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چکیده

ب محسوپرندگان آبزی بومی های آلوده کننده ویروسترین و مسریترین یکی از شایع H4 تیپ ویروس آنفلوانزا پرندگان تحت    
این بیماری نقش اشاعه  توانند دربوده و می ویروس آنفلوانزای پرندگانهای مختلف می یکی از مخازن تحت گونههای بواردک . شوندمی

شوند. می محسوب مهمی داشته باشند.  بازارهای فروش پرندگان زنده مکان مناسبی برای انتشار و انتقال ویروس آنفلوانزا در بین پرندگان
های ، جدا شده از اردکH4N2تحت تیپ ویروس آنفلوانزای پرندگان  NAو  HAهای ژن نالیز فیلوژنتیکآو  شناساییاز این مطالعه  هدف

دایه های بومی دو جآوری شده از اردکسواب کلواک جمع 962از  . ن بودایرا استان های شمالیبومی از بازارهای فروش پرندگان زنده 
H4N2 ژن  شناسایی وHA  وNA ویروس از نوع های این مطالعه جدایه مورد تعیین توالی و تجزیه و تحلیل فیلوژنتیک قرار گرفت. ها آن

لوانزا تحت ویروس آنفدرصد( با  97) همسانی بالایی دو جدایه این مطالعه HAآنالیز فیلوژنتیک ژن بودند.   LPAIین یحدت پاآنفلوانزا با 
 /PEKASR“ طالعهمدر هر دو جدایه این  HA ژنجایگاه کلیواژ  را نشان داد.  تانهای بومی در گرجسجدا شده از اردک H4N6تیپ 

GLF”  ژن اقع شده بود.  و 338- 348و درجایگاهNA ( 95-98دو جدایه این مطالعه شباهت  )های ژن بادرصدN2 های آنفلوانزا ویروس
ر امورد آنالیز فیلوژنتیک قر وشناسایی های بومی در ایران برای اولین بار از اردک H4تحت تیپ  ویروس آنفلوانزاداشت.  در این مطالعه 

های آنفلوانزا به منظور آگاهی و های این مطالعه، پایش مداوم پرندگان عرضه شده در بازارها از نظر ویروس.  با توجه به یافتهگرفت
گیرانه مناسب به خصوص در ها و اتخاذ تصمیمات پیشده در ویروسهای آنفلوانزای در گردش و تغییرات ایجاد ششناسایی ویروس

های کشور ضروری است. های پرخطر به منظور کنترل بیماری در بازارفصل

بازار فروش پرندگان زندهآنالیز فیلوژنتیک، های بومی، ، اردکH4N2 تیپ ویروس آنفلوانزا پرندگان، تحت : کلمات کلیدی

مقدمه
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.  عامل این بيماري در جنس آلفا آنفلوانزا ویروس شده است

متعلق به خانواده اورتوميكسوویریده قرار دارد 
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(Blagodatski et al, 2021)از توانند ها ميویروسین .  ا

سبب انتقال بيماري به  وعبور كرده اي گونه سد بين

 ,Wu et al, 2015; Yuan et al) شوندپستانداران و انسان 

قطعه ژن مجزا  8از آنفلوانزاي پرندگان ویروس .  (2015

، PB1 ،PB2 ،PA ،HA تشكيل شده است كه عبارتند از: 

NP ،NA ،M و NS (Blagodatski et al, 2021; 

Spackman, 2016)تيپ آنفلوانزاي هاي.  ویروس A  بر

هاي هاي سرمي نسبت به گليكوپروتئيناساس واكنش

( به NA( و نورآمينيداز )HAسطحي هماگلوتينين )

تحت  18شوند.  تا كنون هاي مختلف تقسيم ميتيپتحت

تحت تيپ نورآمينيداز  11( و H1-H18تيپ هماگلوتينين )

(N1-N11  .شناسایي شده است )امروز  در پرندگان نيز تا به

ها مابقي گونه H18N11و  H17N10هاي تحت تيپغير از 

 ,Spackman)باشند و در حال گردش ميمورد شناسایي 

2016) . 

و در  Anatidaeها در خانواده اردک وآبزي  پرندگان    

با توجه به سازش اند، قرار گرفته Anseriformesراسته 

طي  آنفلوانزاحاصل از مواجهه این پرندگان با ویروس 

توان به عنوان مخازن این پرندگان را ميهاي متمادي، سال

 ,Alexander)ویروس و رمز ماندگاري آن به حساب آورد 

2000; Wille and Holmes, 2020) از آن جا كه نگهداري  .

شهرهاي شمالي كشور  هاي بومي درو پرورش اردک

مرسوم بوده و با توجه به ارتباط مستمري كه این پرندگان 

پستانداران حتي پرندگان خانگي و ، پرندگان وحشيبا 

ژنتيكي  يیبازآراو  انتقالتوانند نقش مهمي در دارند، مي

داشته باشند آنفلوانزاي پرندگان هاي ویروس

(Blagodatski et al, 2021) . نزدیكي همچنين با توجه به 

هاي وحشي مهاجر، این هاي بومي با اردکژنتيكي اردک

ل جهت بررسي، آتوانند به عنوان الگوهاي ایدهپرندگان مي

هاي وحشي و شيوع ویروس گسترش عفونت در بين گونه

 ,Ecosystem et al)محسوب شوند بين پرندگان بومي  در

2018; Wille and Holmes, 2020) . 

یكي از  H4 تيپ ویروس آنفلوانزا پرندگان تحت    

ها محسوب هاي آلوده كننده اردکترین ویروسشایع

ه زي ببشود و قدرت سرایت آن در بين پرندگان آمي

 استها از شدت بالایي برخوردار خصوص اردک

(Ecosystem et al, 2018; Kang et al, 2010)  .شناسایي 

شامل  هانااي از ميزبتيپ به دليل طيف گسترده این تحت

سانان، پرندگان ساحلي طوطيجوجه، بوقلمون، 

(Shorebirds) ، مهم ارزیابي  تواندمي هافک وانسان، خوک

این .  (Gulyaeva et al, 2018; Spackman, 2016) گردد

 چكسلواكي در 1956ویروس براي اولين بار در سال 

ولي ؛ (Amanat et al, 2019)د ش جداسازي و شناسایي

 از این ویروس پس از وقوع تيپ چندین تحت اخيراً

هاي آنفلوانزا پرندگان در بين ویروسبا سایر بازآرایي 

هاي بومي و در اكثر كشورهاي دنيا شناسایي و در اردک

 Shi et al, 2016; Wille and) استبوده حال چرخش 

Holmes, 2020)  .تيپ ویروس آنفلوانزا تحت  H4N8 در

ت متحده امریكا سبب تلفات شدیدي در ایالا 1976سال 

 ,Spackman) هاي آن كشور شددر بين مزارع مرغداري

ویروس اي دیگر نشان داده شد كه در مطالعه.  (2016

H4N8 تواند سبب درگيري آنفلوانزاي پرندگان، مي

 ها شودتلفات در آنسبب  هاي آزمایشگاهي و نيز موش

(Buia, 2012)  . كانادا، ابتلا و دو مطالعه دیگر از چين و

 تيپ ها به ویروس آنفلوانزاي پرندگان تحتخوکدرگيري 

H4 اند قرار داده را تأیيد و مورد بررسي(Hu et al, 2012; 

Li and Robertson, 2021) . Karasin  و همكاران در سال

از  H4N6هاي اي اعلام كردند كه ویروسدر مطالعه 2000

پرندگان از خوكي كه  ينوع ویروس كم حدت آنفلوانزا

 Li and) است م پنوموني بوده، جدا شدهیداراي علا

Robertson, 2021) .  226در دو منطقه  مذكورویروس 

(Q226L و )228 (G228S ژن )HA به خود دچار جا 

تواند دلایلي ها و تغييراتي شده كه این تغييرات ميجایي

ها با رسپتور از ویروستحت تيپ مبني بر سازگاري این 

در دو مطالعه  . (Li and Robertson, 2021) انساني باشد

-و با استفاده از آنتي سرواپيدميولوژي كه در آمریكا و لبنان

 H4تحت تيپ  بادي اختصاصي بر عليه ویروس آنفلوانزا

ها ها و سرم افرادي كه در مرغداريانجام شد، در سرم خوک
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 اند ردپاي ویروسبوقلمون فعاليت داشتهو مزارع پرورش 

همچنين .  (Kayali et al, 2010) مشاهده شد H4ي آنفلوانزا

Wong  توانستند از بلدرچين یک  2014و همكاران در سال

جایگاه  را جداسازي كنند كه H4N2ي ویروس آنفلوانزا

این خصوصيت پيش  آن به صورت پلي بازیک بود.  كليواژ

آنفلوانزاي پرندگان  H7و  H5هاي تحت تيپاز آن فقط در 

 . دگزارش شده بو

ترین دریاچه جهان محسوب دریاي خزر كه بزرگ    

 شود، در قسمت شمالي كشور ایران واقع شده است. مي

هاي گيلان، مازندران و گلستان، از همسایگان این نااست

سالانه پرندگان مهاجر آبزي  شوند. دریاچه محسوب مي

گيرهاي استان مجاور مهاجرت فراواني به این دریاچه و آب

آل براي مخزني ایده كه (Hadipour, 2010) كنندمي

انزاي پرندگان لومختلف آنفهاي ویروسنگهداري و انتقال 

 H9N2و  H5 ،H7تحت تيپ ها سه در ميان آنو باشند مي

توانند تهدیدي براي سلامتي عمومي و بهداشت انساني مي

همچنين این پرندگان  . (Swayne, 2020) محسوب شوند

ا پرندگان بومي و خانگي ها در تماس مستقيم بنادر این است

جدید آنفلوانزا و یا هاي ویروسقرار گرفته و سبب انتقال 

از  شوند. مختلف ميهاي تحت تيپي ویروس بين یبازآرا

بازار فروش پرندگان زنده نيز  مناطق،سوي دیگر در این 

اي براي انتشار و انتقال توانند محل بالقوهرونق دارد كه مي

 Fallah) و جانوران مختلف باشد ویروس در بين پرندگان

Mehrabadi et al, 2019) . اي كهدر مطالعه Gulyaeva و 

اند، مشخص شده است انجام داده 2018همكاران در سال 

دریاي خزر در اثر ارتباط نزدیكي كه با  هايفک كه

اند نيز به ویروس آنفلوانزاي هاي وحشي مهاجر داشتهاردک

 د. انمبتلا شده H4تحت تيپ پرندگان 

تعيين هویت مولكولي  و شناسایيهدف از این مطالعه     

تحت تيپ  ویروس آنفلوانزاي پرندگان NAو  HAهاي ژن

H4N2هاي بومي از بازارهاي فروش ، جدا شده از اردک

 ایران بود.  ياستان هاي شمالپرندگان زنده 
 

 کارمواد و روش 

 هايماه حدفاصل و مقطعي صورت به مطالعه این    

 پرندگان مهاجرت فصل شروع كه 1396 سال مهر و شهریور

برداري در .  نمونهپذیرفتانجام  باشد،مي كشور به وحشي

پرندگان زنده فعال در  فروش بازار 24 تمامي از این مطالعه

ر)گيلان، كشو شمالي هاياستان گيري درزمان نمونه

 از حداقل بازار هر گرفت و در انجام مازندران و گلستان(

سواب كلواک  962در مجموع   .شد بردارينمونه پرنده 30

 فروش مختلف حاضر در بازارهاي هاي بومياز اردک

آوري هاي شمالي ایران جمعنااستزنده واقع در  پرندگان

ليتر بافر ميلي 5/3 الي 2ها در سواب . (Figure 1) شد

 صورت و به( استریل PBS) ایزوتونيک فسفات

 محلول در( حجمي/وزني) درصد 20 تا 10 سوسپانسيون

 ,Spackman)قرار داده شد 4/7الي  pH 7 بابيوتيكي آنتي

E, 2016) نگهداري گراد درجه سانتي 4ر ها دتمام نمونه

 به آزمایشگاه در كنار یخ خشک ساعت 24شدند و طي 

 منتقل شدند. در موسسه رازي پرندگانآنفلوانزاي تخصصي 
 

 
Figure 1: Geographical map of the swab collection locations of the current study 
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دستورالعمل سازمان جهاني جداسازي ویروس طبق     

محتویات  .(Spackman, 2016) (انجام شدبهداشت دام 

دور  4000دقيقه در  5سواب به مدت  پانسيونسسو

سانتریفيوژ شد و سپس از مایع رویي براي تلقيح داخل 

عاري از  دارمرغ جنينكيسه آلانتوئيک در سه تا پنج تخم

 ، استفاده شد. روزه 11-9( SPFاصي )هاي اختصپاتوژن

 35-39 )محدود گرادسانتي 37ها در دماي مرغتخم

شدند.  نوربيني روزانه روز انكوبه  2-7( به مدت گرادسانتي

هاي تلف شده به محض تشخيص بار انجام گرفت.  جنين 2

به یخچال منتقل شدند.   7ها در پایان روز و سایر تخم مرغ

مایع آلانتوئيک ساعت نخست مكانيكي تلقي و  24تلفات 

(Allantoic Fluid / AF )ها كه در تست مرغمابقي تخم

 آوري شدجمع ( مثبت بودند،HAهماگلوتيناسيون )

(Spackman and Killian, 2020).  

مانعت از در آزمایش داراي نتيجه مثبت  AFموارد     

 حضور ویروس عدم ( براي تشخيصHIگلوتيناسيون )اهم

پرندگان با  آنفلوانزاهاي یهجدانيوكاسل بررسي شدند.  

تا  H1 هايژنسرم اختصاصي در مقابل آنتياستفاده از آنتي

H16  وN1  تاN9 هاي مهاركننده توسط تستHA  وNA 

د ( دو بار تكرار شدنNIو  HIهر دو آزمون )، دتعيين شدن

(Abtin, 2021; Spakman, 2016) . 

ویروس از مایع آلانتویيک از كيت  RNA براي استخراج    

High pure viral Nucleic Acid شركت Roche  آلمان

اي تک مرحله RT-PCR.  در این مطالعه آزمون استفاده شد

 Titan one step tube RT- PCR systemبا استفاده از كيت 

تكثير هر قطعه ژن ویروسي  به منظور آلمان Roche شركت

ا یک واكنش و با استفاده از یک جفت ابتد . انجام شد

 تشخيص به منظور Mپرایمرهاي اختصاصي ژن 

با استفاده از  سپس شد.  آلفاآنفلوانزاویروس انجام

 وتكثير  NAو  HAكل قطعات ژن پرایمرهاي هافمن، 

در كنار یک درصد روي ژل آگارز  RT-PCRمحصولات 

 Hoffmann et) جفت بازي، الكتروفورز شدند 100نردبان 

al, 2001) مشخصات پرایمرهایي كه در این مطالعه مورد  .

ها با بانداست.  ذكر شده  Table 1استفاده قرار گرفت، در 

مشاهده شده و طبق  UV هاي مناسب تحت نوراندازه

 High Pure PCR Product Purificationدستورالعمل كيت 

ارزیابي خلوص   سازي شدند.آلمان خالص Roche شركت

 Nanodrop محصولات نهایي با استفاده از اسپكتروفتومتر

شركت  تواليها به منظور تعيين قبل از انتقال و ارسال آن

 نيز انجام گردید.  بایونير كره جنوبي
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Table 1: The primers sequences used for RT-PCR amplification of M, HA and NA genes of AIV 

PCR Product(bp) Primer sequnces Primer 
1027 TATTCGTCTCAGGGAGCAAAAGCAGGTAG Matrix-F 

 ATATCGTCGTATTAGTAGAAACAAGGTAGTTTTT Matrix-R 
1778 TATTCGTCTCAGGGAGCAAAAGCAGGGTA HA-F 

 ATATCGTCTCGTATTAGAAACAAGGGTGTTTT HA-R 
1413 TATTGGTCTCAGGGAGCAAAAGCAGGAGT NA-F 

 ATATCGTCTCGTATTAGTAGAAACAAGGAGTTTTTT  

 

 

مده در این مطالعه با استفاده آدست ه ب يهامجموعه داده    

مورد مقایسه و  GISAIDو  NCBIاي هاي دادهاز پایگاه

 BLASTتجزیه و تحليل قرار گرفت.  با استفاده از 

از بانک  NAو  HAهاي مورد مطالعه هاي مشابه به ژنتوالي

 MEGA 7. 0افزار در این مطالعه از نرم ژني استخراج شد. 

ها در هاي نوكلئوتيدي و ترجمه آنبراي مرتب كردن توالي

درخت فيلوژنتيک با استفاده رسم توالي اسيدهاي آمينه و 

 bootstrapتكرار  1000با  maximum likelihoodاز روش 

هاي بالقوه .  جایگاه(Kumar et al, 2018)گردید استفاده 

با استفاده از سرور  NAگليگوزیلاسيون پروتئين 

NetNGlyc 1.0 ( تعيين گردیدhttp: //www. cbs. dtu. 

dk/services/NetNGlyc .) 

 نتایج
 های شناسایی شده در این مطالعه ویروس

-نمونه سواب كلواک كه از اردک 962در این مطالعه از     

وجود در بازارهاي فروش پرندگان زنده هاي بومي م

نمونه با  5آوري شده بودند، هاي شمالي ایران جمعنااست

-RTاستفاده از روش هماگلوتيناسيون و همچنين آزمون 

PCR  با استفاده از پرایمرهاي اختصاصي ژنM  به عنوان

( و  با استفاده از دو Figure 2شناسایي ) آنفلوانزا ویروس

به عنوان ( Figure 3ها )از ميان آنجدایه  دو NIو  HIآزمون 

 . (Abtin, 2021) تشخيص داده شد H4 تيپ تحت

 

 
Figure 3- Analysis of the specific RT-PCR for 

detection of M gene. Lane 1: Positive control of 

M gene AIV (1027 bp band). Lane 2: Marker 

(100bp DNA ladder). Lane 3-7 were the AIV 

isolates of this study and lane 8: Negative 

control. 

 

 

 
Figure 4. Neuraminidase-Inhibition assay(NI). 

From right to left, Tube1: N8 Antiserum, Tube2: 

N6 Antiserum, Tube3: N8 Antiserum, Tube 4: 

N6 Antiserum, Tube 5: N1 Antiserum 

 

 

 

 

http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGlyc/
http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGlyc/
http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGlyc/
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  های مورد مطالعهای ویروسنوکلئوتیدی و اسید آمینهشباهت 

 دو جدایه این مطالعه HAژن  BLASTنتایج حاصل از     

شباهت  گربيان GISAID و NCBIاي دادههاي پایگاه در

هاي آنفلوانزا ها با ویروسآندرصد(  97نزدیک )حدود 

موجود در آن دو بانک ژن بود.  آناليز  H4تحت تيپ 

نيز انجام شد، نتایج حاصل از   NAمشابهي براي ژن 

BLAST  ژنNA را درصد( 96حدود ) همساني ترینبيش 

 آبزي پرندگان از شده شتقهاي آنفلوانزا متحت گونه انواع با

 نشان H5N2 حتي و H6N2 ،H4N2 ،H9N2 ،H1N2 شامل

 این مطالعه بهي هاجدایه NAمتعلق بودن ژن  گربيان داد كه

 .باشدمي N2تحت گونه 
 

 NAو  HAهای آنالیز فیلوژنتیک ژن

د كه این مطالعه نشان دا HAنتایج آناليز فيلوژنتيک ژن     

هاي آنفلوانزا تحت دو جدایه این مطالعه در شاخه ویروس

ر شاخه داین مطالعه  H4هاي جدایهاند.  واقع شده H4تيپ 

تحت تيپ آنفلوانزاي  هايسویروپرندگان آبزي بوده و از 

H4  متمایز است.   ، بوقلمون و بلدرچينخوکجدا شده از

 آسيایي قرار -در دودمان اروپایيها همچنين این جدایه

با اختلاف  دودمان آمریكایيواقع در هاي گرفته و ویروس

ا ها باین جدایه HAژن اند.  در شاخه دیگري واقع شده

 A/Domestic duck/Gerogia/2016(H4N6) ویروس

 96-99، همچنين شباهت بالایي )نزدیكي دارد قرابت

به  در روسيه هافک جدا شده از H4هاي ویروس درصد( با

نيز مشاهده  A/Caspian Seal/Russia/2002(H4N6)نام 

  (.Figure 4شود )مي

در این مطالعه نشان داد،  NAن نتایج آناليز فيلوژنتيک ژ    

هاي آنفلوانزا تحت دو جدایه این مطالعه در گروه ویروس

در این مطالعه  N2هاي جدایهواقع شده است.   N2تيپ 

.  آسيایي و پرندگان بودند -متعلق به دودمان اروپایي

 A/Anser نزدیكي با ویروس قرابت N2هاي ژن همچنين

fabalis/China/Anhui/2014(H6N2) دارند (Figure 5)  و

در یک  A/Wild bird/Anhui/2014(H9N2) با ویروس

ها با گر قرابت نزدیک این جدایهخوشه قرار گرفته كه بيان

ميزان باشد.  علاوه بر این آن تحت تيپ ویروس آنفلوانزا مي

 هايهاي مورد مطالعه با ویروسویروس NA شباهت ژن

H5N2  درصد و با  96فرانسه در  جوجهجدا شده از

جدا شده از انسان در ایالات متحده  H3N2هاي ویروس

هاي درصد بوده و با توجه به این كه تحت تيپ 82آمریكا 

H5N2  وH3N2 اند، هاي دیگري واقع شدهدر خوشه

ها هاي این مطالعه با آن تحت تيپ ویروساختلاف جدایه

 باشد. مشهود مي
 

 H4N2تحت تیپ  NAو  HAخصوصیات ژنتیکی 

كه  دهدها در این مطالعه نشان ميئينتآناليز پرونتایج     

پروتئين  بين جایگاه كليواژ( در PEKASR/GLF) سكانس

دست ه ب H4در هر دو جدایه  HA2و  HA1هماگلوتينين 

هر دو هاي ن سایتگليكوزیلاسيو-N علاوه بر این.  آمد

واقع  497و  310، 178، 34، 18هاي موقعيت جدایه در

حل در م P228و  V226همچنين دو اسيد آمينه اند.  شده

(.  Table 3قرار گرفت )شناسایي مورد گيرنده  اتصال به

هاي مورد مطالعه در ویروس NAهيچ گونه حذفي در ساقه 

 مشاهده نشد. 

 

 ثبت در بانک ژنی

یابي شده و توالي H4 جدایه دوهر  NA و HAهاي ژن    

هاي ورودي شماره ثبت گردیده است. نيز  GenBankدر 

 قابل مشاهده است.  Table 2در بانک ژن در 

 
Table 2: Information of the Iranian avian influenza viruses of the current study 

Isolate Bird Province Date Segment Accession  

A/Iran/ Domestic duck 282 
Domestic 

duck 
Mazandran 2017/8/30 

HA MZ453091 

NA MZ453104 

A/Iran/ Domestic duck 341 
Domestic 

duck 
Mazandran 2017/8/9 

HA MZ453105 

NA MZ453107 
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Table 3: Comparison of HA segment amino acids between 282 and 341 strains 

Isolate 226 228 337(Cleavage Site) 

A/Iran/Domestic duck 282 V P PEKASR 

A/Iran/ Domestic duck 341 V P PEKASR 

 
 

 
Figure 4. Nucleotide distance of segment 4, HA, of the isolates of the current study with those isolated 

from several other vertebrates. 
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Figure 5. Nucleotide sequence of segment 6, NA, of the isolates of the current study with those isolated 

from several other vertebrates 
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 بحث

هاي ویروس آنفلوانزا وجود انواع مختلفي از تحت تيپ    

 ماكيان و پرندگان آبزي را آلوده كنندممكن است دارد كه 

هاي ناميزبتواند ها است كه ميآنیكي از  H4 تيپ تحت و

در را آلوده كرده، از جمله پرندگان و پستانداران  يمختلف

مطالعات متعددي در در ایران  ها سازگاري پيدا كند. آن

 H5Nxو  H9N2تحت تيپ  آنفلوانزاهاي مورد ویروس

 ,Hadipour, 2010; Mehrabadi et al) انجام شده است

، اما اطلاعات كمي در مورد وضعيت و گردش سایر (2018

هاي آنفلوانزا در پرندگان بومي و وحشي وجود ویروس

و تعيين هویت  ردیابي این نخستين مطالعه به منظور  دارد.

هاي از اردک H4N2تحت تيپ  مولكولي ویروس آنفلوانزا

  .بوددر ایران  بومي

داراي  H4 تيپ هاي آنفلوانزاي تحتویروس     

ي هااندر بين ميزب متنوعيني ژهاي ژنتيكي و آنتيویژگي

كه چندین گونه مختلف  جا همچنين از آن هستند.  مختلف

حيوانات و پرندگان به صورت زنده در بازارهاي فروش 

ویروس اي انتقال بين گونهحضور دارند، پرندگان زنده 

لذا پایش ساليانه این آنفلوانزا بسيار محتمل خواهد بود؛ 

ها براي شناسایي و ردیابي تغييرات احتمالي ویروس محل

 تواند بسيار حائز اهميت باشد. مي

نشان داد كه  HAژن نتيک تجزیه و تحليل فيلوژ    

آسيایي -هاي این مطالعه متعلق به دودمان اروپایيجدایه

ت فيلوژني در شاخه پرندگان آبزي قرار هستند و در درخ

ها و بوقلمون خوک ءهایي با منشابا ویروسي قرابتگرفته، 

در این مطالعه  آمينواسيدي آناليزهمچنين نتایج  .ندارند

جایگاه كليواژ پروتئين در  ”PEKASR/ GLF“سكانس 

را نشان  H4در هر دو جدایه  HA2و  HA1هماگلوتينين 

دو باشد.  ها ميبودن این جدایه حدتكم گر داد كه بيان

در هر  در محل اتصال به گيرنده T228و  Q226اسيد آمينه 

 این مطالعه هايجدایهداد كه نشان ند شناسایي شد دو جدایه

هاي اسيد سياليک گيرنده خود به براي ورود به سلول ميزبان

هاي اپيتليال روده متصل شده كه بيشتر سلول 3، 2آلفا 

(.  Table 3باشند )ها ميداراي این نوع گيرندهپرندگان 

Karasin  تغييراتي را در یكي از  2000و همكاران در سال

جدا شده  H4N6هاي آنفلوانزا پرندگان تحت تيپ ویروس

در واقع  226و  224هاي موقعيت از خوک در اسيد آمينه

ردیابي كرده و اعلام كردند كه این  محل اتصال به گيرنده

سبب افزایش تمایل ویروس جهت اتصال به  تغييرات

گردد.  با توجه به مي 6، 2هاي اسيد سياليک آلفا گيرنده

هاي این مطالعه با ، جدایهHAدرخت فيلوژنتيک ژن 

هاي جدا شده از اردک H4تيپ هاي آنفلوانزا تحتویروس

هاي مهاجر در مغولستان و بومي كشور گرجستان و اردک

هاي رسد آلودگي اردکه نظر ميچين مشابهت دارد و ب

بومي این مطالعه و ویروس جدا شده در گرجستان در نتيجه 

به جایي پرندگان آبزي مهاجر از آسياي شرقي به سمت  جا

هاي دریاي خزر و اروپا بوده باشد.  از سوي دیگر جدایه

جدا شده  H4تحت تيپ هاي آنفلوانزا با ویروس این مطالعه

در روسيه داراي قرابت نزدیكي هاي دریاي خزر فوکاز 

در این مورد انتقال . اندبوده، در یک خوشه قرار گرفته

مستقيم از پرندگان وحشي به این جمعيت پستانداران 

 Figure) شودترین راه انتقال محسوب ميدریایي محتمل

.  از آن جا كه این پستانداران در طول دریاي خزر (4

توانند آلودگي را به مناطق مختلف آن ميكنند، مهاجرت مي

انتقال دهند.  بعضي شواهد حاكي از امكان تغيير اسيد 

در این پستانداران بوده، مانند خوک  228و  226هاي آمينه

هاي گيرندهاحتمال افزایش تمایل ویروس جهت اتصال به 

در این پستانداران وجود دارد  6 و 2اسيد سياليک آلفا 

(Fereidouni et al, 2014).  در مطالعات متعددي از

و  6 و 2ها به دليل داشتن هر دو رسپتور آلفا بلدرچين

در اشاعه و گسترش  مهم يبه عنوان ميزبان 3 و 2رسپتور الفا 

تواند این پرنده ميشده است.  ویروس آنفلوانزا، نام برده 

پس از  را ویروس، به صورت یک ميزبان واسط عمل كرده

و  Kangكند.  منتقل جانوري دیگر گونه یک تكثير، به 

در یک مطالعه تجربي اعلام كردند  2013همكاران در سال 
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تيپ تحت هاي آلوده شده توسط ویروس آنفلوانزابلدرچين

H4 سازي روز پس از آلودهپنج تا هفت  در حدفاصل بين

سبب اشاعه ویروس ، به شدت ویروس را از خود دفع كرده

رفتار تجربي در یک مطالعه بنابراین لازم است  د.شدن

بلدرچين مورد در هاي جدا شده در این مطالعه سویرو

 . گيردبررسي قرار 

آنفلوانزا تحت هاي ویروس HAژن  يناليز فيلوژنآدر     

جدا شده در این مطالعه، ارتباط نزدیكي بين   H4تيپ

با هاي بومي ایران هاي جدا شده از اردکویروس

جدا شده از جوجه  H4N6آنفلوانزا تحت تيپ هاي ویروس

و  Siddiqueجا كه  از آنشت.  در هند و چين وجود دا

فلوانزا پرندگان نتوانستند ویروس آ 2012در سال  همكاران

هایي در بازار فروش پرندگان را از جوجه H4N6تحت تيپ 

ران زنده در پاكستان جدا كنند، احتمال آلوده شدن ماكيان ای

نيز وجود دارد و با توجه به  H4N2آنفلوانزا تحت تيپ به 

به صورت  H9N2آنفلوانزا تحت تيپ حضور ویروس 

اندميک در كشور و قابليت بازآرایي این ویروس، احتمال 

یک ویروس جدید با قابليت متفاوت در كشور  ایجاد

 پایشيشود مي توصيه پذیر خواهد بود.  به همين دليلامكان

آنفلوانزا تحت تيپ احتمالي ویروس  شناسایي جهت

H4N2  .در بين ماكيان كشور صورت گيرد 

    Donis  اي اعلام در مطالعه 1989و همكاران در سال

ویروس  H4و  H3 تيپ قرابت نزدیكي بين دو تحتكردند، 

در مطالعه پيش رو، قرابت .  آنفلوانزا پرندگان وجود دارد

شود و بين دو مشاهده مي H3و  H4هاي ژني تحت تيپ

 ( وA/mallard/Jiangxi-1-15/2010(H3N2)نمونه 

(A/swine/Guangdong/2011(H4N8  ارتباط بسيار

هاي همچنين ميزان قرابت بين ویروس نزدیكي وجود دارد. 

-A/mallard/Jiangxi-1این مطالعه با ویروس 

15/2010(H3N2) بوددرصد  96 در حدود . 

ترین پروتئين باید بتوان به عنوان غالرا ش N2پروتئين     

NA هاي در تركيب با سایر پروتئينHA  در كشور ایران بر

در كشور  H9N2تحت تيپ  كه ویروس آنقلوانزا چرا؛ شمرد

همچنين گزارشات ، مطرح بودهاندميک به عنوان یک سویه 

در  H5N2آنفلوانزا تحت تيپ متعددي از شناسایي ویروس 

از سوي دیگر در  . (Hadipour, 2010) كشور وجود دارد

مهم ویروس یک تحت تيپ  به عنوان H3N2ایران ویروس 

گيري در انسان در ایجاد عفونت فصلي و همهآنفلوانزا 

این با این حال نتایج .  (Abtin, 2021) شوندمحسوب مي

این مطالعه با  NAاختلاف زیادي بين ژن مطالعه نه تنها 

 Figureرا نشان داد )رایج در كشور آنفلوانزاي هاي ویروس

این مطالعه  NAژن  (؛ بلكه حكایت از ارتباط نزدیک  ميان5

داشت در چين آنفلوانزا ویروس  تحت تيپ مختلفبا دو 

 همچنين.  است آسيایي–متعلق به دودمان اروپایي كه 

از كشور  H1N2و  H10N2جدایه با دو قرابت نزدیكي 

گر تبادل ژني بين كه شاید بيان شدمغولستان مشاهده 

هاي جدا شده از اردک بومي این ویروس NAهاي پروتئين

هاي وحشي مهاجر از مغولستان به سمت مطالعه با اردک

(.  علاوه بر این، مطالعه Figure 5) لعكس باشداچين و یا ب

و  H4 هاي اوليهرو، اختلاف زیادي بين جدایهپيش

را نشان داد، به طوري كه نمونه  هاي اخيرویروس

A/duck/Hong Kong-24/1976(H4N2)  كه یكي از اولين

شود در درخت محسوب مي H4هاي تحت تيپ جدایه

هاي آنفلوانزا فيلوژنيک این مطالعه قرابت بالایي با ویروس

انساني داشت؛ ولي با سایر  H3N2هاي تحت تيپ

، از اختلاف زیادي برخوردار H4هاي تحت تيپ ویروس

اسيدهاي آمينه مربوط به ساقه  بود.  به علاوه هيچ یک از

حذف نشده بودند و این موضوع نشان از  NAپروتئين 

هاي این مطالعه در طيور غير مهاجر داشت سازگاري جدایه

(Kang et al, 2013) . 

ه تا به امروز مطالعات زیادي در مورد شناسایي و تجزی    

هاي مختلف ویروس آنفلوانزا در كشور جدایه و تحليل

ولي این مطالعه براي اولين بار توانسته ؛ صورت گرفته است

را در كشور را ردیابي  H4تحت تيپ  است ویروس آنفلوانزا

و همكاران در  Fereidouniبررسي در  . كندو تعيين هویت 

از بين هاي مختلفي از ویروس آنفلوانزا را ، گونه2010سال 

پرندگان آبزي مهاجر در دریاي خزر مورد شناسایي قرار 

در بين موارد شناسایي شده  H4 تيپ ولي تحتگرفت؛ 
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لذا با توجه به قابليت بازآرایي نشد.  ها گزارش توسط آن

از سوي دیگر نگهداري و پرورش  ژني ویروس آنفلوانزا و

چنين این پرندگان آبزي بومي با دیگر پرندگان خانگي و هم

، هاي شمالي ایرانناها با پرندگان وحشي در استارتباط آن

ي ژني رخ دهد و كشور یاین امكان وجود دارد كه یک بازآرا

.  هاي آنفلوانزا مواجه گرددهاي جدیدي از ویروسبا گونه

دست آمده در این مطالعه ه از سوي دیگر با توجه به نتایج ب

تحت تيپ ویروس آنفلوانزا ماكيان به این  ابتلاي احتمال و

در  H4وقوع اپيدمي ویروس آنفلوانزا تحت تيپ  و

، این 1975آمریكا در سال  Alabamaهاي ایالت مرغداري

كشور نيز با این مزارع پرورش طيور وجود دارد كه امكان 

با چالش  را صنعت طيور كشورشده و آلوده  تيپ تحت

مواجه انزا و امكان وقوع یک اپدیمي بيماري آنفلو جدید

 با هامرغداري واكسيناسيون رسدمي به نظر چند هر  سازد.

 از جلوگيري در تواندمي كشور در رایج آنفلوانزا هايسویه

 باور این بر محقيقين اكثر ولي باشد مناسب ویروس اشاعه

 تحت هنگام زود شناسایي و ساليانه هايپایش كه هستند

 اقدامات نتيجه در و آنفوانزا هايویروس جدید هايتيپ

-مي بومي و صنعتي طيور محافظت و مراقبت جهت سریع

 آنفلوانزا ویروس گسترش و شيوع در تريمهم نقش تواند

همچنين مطالعات متعددي وجود دارد كه بروز   .باشد داشته

 را در H4عفونت ویروس آنفلوانزا پرندگان تحت تيپ 

 بوقلمون كارو یا در مزارع  هاجوجه با كه هایيانسان

 Kayali et al, 2010; Shi etاست ) كنند، گزارش دادهمي

al, 2016) تواند زنگ خطري كه نتایج مطالعه مذكور مي

ها به این تحت تيپ ویروس براي احتمال ابتلا انسان

آنفلوانزا بوده و سبب وقوع یک اپيدمي جدید از ویروس 

 اي نزدیک شود.آنفلوانزا در آینده

توان با توجه به نتایج به دست آمده در این مطالعه مي    

توانند نتيجه گرفت كه بازارهاي فروش پرندگان زنده مي

هاي نقش مهمي در بروز، شيوع و گسترش ویروس

آنفلوانزاي پرندگان در كشور داشته باشند؛ بنابراین 

هاي مداوم، منظم و دقيق در این مناطق و به صورت پایش

شود در مطالعه همچنين پيشنهاد مي  .شودصيه ميسالانه تو

هاي داخلي دو جدایه به دیگري با تعيين توالي سایر ژن

ها، دست آمده در این مطالعه به بررسي دقيق تر این ویروس

ها پرداخته شود.  علاوه بر این، خاستگاه و سير تكاملي آن

 و زایيبيماري تجربي، خاصيت مطالعه یک توان درمي

 و پرندگان سایر در را هاویروس این احتمالي اتاثر

 .بررسي و مورد ارزیابي قرار داد پستانداران همچنين
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Abstract 

    Waterfowls are one of the hosts for Avian influenza virus (AIV) H4 subtypes. In fact, the importance of domestic 

ducks as reservoirs in the distribution of this virus has been previously proven. Also, the live poultry market could 

be a significant place in spreading and transmission of influenza virus among the birds and animals. Identification 

and molecular determination of HA and NA genes of the H4N2 avian influenza virus was isolated from this group 

of birds in live bird markets of Iran. From 962 cloacal samples, collected from domestic ducks and geese, the NA 

and HA genes sequences revealed the emergence of this virus in Iran for the first time. Phylogenetic analyses of 

the HA gene showed high homology to the Eurasian lineage of H4N6. On the other hand, the cleavage site of the 

HA genes showed a PEKQTR/GLF motif, an indicator of LPAI. Also, the NA gene showed high homology to 

those belonging to AIV N2 subtype. This is the first study regarding the detection and identification of AIV H4 

subtypes from domestic ducks in Iran. It recommends a continuous monitoring of the avian influenza viruses in 

Iran in order to study the evolution and identify new strains with pandemic potential because such information will 

be helpful in controlling of the disease.  
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