35.3.3.1
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حال این اقدام موفقیت زیادی در پی نداشت و همچنین 

یا  هاخفاشممکن است اثرات نامطلوبی برای اکولوژی 

سایر جانوران و گیاهان داشته باشد. استفاده از 

ها برای واکسیناسیون قبل از در معرض گرفتن با خفاش

د مانند مداوم با آنها سر و کار دارن طوربهکه افرادی 

 شود.اقدامی بسیار مهم تلقی می ،اششناسان خفزیست

 اخلاقی ملاحظات

اکم اخلاقی رایج ح و معیارهای اصولکلیه  در این مطالعه،

 مراعات شده است. بر انتشار نشریات علمی

 تشکر و قدردانی

معاونت  از مراتب سپاس و قدردانی خود را نویسندگان

عمل هبدانشگاه علوم پزشکی گلستان  تحقیقات و فناوری

 .آورندمی

 مشارکت نویسندگان

 د؛سجاد یزدان ستا بازبینی: و مقاله اصلاح و پردازیایده

ندا یوسفی  :نگارشی اصلاح و آوری اطلاعاتجمع

 آوریجمع و اولیه نویسنگارش پیش نوجوکامبری؛

اصلاحات نگارشی: حامد افخمی و فاطمه  و اطلاعات

 نویسپیش نگارش پردازی وو ایده مطالعه طراحی ثامنی؛

 .منصور خالدی :اصلاح نگارشی متن و اولیه

قت دیید نهایی مقاله حاضر، مسئولیت أبا تنویسندگان همه 

 پذیرند.و صحت مطالب مندرج در آن را می

 تضاد منافع

کنند که هیچ گونه تضاد منافعی در نویسندگان تصریح می

 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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