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 مقدمه

 هابرای توله به طور ویژهو خطرناك  یمسر هایییبیمار ها،امروزه یکی از تهدیدات مهم و زیان رسان صنعت پرورش یا نگهداری سگ
 Miranda) دگوینمی زیسگ ن یین ویروس اسهال و استفراغ پارووآبه  که اصطلاحاًاست   (Parvo)ییپاروو عفونتویروس یا وُپار نظیر

et al, 2016).  پس از ظهورCPV-2  های جدیدی پدید آمده و بسرعت جایگزین سویه اولیه ویروس ، سویه1980در اواسط دههCPV-

توسط یک جایگزینی اسید آمینه  CPV-2aاز  CPV-2bنامیده شدند، که در آن  CPV-2bو  CPV-2aهای جدید ژنشدند، این آنتی 2
(Asn  بهAsp در موقعیت )پروتئین  426VP2 شود متمایز می(Parrish et al, 1988) ژن جدید دیگر با ، یک نوع آنتی2000. در سال

باشد که در عرض چند سال، . جالب توجه می(Desario et al, 2005) ( در ایتالیا شناسایی شد426در موقعیت  Glu)درج  CPV-2cنام 
بهترین روش مقابله با پاروویروس، واکسیناسیون به موقع  شود. CPV-2bو  CPV-2aاین نوع جدید توانست در ایتالیا تا حدودی جانشین 

هفته بعد از  دوتا  داقلح باشد( و چه واکسن نخورده باشد چه واکسن خورده) گرید یهااز تمام سگ دیبا ماری. سگ بباشدیها متوله سگ
کند ها نیز بطور کامل مصونیت علیه بیماری ایجاد نمیاست که استفاده از واکسناین در حالی .(Miranda et al, 2016)باشد جدا  یبهبود

کند. بدیهی است بخش و یا گاهی مشاهده شده خطای واکسن یا درصد ابتلا به بیماری پس از واکسیناسیون بیش از انتظار بروز می
های ایران به ویژه درمورد پاروویروس به صورت ناشناخته و غیرقابل اثبات باقی مانده است. از طرفی ای از خطای واکسن در سگهعمد

( VP2) ویروس 2پپتیدهای نوکلئوتیدی متعدد و به تبع آن، تغییر آمینواسیدی در توالی پلیطی مطالعات متعدد به اثبات رسیده که تفاوت
این  (.Decaro et al, 2006) همچنین تعییر دامنه میزبان گردد عامل مهمی در تغییر افینیته ویروس و بیماریزایی آن وتواند پاروو می

در این ویروس و بررسی و مقایسه آن با توجه به زمان و مکان متفاوت پروتئینی موضوع اهمیت مطالعه مداوم و با دقت در ابعاد مولکولی و 
زای داخلی های بیماریپاروویروس پروتئینیایم تا با مقایسه این ناحیه مهم از ژنوم و مشخصات تحقیق بر آن شدهطلبد. لذا در این را می

گیرد، های واکسن موجود در دنیا که عموما توسط دامداران و دامپزشکان کشور مورد استفاده قرار میهای داخل کشور با سویهدر سگ
  های خارجی و داخلی و علت احتمالی خطای واکسن موجود را بررسی نماییم.ای بین پاروویروسسویهوجود یا عدم وجود اختلاف ژنتیکی و 

 مواد و روشها

شد. کل کشور به پنج نمونه مدفوع از هر سگ مشکوك به پاروویروس بر اساس علائم بالینی نمونه گیری انجام  206دست کم تعداد 
شماره گذاری شد. بدین  5شرق و مرکزی تقسیم و به ترتیب از یک تا -غرب، جنوب -شرق، جنوب-غرب، شمال-منطقه شامل: شمال

نمونه گیری بصورت سواب های استریل و یا  (.2 ترتیب در هر منطقه جغرافیایی دست کم از یک استان نمونه گیری انجام شد )شکل
آوری ابتدا در ظروف حاوی یخ خشک و یا ه ها پس از جمعاستریل انجام شد. نمون های آزمایشینمونه کامل بافت و نسوج مدفوع در لوله

منتقل شدند.  -70و پس از آن جهت نگهداری بلند مدت به فریزر  -20گراد نگهداری و در اولین فرصت به فریزر درجه سانتی 4یخچال 
در نهایت جهت آنالیزهای آماری تمامی رکوردهای ثبت و ضبط شده پس از اصلاح و مرتب سازی در نرم افزار اکسل جمع آوری شده تا 

مورد  QIAGENEها طی دستورکار مخصوص شرکت تمامی نمونهقرار گیرد.  SAS آماری فزارلازم، بصورت ورودی مورد نظر در نرم
طراحی شده )یک ناحیه  1قرار گرفتند. جهت تایید استخراج ژنوم مورد نظر، یک جفت پرایمر که با مشخصات جدول  DNAاستخراج 

ژنوم پارووریوس را تکثیر خواهد  3295تا  3136که از ناحیه باز شماره  VP2ها از ژن جفت بازی مقاوم و مشترك بین تمام سویه 160
 . (Nandi et al, 2009)فی و تکثیر تخصصی قرار گرفت و سپس سفارش داده شد نمود( انتخاب و مورد بررسی از لحاظ کی



 

 VP2بازی از  160( مشخصات مولکولی پرایمرهای رفت و برگشت برای تکثیر قطعه 1جدول  
 نام پرایمرها توالی پرایمرها مشخصات مولکولی پرایمرها

(20 mer, position 3136 to 3155) 5’-CATTGGGCTTACCACCATTT-3’ pCPV-RT (Frw) 

(20 mer, position 3276 to 3295) 5’-CCAACCTCAGCTGGTCTCAT-3’ pCPV-RT (Rvs) 

ناحیه کد کننده آنتی  . (Decaro et al, 2010) انجام انجام گرفت 2006ها به روش ابداعی دکارو و همکاران در سال تعیین سویه ویروس
با پرایمرهای طارحی شده ذیل  PCRکیلوباز بود بوسیله روش  2200ژنیک ویروس که مربوط به کپسید پروتئینی ویروس به طول حدود 

آغازگرهای بررسی شد.  GelDocت گرفته و نتایج توسط دستگاه درصد الکتروفورز صور 0.8تکثیر شده و سپس جهت تایید روی ژل آگارز 
-’5با توالی:  CPV2161Fاز پرایمر رفت  VP2جهت تکثیر ژن طراحی شد  Primer3plusافزار اختصاصی با استفاده از نرم

TTGGCGTTACTCACAAAGACGTGC-3’ و برگشت CPV4823R  :5با توالی’- 

ACCAACCACCCACACCATAACAAC -3’ .مینوژ یهاداده مرکزاز  دهستفاا با نظر ردموژن  سکانس استفاده شد Gen Bank 
ایالت پولیا کشور  Zooprofilattico Sperimentaleها بهمراه پرایمرهای مورد نظر به انستیتو شد. نمونه شناسایی Pubmed هپایگادر 

مورد اصلاح همردیفی و انطباق قرار  BioEdit Version 7.1افزار بوسیله نرمهای دریافت شده فرستاده شد. توالی یابییجهت توالایتالیا 
گرفت تا در نهایت برای هر نمونه توالی کامل ناحیه مورد نظر آماده استفاده در مراحل بعدی انطباق، فیلوژنی و تعیین موتاسیون گشت. 

به ساختمان اول ترجمه شده و تحت  BioEditشاهد با استفاده از نرم افزار  یهادر کنار سکانسVP2  بدست آمده ژن یهاسکانس
در انتها با تجزیه و تحلیل نتایج بدست آمده به بررسی ساختار پروتئینی قطعات مورد نظر و مقایسه  .گرفتندقرار  ونیموتاس لیو تحل یابیارز

لیل دلایل احتمالی شکستن واکسن پاروویروس در کشور، به یک جمع های خارجی و واکسن نمودیم تا بتوانیم علاوه بر تحآن با سویه
تواند تغییر الگوی ها که میهای ژنتیکی و پروتئینی احتمالی آنهای در حال گردش این ویروس و تفاوتبندی کلی در مورد سویه

 برسیم.پاتوژنسیتی و بیماری زایی را در طیف وسیعی از حیوانات گوشتخوار داخل کشور موجب گردد 

 نتایج و بحث

های مشکوك و سپس تعداد بیماران قطعی با ماه( که نمونه گیری از سطح کشور انجام شد میزان کیس 10در بازه زمانی مشخص )
نمونه مشکوك به عفونت پاوویی با  203نمونه  212های تشخیصی مذکور در قسمت مواد و روشها به شرح زیر برآورد شد: از کل روش

قرار گرفت که نشان داد در  PCRعلائم تب، بی حالی، اسهال، اسهال خونی و استفراغ بطور صحیح و بدون خطا مورد بررسی به روش 
های مورد بررسی را توزیع فراوانی علائم کلینیکال در نمونه 4جدول وك به طور قطعی بیمار بودند. های مشکقلاده از سگ 49آن زمان 
 Carman) باشددهد. بیشترین علامت مربوط به اسهال بوده چرا که این اتفاق مهمترین عامل احتمالی درگیری پاروویروس مینشان می

et al, 1985) شمال1ح از کل کشور به تفکیک پنج منطقه مختلف با مختصات جغرافیایی نمونه اخذ شده صحی 203. در مجموع از )-
نمونه  15نمونه مشکوك از شهرهای منطقه یک شامل  42شرق؛ تعداد -( جنوب5غرب و -( جنوب4شرق، -( شمال3( مرکز، 2غرب، 
عدد  2و  2یماران قطعی به ترتیب چهار، یک،نمونه ارومیه، شش نمونه زنجان و هفت نمونه کرمانشاه جمع آوری شد که تعداد ب 14تبریز، 

( و اصفهان 1-7(، قم )7-19(، تهران )7-24مثبت قطعی( به ترتیب کرج )-ها )مشکوكدر کرمانشاه گزارش شد. از منطقه دوم تعداد کیس
های مشکوك و قطعی به هگیری از شهرهای گرگان، مشهد و سبزوار انجام شده بود تعداد نمون( بود. در منطقه سوم نیز که نمونه9-3)

های ( تعداد کیس3-12( و شیراز)7-27( گزارش شد. از منطقه چهارم شهرهای اهواز )2-9( و سبزوار )3-13(، مشهد )2-11ترتیب گرگان )
کیس  13مثبت قطعی و زاهدان  3کیس مشکوك و  19(. و در نهایت در منطقه پنجم کرمان ج-1مشکوك و مثبت قطعی بود )شکل 

کیس مثبت قطعی را به خود اختصاص دادند. با توجه به نتایج بدست آمده میانگین نرخ شیوع پاروویروس در کشور در سال  3ا مشکوك ب
درصد گزارش شده بود  16درصد برآورد شد. این در حالیست که در تنها مطالعه موردی قبلی در ایران این نرخ حدود  24حدود  1397-98

(Mosalanezhad et al. 2008)توان هیچ اختلاف معنی داری را در المللی قبلی متوجه خواهیم شد که نمی. با مطالعه نتایج متعدد بین
مورد میزان شیوع این ویروس در نظر داشت چرا که همواره این نرخ بسته به زمان و موقعیت جغرافیای مناطق تحت مطالعه واریانس 



 

 23. نرخ شیوع به تفکیک جنسیت به ترتیب در نرها حدود (Qi et al, 2020)بوده است درصد متغییر  90تا  10بسیار بالایی داشته و از 
تصادفی از هردو جنس اختلاف قابل گیری درصد برآورد گردید و همین انتظار میرفت که با توجه به نمونه 25ها حدود درصد و در ماده

-1توجهی بین جنس نر و ماده در مواجهه با این بیماری وجود نداشته باشد که در اکثر مطالعات قبلی نیز نتایج مشابه بوده است )شکل 
برداری در این جنس نمونه؛ اما با اینحال در برخی مطالعات نرخ بیماری در نرها بیشتر گزارش شده که تحت تاثیر میزان بیشتر فراوانی (الف

درصد، شش ماهه تا یکساله  39های سنی زیر شش ماه حدود . همچنین به تفکیک سن نرخ شیوع در رده(Qi et al, 2020) بوده است
(. این تفاوت نرخ مثبت پاروویروس در سنین ب-1درصد بود )شکل  5درصد و بیش از دوسال کمتر از  8درصد، یک تا دو ساله حدود  22

تواند مربوط به ضعف سیستم ایمنی در سنین زیر شش ماه و همچنین مقاومت کمتر در مطالعات قبلی نیز به اثبات رسیده است که می
. بیشترین نرخ شیوع مربوط به شهر تهران (Cavalli et al, 2014) های بزرگتر باشداکتسابی ناشی از تکرار واکسن و ایمنی بیشتر سگ

ترین میانگین نرخ شیوع با توجه به هر منطقه درصد( گزارش شده. بالاترین و پایین14رخ شیوع مربوط به شهر قم )درصد( و کمترین ن 37)
درصد، منطقه  22درصد بود. به همین نحو میانگین نرخ شیوع در منطقه اول  21درصد و منطقه سوم  30به ترتیب مربوط به منطقه دو با 

درصد برآورد شد مهمترین علت احتمالی تفاوت نرخ شیوع متاثر از جمعیت نمونه گیری و همچنین  22درصد و منطقه پنجم نیز  26چهارم 
فرضیه نیز مطرح است که نرخ بالای نگهداری  های دامپزشکی در شهرهای کلانی مانند تهران است. حتی اینمراجعه بیشتر به کلینیک
 کند.کان افزایش انتقال و شیوع این ویروس را فراهم میها با یکدیگر در شهرهای بزرگتر امو مراجعه و مواجهه سگ

   

 
 ها و سگهای مورد آزمایش( نمودارهای محاسباتی درصد و فراوانی نمونه1شکل 

های مورد مطالعه در پنج منطقه ( نمودار فراوانی سگالف

به تفکیک جنسیت ستونهای نارنجی رنگ جنس ماده و 

 دهندستونهای آبی جنس نر را نشان می

های مختلف سنی به تفکیک هر ها در دسته( نمودار فراوانی سگب

 منطقه

 آوری شده از مناطق پنجگانههای جمعهای مثبت قطعی نسبت به کل نمونه( نمودار فراوانی و درصد نمونهج



 

ها بود که بیشترین تعداد و شدیدترین علائم های مورد مطالعه ما دامنه سنی سگتنها منبع موثر احتمالی در میزان و شدت بیماری در سگ
(. در اکثر مطالعات گذشته همانند این نتیجه گزارش شده و به اثبات رسیده است که P>0.01های زیر شش ماه بود )مربوط به سگ
 Houston et) است های زیر شش ماه نسبت به این بیماری بیشتر و آثار آن روی این سنین به مراتب شدیدتر و کشنده ترحساسیت توله

al, 1996) در مورد عوامل دیگر نظیر نژاد، منطقه نمونه برداری، جنس و فصل نمونه برداری اختلاف معناداری بین سطوح مختلف .
 Qi et) ال افزایش شیوع بیماری بیشتر استمشاهده نشد. این درحالیست که در برخی مطالعات اشاره شده که فصول بهار و پاییز احتم

al, 2020).  نتایجRT-PCR 2ها با سویه مشخص کرد که تمامی نمونهa اند. این در حالیست که در چند مطالعه موردی در درگیر بوده
 ,Dastmalchi et al)های متفاوتی شناسایی و گزارش شده است های مختلف با نسبتشهرهای ارومیه، اهواز، شیراز و تهران سویه

در استرالیا  CPV-2cهای مختلفی از حضور . شبیه به این نتیجه در کشورهای دیگر نیز مشاهده شده؛ بعنوان مثال با وجود گزارش(2017
ای از حضور سال اخیر پرداخته هیچگونه نمونه 9های مختلف پاروویروس در یک مطالعه جامع در این کشور که به بررسی شیوع سویه

به  2011به تدریج گزارش شده و از سال  CPV-2a. جالب اینجاست که وقوع (Mohyedini et al, 2013) را مشاهده نکردند 2cسویه 
در  %5/98بصورت غالب در نیوزیلند و با شیوع  CPV-2a(. سویه Maya et al. 2013عنوان سویه اصلی در اروگوئه افزایش یافته است )

با فراوانی  CPV-2aترین سویه بود که بدنبال آن غالب  CPV-2b( بوده . در ژاپن %5/1با نسبت کوچک ) CPV-2کنار سویه اصلی 
در چین و  .(Lin et al. 2014)با نرخ مشابهی گزارش شد  CPV-2bو  CPV-2aکمتری انجام شد. در تایوان گردش یا انتشار همزمان 

 .Geng et alدر شمال شرقی چین مشخص شده ) CPV-2cو اخیراً انتشار  CPV-2bسویه غالبی بود و به دنبال آن  CPV-2aکره 

-CPVی اخیر (. در حالیکه در مطالعهNandi et al., 2010مشخص شده است ) CPV-2a(. در هندوستان هر سه سویه و با غلبه 2015

2c  شناسایی نشده است. غلبهCPV-2a  در کشورهای اروپایی بلغارستان(Filipov et al., 2011) ، ایتالیا، انگلستان، اسپانیا، آلمان ،
 CPV-2c. در پرتغال سویه (Decaro et al. 2007)گزارش شده است  CPV-2bو  CPV- 2cفرانسه، بلژیک و مجارستان و پس از آن 

های محدودی ا، گزارش(. در آفریقMiranda et al. 2016با نسبت کمتری گزارش شدند ) CPV-2aو  CPV-2bغالب بود و پس از آن 
 Dogonyaro)در آفریقای جنوبی و نامیبیا شناسایی شدند  CPV-2bو  CPV-2aدر این قاره وجود دارد، بطوریکه  CPVدرباره توزیع نوع 

et al. 2013; Steinel et al. 1998 و )CPV-2a  تنها در نیجریه گزارش شده است(Dogonyaro et al. 2013)ع .  با توجه به این موضو
های ای در زمینه شیوع و ژنوتایپینگ این ویروس وجود نداشته است و از طرفی نرخ جایگزینی سویهکه در کشور ما مطالعات جامع و گسترده

های ایران ای از همترازی و انطباق توالیبررسی مقایسه .آیدمختلف با توجه به زمان و مکان بسیار متنوع است به نظر می
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)  های گزارش شده در بانک ژن نشان داد. با این را با اکثر توالی %99 -98یک شباهت

پس از همردیفی اسر جهان، نشان دادند. های گزارش شده در سرترا در سطح اسید آمینه با اکثر توالی %100 – 99ها شباهت حال، توالی
اصلی  CPV-2و  CPV-2a، سویه CPV-2های مختلف شامل سویه اصلی های سویههای آماده شده ایرانی نسبت به توالیو انطباق توالی

مشخص شده است. در بررسی اولیه نقاط مهم تیپیک که در مطالعات ابتدایی  VP2های ایرانی روی ناحیه نقاط مشترك و متفاوت سویه
)آمینواسید  A3045Tبه ترتیب در توالی  VP2گذشته اختلافات آمینواسیدی و تمایزات زیرگروهی را عامل شده در نواحی نوکلئوتیدی ژن 

87 ،)T3088C  (، 101)آمینواسیدC3685G  (، 300)آمینواسیدG3699T 4062(، 305د )آمینواسیA  4449( و 426)آمینواسیدT  آمینواسید(
 2000های ایران مشاهده نشد. یک جهش دیگر که از سال ( مطابق با سکانس رفرنس بود و هیچ تفاوتی در این نواحی در بین نمونه555

را  New CPV-2bو  New CPV-2aبا جابجایی سرین به آلانین اتفاق افتاد نامگذاری جدید  VP2قطعه  297به بعد در دنباله شماره 
( اما در اکثر مقالات به ذکر S297Aگیرند )ها در این دسته قرار میدرصد این سویه 90برای این دو سویه ایجاد کرد که امروزه بیش از 

 2aهای ایرانی در قالب این سویه قرار گرفته و از نوع جدید . تمامی نمونهشودبرای این دو سویه پرداخته نمی "جدید"یا واژه  newنام 
گردند. نکته جالب توجه این است که در برخی نقاط دیگر کشور جانشینی نوکلئوتیدی مختلفی رخ داده است که با هیچ یک از تلقی می

های ایرانی معرفی نمود و حتی برخی دیگر ها را بعنوان مارکر سویههای خارجی تطابق نداشت و به نوعی میتوان برخی از آندیگر سویه
 ها خواهند بود. ای آنای به خوبی بیانگر نرخ بالای جهش در این ویروس و تمایز منطقهبا توجه به اشتراك منطقه

 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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