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چکیده 

دودمان   چهار  .  است  کوچک   نشخوارکنندگان  کشنده  و  شدید  ،واگیر  بسیار  ویروسی   بیماری(  PPR)   کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون     
(Lineage  )ویروس  PPR  نوکلئوپروتئین  ژن  توالی  تحلیل  اساس   بر  (N  )فیوژن  و  (F  )مطالعه، بررسی   این  از  هدف   .  است  شده  شناخته 

قم  استان   در  97و    95های  سال   PPR  رخدادهای  در  کوچک   نشخوارکنندگان  طاعون   ویروس   فیلوژنتیکی  آنالیز  و مولکولی    هویت  تعیین
 PPR  ویروس   وجود  و   شد  آوریجمع  بالینی  مشکوک   حیوانات   از   کالبدگشایی  از  پس (  مزانتر  لنفاوی   غدد)  بافتی  ینمونه  10  .  است  بوده

هایینمونه  فیلوژنتیکی  و آنالیز  ( N)  نوکلئوپروتئین  ژن  ای از  قطعه  توالی  بررسی  .  گرفت  قرار  بررسی  مورد  ایمرحله  یک  RT-PCR  روش  با
اساس  بر  هاآن   درصد  40  بررسی،  مورد  بالینی  نمونه   10  از    . گرفت  انجام   هاجدایه  دودمان  تعیین  جهت  بودند  مثبت  RT-PCR  در  که

 که  داد  نشان  هاجدایه  فیلوژنتیکی  تجزیه  و  نوکلئوتیدی  توالی  آنالیز    .بودند  مثبت  RT-PCR  روش  با  ویروس  نوکلئیک  اسید  بررسی
PPR  ویروس  حضور  مطالعه،  این  فیلوژنتیک  نتایج   .دارد  قرار  PPR  ویروس  (IV  دودمان)  آسیایی  یرده  در  آمده  دست  به  هایجدایه

که   دهدمی  این این مطالعه نشان بنابر    .کندمی  تأیید  قم،  استان  کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  به  مبتلا  هایدام  میان   در  را  IV  دودمان
هند  تاجیکستان  پاکستان،   PRPV  هایجدایه   با  و   شوندمی  مربوط  چهارم  دودمان   به  ایران  PPRV  هایجدایه    . دارند  نزدیک  ارتباط  و 

 تریبیش  مطالعات   ایران،  در  PPR  ویروس   های دودمان  یا   دودمان  چرخش  و   حضور  وضعیت  از  تریدقیق  ترسیم  منظور  به  شودمی  توصیه
 . گیرد انجام مرزی نواحی خصوص  به کشور  مناطق دیگر از
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است  ویروسموربیلی  جنس  پارامیکسوویریده،  یخانواده 

(Munir et al. 2013.)    کننده مستعد  عوامل  شدت  به  بسته 
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  حاد،   فوق  هایفرم  به  توانمی  را  PPR  ویروس،  حدت  و

  فرم  PPR فرم  ترینشایع  . کرد بندیطبقه حاد   تحت  و  حاد

  ترشحات   اشتهایی،بی  بالا،  تب   افسردگی،  با  که  است   حاد

 اسهال  و  پنومونی   دهان،  تخریشی   ضایعات  بینی،   و   چشم

  این    .(Megersa et al. 2011)  شودمی  مشخص  شدید

  به   دهد،می  رخ  توسعه  حال  در  کشورهای  در  عمدتاً  بیماری

  جزء   کوچک  نشخوارکنندگان  پرورش  که   مناطقی  در  ویژه

 De Nardi et)  است   غذایی  مواد  تجارت   و  تولید  از  مهمی

al. 2012).    و   بیماری   این  سریع  گسترش  به  توجه  با  

  المللی بین  تجارت  یایجادکننده  هایمحدودیت   همچنین

  اقتصادی   مهم  بیماری   یک  عنوان  به  دامی  محصولات  و  دام

 تلقی(  OIE)  دام  بهداشت   جهانی  سازمان  کردنی  اخطار  و

  یک   PPR  ویروس  ژنوم    .(Albina et al. 2013)گردد  می

RNA  منفی  سنس  و  ایقطعه  غیر  ای،رشته  تک  خطی،  منفرد 

  .(Gibbs et al. 1979)  نوکلئوتید است   15948به طول    است 

ژنوم    : کندمی  کد  را  ساختاری  پروتئین  ششاین 

  ، ( M)  ماتریکس  ،(P)  فسفوپروتئین  ،(N)  نوکلئوپروتئین

 و(  L)  بزرگ  پلیمراز  یک  و(  H)  هماگلوتینین  ،(F)  فیوژن

-′3  ژنی  دستور  .  است (  V  و  C)  غیرساختاری  پروتئین  دو

N-P(C/V)-M-F-H-L-5′   است   (Bailey et al. 2005).     تنها  

 Shaila)  است   شده  شناسایی  PPR  ویروس  از  سروتیپ   یک

et al. 1996   .) دودمان   چهار  بهتوان  می  را  این سروتیپ  

  نوکلئوپروتئین   یا  و(  F)  فیوژن  ژن  توالیآنالیز    اساس  بر  مجزا

(N  )کرد   بندیطبقه  ویروس  جغرافیایی   توزیع  با  متناظر  

(Kerur et al. 2008; Shaila et al. 1996)  .   هایجدایه 

  آفریقا   مرکز  و  غرب  در  II  و  I  هایرده  از  PPR  ویروس

 بخش   و  شرقی  آفریقای  در  سوم  یرده  است،  شده  گزارش

  آسیا   در  4  یرده  که  حالی در  است،  شایع  خاورمیانه  جنوبی 

 .(Munir et al. 2013; Munir et al. 2012b) است  رایج

  یافته   گسترش  خاورمیانه  و   آسیا  سراسر  در  PPR  ویروس    

 به   بیماری  این  واقعی  میزان  آفریقا  همانند قاره   ،البته  است،

  از     .(Ashley et al. 2014)   نیست   مشخص  کافی  یاندازه

 در   هند  در  آسیا،  از  PPRV  گزارش  اولین  تاریخی،  منظر

  در   ویروساین شناسایی    که  شد  اعلام  1980  ی دهه  اواخر

این بیماری   . (Shaila et al. 1996)  بود  نادو تامیل یقهطمن

در خاورمیانه و در عربستان و امارات متحده عربی گزارش  

 ,Furley  et al, 1987; Taylor & Barrettشده است )

 توسط  2006  سال  در  بار   اولین  بیماری  این(.   2007

 Bazarghani)   گردید  گزارش  ایران  در  همکاران  و  بازرگانی

et al. 2006).   در   ویروس  ،1990  دهه   طول  در   حال،  این  با  

 کهرسد  می  نظر  به  و  شد  شناسایی  آسیا  مناطق  از  بسیاری

 .Ashley et al) دارد ادامه آسیا در بیماری گسترش امروزه

 تولید  غالباً  دارد،  وجود  ویروس   که  مناطقی  در   (.2014

 یابد می  کاهش  زیادی  بسیار  حد  در  کوچک  نشخوارکنندگان

  فراهم   را  جهان  از  نقطه  آن   در  فقر   ایجاد  زمینه  تواندمی  و

  یک   عنوان  به   کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  کنترل    .نماید

 پایدار  توسعه  در  زیادی  اهمیت   از  مرزی  فرا  بیماری

  غرب   در  ویژه  به  توسعه،  حال  در  کشورهای  در  دامپروری

 .Ashley et al)  است   برخوردار  جنوبی   آسیای  و  آفریقا

  کشورهای   اکثر  در  2011  تا  2005  هایسال  طی  در    (.2014

  گزارش   کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  بیماری  خاورمیانه

 (.Ashley et al. 2014) (Fig 1) است  شده

  نسبت  قم  استان  در  بیماری  متعدد  هایگزارش  به   توجه  با    

  مجموع   از  گزارش   مورد  283)  کشور  های استان  دیگر  به

  های سال  بین  ایران  شده  ثبت  بیماری  گزارش  مورد  1433

  بررسی   مطالعه،  این  از  هدف  ،OIE  توسط  2011  تا  2005

  طاعون   ویروس  فیلوژنتیکی  آنالیز  و  مولکولی  هویت   تعیین

 های سال  در  PPR  رخدادهای  در  کوچک  نشخوارکنندگان

 . است  بوده قم استان در 97 و 95
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Figure 1. Map of PPR outbreaks in Asia (Munir.,2013) 

 

 کار   روش و  مواد

 دفتر  با  شده  انجام  هایهماهنگی  با  تحقیق  این  در    

  دامپزشکی   سازمان  دامی  های بیماری  مدیریت   و  بهداشت

  از   مراقبت   و  پایش  یبرنامه  اساس  بر  و  قم  استان  و  کشور

 یمنطقه  دو   در  بز  و  گوسفند  گله  دو  دامی،  های بیماری

  و   جغرافیایی  35  و عرض  51  طولبه    (Qomrud)  قمرود

 آن   ،جغرافیایی  34و عرض    50  طول  ( بهMeyyem)  میم

  از  گله یک و 1395 سال  به ترتیب در مهر و آبان ماه استان

  واحد  یک  در  آلپایننژاد    و  سانن  نژاد  وارداتی  بزهای

و    51( به طول  Zanburak)  زنبورک روستای      در  پرورشی

  علائم   با  1397  سالشهریور ماه    درجغرافیایی    34  عرض

  از   آبریزش   :شامل  کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  بالینی

 پنومونی،  دهانی،  تخریش  رنگ،  تیره  اسهال  چشم،  و  بینی

  در     . گرفت   قرار  معاینه  مورد  ها،بزعاله  و بره در  میر  و  مرگ

  بیماری   این  برای   میر   و  مرگ  وانی افر  و   ابتلا  فرآوانی  95  سال

  97 سال در  و درصد 14/ 97 و 3/ 24 ترتیب  به قم استان در

  اطمینان   از  پس   .است  بوده  درصد  10/ 55  و   5/ 34  ترتیب   به

  و   کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون   بیماری   وجود  از   بالینی

  پس   ها،گله  این  در  بیماری  علیه  واکسیناسیون  یسابقه  عدم

 بافتی   ینمونه  10  شده،  تلف  تازه  بزهای  از  کالبدگشایی  از

-روز نمونه  همان  هانمونه  .  گردید  اخذ(  مزانتر  لنفاوی  غدد)

  یخ   کنار  در  استریل  PBS حاوی  بسته  در  ظروف  برداری در

سازی  واکسن و سرم  یسسهؤ شناسی م ویروس  آزمایشگاه  به

 هانمونه  آزمایش،  انجام  زمان  تا   .گردید  ارسال  رازی کرج

 .  شدند نگهداری گرادسانتی  یدرجه 70 منفی دمای در

  برای (  بافتی  ینمونه  10)   شده  آوریجمع  هاینمونه    

  نشخوارکنندگان   طاعون  ویروس  RNA  وجود  بررسی

  معکوس   رونویسی  پلیمراز  ایزنجیره  واکنش  توسط  کوچک

(RT-PCR  )گرفت  قرار  بررسی  مورد  ایمرحله  یک .   

 :باشدمی زیر ترتیب  به آن انجام مراحل

 

 RNA استخراج

  تجاری   کیت   از  بافتی،  هاینمونه  از  RNA  استخراج  برای    

  ساخت  RNA Qiagen® RNeasy Mini Kit  استخراج

  نمونه   هر  منظور  بدین  .  شد  استفاده  آلمان  Qiagen  شرکت 

  از   عاری  و  استریل  لیتریمیلی  1/ 5  میکروتیوب  یک  به

RNAse  از  میکرولیتر  100  در  نمونه  هر    .شد  داده  انتقال 

  لیتری میلی  1/ 5  میکروتیوب  در  RTL  بافر)  کیت   لیز  بافر
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  حاوی   لیز  بافر  میکرولیتر  500  مجدداً  سپس  .  شد  همگن

  ی ادامه   و  اضافه  شده  همگن  ینمونه  به  بتامرکاپتواتانول

 . گردید انجام کیت  دستورالعمل  طبق استخراج مراحل
 

  یک (  RT-PCR)  معکوس  رونویسی   پلیمراز  ای  زنجیره  واکنش

 ای مرحله

  طاعون   ویروس  N  ژن  از  ایقطعه  آمپلیفیکاسیون    

  با   NP3  پرایمرهای  از  بااستفاده   کوچک  نشخوارکنندگان

-GTC-TCG-GAA-ATC-GCC-TCA-CAG-‟5)  توالی

ACT-3)  و  NP4  5)  توالی  با‟-CCT-CCT-CCT-GGT-

CCT-CCA-GAA-TCT-3  )تحقیق    شده  داده  شرح در 

Couacy-Hymann  گردید  انجام   2015  سال  در   همکاران  و  .

  با (  RT-PCR)  معکوس  رونویسی  پلیمراز  ایزنجیره  واکنش

  QIAGEN  شرکت   ایمرحله  یک  RT-PCR  کیت   از  استفاده

 . شد انجام سازنده  شرکت  دستورالعمل طبق
 

 PCR واکنش انجام

  دادن  قرار و فوق شرح هب واکنش مخلوط یتهیه از پس    

  ی مرحله  ،BioRad  ترموسایکلر  دستگاه  یک  در   آن

  ساخت  و(  reverse transcription step)  معکوس  رونویسی

cDNA  دقیقه  30  مدت  به  گرادسانتی  یدرجه  50  دمای  در 

  دمایی   یمرحله  یک  طی  سپس  .  شد  انجام  دور  یک   طی  در  و

  ی مرحله   دقیقه  15  مدت  به   گرادسانتی   یدرجه  95

 پلیمراز  آنزیم  سازیفعال  و  RT  آنزیم  سازیغیرفعال

(Inactivates RT and activates polymerase  )اعمال 

  تکرار   دور  40  از  استفاده  با  مرحله  این  از  پس     .گردید

  55  ثانیه،  10  برای  گرادسانتی  یدرجه  95  دمایی  یبرنامه

  گراد سانتی  یدرجه  72  و  ثانیه  30  برای  گرادسانتی  یدرجه

 (Final extension)   نهایی  گسترش  دور  یک  و  ثانیه   30  برای

  PCR  یمرحله  دقیقه،  5  مدت   به  گرادسانتی  یدرجه  72  در

 . گرفت  انجام cDNA آمپلیفیکاسیون یا
 

 PCR محصولات الکتروفورز ژل

(  آمپلیکون)  PCR  محصولات  از  یک   هر   از  میکرولیتر   10    

  جریان   با  و  TAE  بافر  در   درصد  1/ 5  آگارز  ژل  یک  در

  الکتروفورز   مورد  دقیقه  60  مدت  به   آمپرمیلی  80/ ولت 120

غلظت  بروماید  اتیدیوم  محلول  با  ژل  .  گرفت   قرار   )با 

µg5 /0  نظر   از  هانمونه  و  شد  آمیزیرنگ  لیتر(هر میلی  در 

  از   استفاده  با  بازی  جفت   DNA 351  باند  قطعه  یک  تکثیر

  شرکت  ساخت   ایلومیناتور  ترانس  UV  دستگاه  یک

UVITEC گرفتند قرار  بررسی مورد انگلستان. 

 

  سازی خالص  کیت  از  استفاده  با  PCR  نهایی  محصولات

 PCR محصول

    (Roche High Pure PCR Product Purification  ) با 

  کننده،   تولید  شرکت    هایدستورالعمل  به  توجه

  سازی خالص  PCR  هایآمپلیکون  متعاقباً     .شد  سازیخالص

  تعیین   جهت   کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  ویروس  شده

 کشاورزی   آزمایشگاه  به  نوکلئوتیدی  تحلیل  و  تجزیه  و  توالی

خ  به  متصل  بیوتکنولوژی  و و  و سازمان  کشاورزی اروبار 

متحد، ملل    صنایع   در  ایهسته  هایتکنیک  بخش  سازمان 

آزمایشگاه    نهایتاًو    اتریش  وین  در  کشاورزی  و  غذایی به 

LGC Genomics GmbH گردید ارسال آلمان در برلین. 

 

   توالی بررسی

  تکنولوژی   از  استفاده   با  DNA  قطعات  توالی  تعیین    

  ها آمپلیکون   .شد  انجام  DNA Sanger dideoxy  یابیتوالی

 برلین،)  LGC Genomics GmbH  به  توالی  تعیین  برای

  . شدند  فرستاده  استاندارد  Sanger  روش  از  استفاده  با(  آلمان

 Staden 2.0.0b8)  از  استفاده  با  آمده  دست  به  هایتوالی

(http://staden.sourceforge.net /  به  و  آوریجمع 

GenBank   مجوز  شماره   تحت  MK778375   به  

MK778378 شد اعلام . 

 

 فیلوژنتیک  تحلیل و تجزیه

قطعه  یهایتوالی      highly)  شده  محافظت   بسیار  از 

conserved)  نوکلئوپروتئین  ژن  N  جدایه  از  آمده  دست  به-

 مطالعه  این  در  کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  ویروس  ایه

  طاعون   ویروس  دودمان  N  ژن  توالی  های داده  با
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 GenBank  در  موجود  (PPRV)  کوچک  نشخوارکنندگان

  شامل   فیلوژنتیکی  یدرختچه   .شدند(  aligned)  ترازهم 

  اطلاعات   همراه  به  مطالعه  این  در  که   است   هاییتوالی

-شماره)  است   شده  ثبت   شده،  تهیه  GenBank  در  موجود

  و (  است   شده  داده  نشان  درختچه  شکل  در  شده  ثبت   ایه

  استفاده   با(  aligned)  شده  تراز  هایتوالی  فیلوژنتیک  آنالیز

 اساس   برMEGA   6  در(  ML)  احتمال  حداکثر  روش  از

 از  .  شد  انجام  ،2013  در سال  نهمکارا  و  Tamura  تحقیق

  از(  Kimura 2-parameter model)  کیمورا  پارامتر  2  مدل

 uniform)  یکنواخت   هاینرخ  با  نوکلئوتیدی  جایگزینی

rates)  تکرار  1000  و  هاسایت   میان  در  (replications  )

 .گردید  استفاده( bootstrap)  استرپبوت

 

 نتایج 
 میدانی  هاییافته

  سه   در  که  کوچکی  ینشخوارکنندهس  أر  854  مجموع  از    

  آلپاین   و  سانن   نژاد   بز  یگله همچنین  و   قمرود  و  میم  منطقه

  طاعون   بیماری  گزارش   با   که  قم  استان  در منطقه زنبورک

  قرار   بررسی   مورد  تحقیق  این  در  کوچک  نشخوارکنندگان

 طاعون   بالینی   واضح  علائم  دام  سأر  84  گرفت،

  منطقه  سه  در    .دادند  نشان  را  کوچک  نشخوارکنندگان

  بز   ی گله  همچنین  و (  قمرود  و   میم)   بیماری  شده  گزارش

  شامل   بیماری  بالینی  علائم  با  PPR  آلپاین،  و  سانن  نژاد

 دهانی،  هایزخم  تیره،  اسهال  چشم،  و  بینی  از  آبریزش

  شد  مشاهده  میر  و  مرگ  و  بالا  تب   تنفسی،  دیسترس

(Figure 2.)    و   مرگ  میزان  متوسط  و  شیوع   میزان  متوسط  

-گله   سطح  در  کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  بیماری  میر

درصد   CFR،  20  و  درصد  2و    40/ 36مبتلا به ترتیب    های

 . (Table 1) گردید گزارش

 

 RT-PCR از استفاده   با ویروس تایید و تشخیص

  بررسی   برای  RT-PCR  با  آزمایش  مورد  نمونه  10  از    

 مثبت (  هانمونه  درصد  40)   نمونه  4  ویروسی،  نوکلئیک  اسید

  PCR  محصولات  ژل  الکتروفورز  در(.   Table 2)  بودند

 . بود  bp  351  شده  تکثیر  محصولات  یقطعه  یاندازه

از  هاینمونه منطقه   هر   مثبت    . بود  شده   بردارینمونه  سه 

-RT  روش  از  استفاده  با  ویروس  ییدأت  و  تشخیص  نتایج

PCR طبق Table 3 است  شده داده شانن . 

 

 
Figure 2. Clinical signs of animals naturally infected with PPRV. 

 The oculo-nasal discharges. crust on the lips. Oral lesions with rough necrosis on the lower gum. 
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Table 1. Prevalence Rate, Mortality Rate, case fatality rate PPR in QOM Herd 

case fatality 

rate (%) 
Mortality 

Rate (% ) 
Prevalence 

 Rate (% ) 
Dead 

(Head) 
Affected  

(Head) 
Herd population 

(head) Region 

37/5 37/5 100 9 24 24 Iran/Qom/Zanburak 
17/5 1 5/71 7 40 700 Iran/Qom/Meyyem 

5 0/76 15/38 1 20 130 Iran/Qom/Qomrud 
20 2 40/36 17 84 854 Total 

 

RT-PCR results for the detection of viral PPR nucleic acid in suspected sample Table 2.        
Positive cases % Number of sample Animal Sample Region 

2(100%) 2 Goat Mesenteric lymph node Iran/Qom/Zanburak 

1(25%) 4 Goat Mesenteric lymph node node Iran/Qom/Meyyem 

1(25%) 4 Goat Mesenteric lymph node Iran/Qom/Qomrud 

4(40%) 10   Total 
 

Table 3. Results of diagnosis and confirmation of pest des petitis virus 
 using RT-PCR method in positive samples 

Breed/Animal Region Date of Sample Isolate 
Goat /Sannen Iran/Qom/Zanburak 2018/09/08 Isolate1 
Goat /Alpine Iran/Qom/Zanburak 2018/09/08 Isolate2 
Goat /Native Iran/Qom/Meyyem 2016/11/14 Isolate5 
Goat /Native Iran/Qom/Qomrud 2016/10/02 Isolate6 

 

 فیلوژنتیکی  تحلیل و تجزیه

 طاعون  ویروس   PCR  های آمپلیکون   N  ژن   نوکلئیدی   توالی      

 به   آمد،   دست   به   قم   ازاستان   که   ایران   کوچک   نشخوارکنندگان 

GenBank NCBI   ورودی   های شماره   با   ترتیب   به   و   شده   فرستاده 
BankIt2211737 SRMV/Iran/1/2018    MK778375 

BankIt2211737 SRMV/Iran/2/2018    MK778376 

BankIt2211737 SRMV/Iran/5/2016 MK778377 

BankIt2211737 SRMV/Iran/6/2016        MK778378 
    .است  شده داده قرار

  از   توالی  61  با  مطالعه  این  در  آمده  دست ه  ب  توالی  چهار    

  یک   هر  از  توالی   یک  و  IV  دودمان  از   توالی  58  شامل  N  ژن

  بررسی   مورد  فیلوژنیک  یمطالعه  در  III  تا  I  هایدودمان  از

 نشان  (Figure 3)  فیلوژنی  نتایج   که   گونه  همان  .  گرفتند  قرار

  شکل   به  مختلف  هایدودمان  به  مربوط  هایتوالی  دهدمی

  . گرفتند  قرار  مجزا  گروهای  در  یکدیگر  از   متمایز  کاملاً

  مجموعه   زیر   چهار   در  خود  IV  دودمان   به   مربوط  هایتوالی

SCI  تا SCIV  مربوط   توالی  چهار   میان  این   در  .  شدند  واقع  

 نپال، هند،  کشورهای   از  هایی توالی  با   همراه   مطالعه  این  به

تاجیکستان،  تبت،  بنگلادش، و   چین،  پاکستان  مغولستان 

  اما   شدند  بندیطبقه   SCIV  یزیرمجموعه  درامارات  

  JX898848،JX898849)  ایران  از  دیگری  هایتوالی

JX898862،JX898858،JX898861،KC152953)   در  هک  

  داده   قرار  ژن  بانک  در  و  تعیین  2011  تا  2010  هایسال  طی

  3  در  و  ندارند  تعلق  SCIV  زیرمجموعه  به  یک  هیچ  اندشده

 .اندگرفته قرار دیگر مجموعه زیر

-جدایه  تمامی  که  داد  نشان  توالی  تحلیل  از  حاصل  نتایج    

  نشخوارکنندگان   طاعون  ویروس   از  حاضر   یمطالعه  های

 subcluster یزیرمجموعه به ایران در قم استان از کوچک

IV، دودمان IV دارد تعلق (Figure 3.) 
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Figure 3. Phylogenetic analysis of PPRV isolates. The tree was constructed using sequence data derived 

from the N gene. 
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 بحث 

  از   بسیاری  در  کوچک  نشخوارکنندگان  طاعون  بیماری    

  است آسیایی و آفریقایی بومی  یتوسعه  حال در  کشورهای 

  طریق   از  یافته   توسعه  کشورهای  به   بیماری  این   حتی   و

 اروپایی  ترکیه  در  بز  و  گوسفند  جمعیت   عفونت   گسترش

 .(Ashley et al. 2014)  است  یافته گسترش نیز

  سرولوژیکی،   و  پاتولوژیک  بالینی،  اسناد  اساس   بر    

  شده  آغاز  1995  سال  از  ایران  در  PPR  که  است   مشخص

  مشاهده   ایلام  استان  در  نوظهوری  بیماری  که  زمانی  است،

  نشخوارکنندگان   طاعون   .  (Bazarghani et al. 2006)  شد

همکاران در سال    Abdollahpourتوسط و    ایران  در  کوچک

 تأیید  نیز   2006و همکاران در سال    Bazarghaniو    2006

-آسیب   مناطق  در  ویژه  به  جدی  تهدیدی  را  آن  و  است   شده

  کرده   کوچک  نشخوارکنندگان  تولید  برای  کشور  دامی  پذیر

 تربیش  در  بیماری  .  دارد  غذایی  امنیت   بر  منفی  تأثیر  که   است 

- 1995)  ساله  10  یدوره  یک   طی(  استان  28)  هااستان

  گله   1433  حدود  دوره،  این   طی  در  .  شد  گزارش(  2004

  قم   استان  در  آن  میزان  ترینبیش  که  بودند  بیماری  درگیر

  در   آن  میزان  ترینکم  که  حالی  در  بود،(  گله  مورد  283)

  .(Bazarghani et al. 2006)  بود(  گله  n = 3)  سمنان  استان

های رسمی سازمان بهداشت جهانی دام اساس گزارش  بر

(OIE)    صورت گرفته  ایران  در  بیماری  رخداد موارد متعدد 

  ی همه  سوم  یک  اخیر،  سال  16  طی  در  که  طوری  به   است 

 از    .است  بوده  ایران  از  OIE  به  PPR  به  مربوط  هایگزارش

 سال  16  در  ایران  از  کهرا   بیماری  شیوع موارد  از  درصد  32

  های سال  به  متعلق  را  است   گزارش گردیده  OIE  به  گذشته

  شکل )  است بوده    رخداد  5000  از  بیش  با  2011   تا  2005

4)  (Ashley et al. 2014)  .    جمعیت  واکسیناسیوناگر چه   

موجب    کوچک  نشخوارکنندگان حدودی   تا  ایران   در 

است   بیماری  گسترش  کردن  محدود   این   اغلب   اما  ،شده 

 ،2011  سال  در  مثال،  عنوان  به  .  اندبوده  محدود  هاعملیات

  جمعیت  از  کوچک  ینشخوارکننده  میلیون  3/ 5  حدود  فقط

  شده   زده  تخمین  دام  سأر  میلیون   80  نزدیک   که  کشور  دامی

  از   بیش   زمان  این  طول  در  .  کردند  دریافت   واکسن   است،

  است  شده  گزارش  کشور  سراسر  در  PPRV  شیوع  2000

(Ashley et al. 2014).     ی برنامه  یک  که  است   واضح  

 .  است   لازم  بیماری  کردن  محدود   برای   اساسی  واکسیناسیون

    PCR شناسایی  برای  حساس  بسیار ابزار و ترین مطلوب  

  میان   در  مولکولی  اپیدمیولوژیک  مطالعات  و   ویروس

  PPRV  تشخیص  برای  شده   استفاده  مختلف   هایتکنیک

 محققان  از  بسیاری  (.  Couacy-Hymann 2015)   است 

  کنند می   توصیه  PPRV  یید أت  برای  را  RT-PCR  روش

(Zaher and ahmed 2014.) 

  توجه   مورد  ایران  در  طولانی  مدت  برای  PPR  چه   اگر    

 در   اسنادی  و  علمی  هایپایگاه  بررسی  با  اما  است   بوده

 در   کافی  مولکولی  اپیدمیولوژیک  مطالعات  اینترنت،

  این   و  است   نشده  انجام  ایران  در  بیماری   این  خصوص

  مولکولی   هویت   تعیین  با  رابطه   در  ترکم  مطالعات

(Identification  )هویت  تعیین  تحقیق،  این  در   .است   بوده  

  جداگانه   رخدادسه    در  PPR  ویروس  فیلوژنتیکی  آنالیز  و

 . است  شده داده نشان قم، استان در بیماری

  تمایز   برای   کلیدی  هایروش  از  N  ژن  فیلوژنتیک  آنالیز    

 نشخوارکنندگان   طاعون  ویروس  گردش  در  هایدودمان  بین

  بیماری   مولکولی  اپیدمیولوژی  به  مهمی  کمک  و  کوچک

 اند کرده  ثابت   اخیر  مطالعات    .(Kerue et al. 2013)  است 

  ژن   و  F  ژن  با  مقایسه  در  تریدقیق  طور  به  N  ژن  توالی  که

H  دهد   تشخیص  را  ویروسی  دودمان  انواع  تواندمی

(Kwiatek et al. 2007  .)  که   داد  نشان  اخیر  مطالعات  

 شوندمی  مربوط  چهارم  دودمان  به  ایران  PPRV  هایجدایه

  سعودی،   عربستان  پاکستان،  PRPV  هایجدایه  با  و

 Esmaelizad et)دارند  نزدیکی ارتباط چین، و تاجیکستان

al. 2011 and Kwiatek et al. 2007 and Munir et al. 

2012b.)   مورد   در  دقیق  درک   آوردن  دست   به  منظور  به  

  قم،   استان  در  گردش  حال  در  ویروس  ژنتیکی  ماهیت 

  نشان   N  ژناز  ای  قطعه    توالی  اساس  بر   فیلوژنتیکی  درخت 

  نشان   فیلوژنتیک  درخت   حاضر   تحقیق  در  .  است   شده  داده
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-دودمان  با  نزدیکی  قرابت   PPR  ویروس  آنالیز  که  دهدمی

   . دارد  تاجیکستان  و  هند  پاکستان،  از  شده  گزارش   ایه

بررسی   منظور  به  ایران  در  نیز  دیگری  مشابه  مطالعات 

فیلوژنتیکی آنالیز  و  طاعون وویر  مولکولی  س 

انجام گرفته است که  نتایج آن با    نشخوارکنندگان کوچک 

نتایج این تحقیق در برخی موارد مطابقت و در برخی موارد 

ندارد. بررسی   مطابقت  بر   در  فیلوژنتیکی  اساس    آنالیز 

و همکاران در سال   Esmaelizadکه توسط    F  ای از ژنقطعه

  ایران   درجداسازی ویروس    از  حاصل  توالیانجام شد    2011

  مانند   جغرافیایی   مختلف  مناطق   از  PPRV  دیگر  سویه   16  با

قرابت دودمانی    نیجریه  و  عاج   ساحل  ترکیه،   پاکستان،   هند،

که در مورد کشورهای هند و پاکستان با تحقیق حاضر    دارد

دارد. و    Shahriari  توسط  دیگری  مشابه  تحقیق    مطابقت 

انجام گرفته است  در استان فارس    2019  همکاران در سال

آن درخت   نتایج  بررسی    با   نزدیکی   قرابت   فیلوژنتیک،  با 

چین    پاکستان،  از  شده  گزارش  هایدودمان و  تاجیکستان 

که   مطالعهدارد  با  چین  دارد.   یباستثنای  مشابهت     حاضر 

  پاکستان   از  است   ممکن  در استان قم  گردش  در  هایویروس

  پاکستان   هایویروس  با  گردش   در  ویروس  قرابت   .  باشد

  پاکستان   کشور  در  دام  قیمت   بودن  ارزان  به  توجه  با  تواندمی

 دام  جابجایی  و  حمل  دقیق  کنترل  کمبود  یا  و  کنترل  عدم  و

  های سویه  مشابه  احتمالی  ی رابطه    .کند  اثبات  را  مرز،  این  در

  این  به تواندمی PPR ویروس از پاکستان هایسویه با ایران

 . داردو افغانستان    پاکستان  با  مشترک   مرز  ایران  که  باشد  دلیل

  مرزها   سراسر  در  دام  کنترل  بدون  نقل  و  حمل   و  تجارت

  افغانستان  پاکستان، اطراف مرزی فرا هایجابجایی با همراه

  دودمان   بندیگروه  .  است   معمول  بسیار  تاجیکستان  و

 این  در  فیلوژنی  درخت   مختلف  نقطه   دو  در  PPR  ویروس

  ممکن   PPR  ویروس   هایجدایه  که  دهد  می  نشان  زمان

  امر   این  یا  و   اندگرفته  قرار  تکاملی  مسیر   ثیرأت  تحت   است 

  با   .  باشد  مختلف  منابع  از ویروس ورود  اثر  در  است   ممکن

  تری بیش  هاینمونه  تفسیری،  چنین  ارزیابی  برای  وجود،  این

 مختلف   مناطق  در  بیماریرخداد    از  ایگسترده  طیف  از

 . است  نیاز مورد

  و بر   RT-PCR  روش  از  استفاده   با  حاضر  یمطالعه  در    

قطعه توالی    ی نمونه  4  در  PPR  ویروس  N  ژنای  اساس 

 در  PPR  ویروس  گردش  که  شد  مشخص  ،بالینی  مثبت 

 دلالت  ،نتایج  این  البته  .  وجود دارد  مطالعه  مورد  یطقهمن

  حیواناتی   از  تنها  زیرا  ،ست نب  PPRV  شیوع  میزان  بر  دقیقی

 شده   بردارینمونه   بودند  PPR  بالینی  علائم  یدهندهنشان  که

  PPRV  هایتوالی  سایر  با  نوکلئوتید  های توالی  .  است 

  فیلوژنتیک   درخت   و  اندشده  ترازهم  Gen-Bank  در  موجود

  مورد   گردش  حال  در  ویروس  ژنتیکی  دودمان  تعیین  جهت 

  سطوح   با   PPR  ویروس  IV  دودمان  .  گرفت   قرار  استفاده

  حال   در  ایران  در  حاضر   حال  در   ژنتیکی  تنوع  مختلف

  قبلی   مطالعات  با  همراه  حاضر  یمطالعه  در  .  باشدمی  گردش

  ، PPR  ویروس  حرکت   و  پراکندگی  الگوی  که  دهدمی  نشان

 روشن  را  اخیر  هایسال  در  ویروس  گردش  بازگشت   الگوی

 مولکولی  اپیدمیولوژی  درک   برای  اطلاعاتی  چنین  .  کندمی

PPRV  کنترل  روندهای  ایجاد  منظور  به  و  است   ضروری 

 شده   ریزیبرنامه  زمان  در  بیماری  کنیریشه  برای  مناسب

 هویت   تعیین   .است   ضروری  (2030  سال  تا)  OIEتوسط  

  فعال   عفونت   مطالعه  این  مولکولی  هاییافته  و  ویروس  موفق

PPR  که   کرد،  تایید  را  قم  استان  در  بز  جمعیت   میان  در  را  

  در   بیماری  این  پراکندگی  گسترش  خطر  یدهنده  نشان

  حیوانات   جمعیت   در  یا   و  بیماری  پایین  بسیار  شیوع  با  مناطق

 واکسیناسیون   بنابراین،.   است   کشور  در  وحش  حیات

  کنترل   جهت   مراقبت   و  بررسی  برنامه   با  همراه  سیستماتیک

  . شودمی  توصیه  بیماری،  درگیر  مناطق  در  بیماری  شیوع

 و   منظم  واکسیناسیون  هایاکیپ   شودمی  پیشنهاد  همچنین

  تشخیص   بر  تمرکز  با   مراقبتی  های سیستم  تشدید  همچنین

  کانون   به   نزدیک  که   اپیدمیولوژیکی  مناطق   در  دقیق،  و   سریع

  افزایش   باعث   بالقوه   طور  به  تواندمی  که  است   بیماری

 ملاحظاتی  چنین    .گردد  سازماندهی  شود،  بیماری  گسترش

  ی برنامه  همچنین  و  ملی  و  ایمنطقه  کنترلی  هایبرنامه  با  باید

  منطبق   نیز  شده  توصیه  OIE  توسط  که  بیماری   این  کنیریشه

 دام  نقل  و  حمل  جهت   گیرانهسخت  قوانین  و  تدابیر   .باشد

  در   خصوص  به  مرزی  مناطق  در  همچنین  و   کشور  داخل  در
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  بودن   اندمیک  علت   به  .  گیرد  انجام  کشور  شرقی  مناطق

وقوع    به  PPRV  رخداد  ایران،  در  بیماری مستمر  صورت 

  ژنتیکی   ماهیت   خصوص  در   محدودی  اطلاعات  و  یابدمی

PPRV  تحقیق  این  در  شده  توصیف  هایتوالی  .  دارد  وجود 

  را   ایران  در  PPRV  هایدودمان  مورد  در  موجود  اطلاعات

  که   بیماری  کنی ریشه  یبرنامه  به  توجه   با    .دهدمی  افزایش

  مطالعات  نیازمند  است،  شده  ارائه  OIE  توسط

  کشور   هایاستان  دیگر  در  آینده  در  تریبیش  اپیدمیولوژیکی

 حال   در  ویروساز    یکامل  تصویر  تا  است   ملی  سطح  در  و

  کمبود   ،مولکولی  دیدگاه  از     .گردد  تعیین  کشور  در  گردش

  تحقیقات   افزایش  که  دهدمی  نشان  ژنتیکی   هایداده

  دنبال   به  واقعی  ژنتیکی  تغییرات   شناسایی  برای  مولکولی

  وحش،   حیات  حیوانات)  مختلف   هایگونه  عفونت   و  شیوع 

  در   ویروس  دقیق  ت خشنا   .است   ضروری  ، . (  .  .  و  شتر

  ریزی برنامه  گذاری،سیاست   جهت   مهمی  کمک  گردش  حال

  که   ایران  همانند  کشورهایی  بهکنترلی    هایبرنامه  اجرای  و

 .نمود خواهد  ،است  اندمیک هاآن در بیماری
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Abstract 

    Peste des Petits Ruminants (PPR) is a severe, highly infectious and fatal viral disease of small 

ruminants. Four lineages of the PPR virus have been identified globally based on sequence 

analysis nucleoprotein (N) and fusion (F) gene. The aim of this study was molecular detection 

and phylogenetic analysis recently circulating PPR virus in small ruminants in QOM Province 

in Iran. A total of 10 anti-mortem samples (mesenteric lymph node) were collected from 

clinically suspicious animals and examined for the presence of PPRV by a one-step RT-PCR 

assay. Samples positive with RT-PCR were subjected to subsequently genetically characterized 

by sequencing of the nucleoprotein (N) gene and phylogenetic analysis of PPR virus (PPRV) 

strains.  Of the 10 clinical samples examined, 40.0% were positive with RT PCR for viral 

nucleic acid. The nucleotide sequence and phylogenetic analysis indicated that these isolates 

were clustered genetically with Lineage IV isolates of the PPRV. phylogenetic analysis and 

molecular findings of this study confirmed active lineage IV PPRV infections among goat 

populations in QOM Province. This study and latter studies revealed that the Iranian PPRV 

isolates belong to lineage IV and are closely related to the Pakistan, Tajikistan and India isolates 

of PPRV We recommended that more studies should be done from other parts of the country, 

especially the border areas, to more accurately illustrate the status and circulation of the active 

lineage of the PPR virus in Iran. 
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