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، ناشی از سندرم حاد تنفسی جدید 2019شیوع بیماری کروناویروس  

(، به یک بحران بهداشت جهانی در حال تکامل SARS-CoV-2کروناویروس )

است که به  کیاسپا نیپروتئ دیمسئول تول ،(S) کیاسپاتبدیل شده است. ژن 

ها شود. متصل شود و وارد آن یانسان یهاتا به سلول کندیکمک م روسیو

 روس،یانتقال و تیقابل یبر رو یقابل توجه راتیتأث توانندیژن م نیا یهاجهش

از تحقیق حاضر  هدف ها داشته باشند.واکسن یاثربخش نیو همچن یماریشدت ب

بوده  SARS-CoV-2آلوده به  بررسی میزان فراوانی جهش در بیماران بستری

بیمار مبتلا  70مقطعی است و بر روی  -تحقیق حاضر نوعی تحقیق توصیفی است.

انجام شد. استخراج  افضلی پور شهر کرمان،بستری در بیمارستان  19-به کووید

RNA  افراد مورد مطالعه و سپس سنتز  تنفسیاز نمونهcDNA  با استفاده از کیت

 پی سی ار سایبرگرین انجام پذیرفت. ، به روش ریل تایمشناسایی ویروسانجام شد. 

همچنین نمونه های کوید مثبت، به روش سنگر تعیین توالی شدند و فراوانی جهش 

شامل ، SARS-CoV-2مورد بررسی  نمونه های مثبتکلیه  در آن ها بررسی شد.

 بودجایگزین شده  Tبا  Cبودند و نوکلئوتید  Sاز ژن  24525جایگزینی در موقعیت 

جایگزینی اسید آمینه هیستیدین به تیروزین شده است. تحلیل توالی  که منجر به

باعث تغییر در سطح ها افزار آنلاین نشان داد که این جهشپروتئین با استفاده از نرم

-SARSبعدی پروتئین اسپایک در قادر به تغییر ساختار سهاسیدآمینه شده و 

CoV-2 .بعدی غییر در ساختار سههای با عدم توانایی ت چند جهش هر نبودند

دهند و با های مرتبط با سیستم ایمنی به واکنش نشان نمیها به گیرندهپروتئین

تواند به توسعه داروهای جدید برای مهار ویروس و های میوجود این بررسی جهش

 کمک کند. 19-کاهش عوارض بیماری کووید
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 مقدمه

 2019است که در سال  مسریبیماری  ،19کوید 

)بیماری   2019coronavirus diseaseشناسایی و نام آن از 

( گرفته شد. این بیماری توسط ویروس 2019کروناویروس 

2-CoV-SARS شود و به طور عمده با عفونت ریه ایجاد می

 .(1است )ها و سایر سیستم های بدن مربوط به تنفس مرتبط 

، خانواده Nidoviralesراستة از ها روسیکروناو

Coronaviridae زیرخانوادة ،Coronavirinae  که بوده

های کرونا به چهار جنس بسته به سروتیپ و ژنوتیپ ویروس

-α-coronavirus ،β :شوند و شاملتقسیم می

coronavirus،γ-coronavirus وδ-coronavirus  هستند

( متعلق به دو HCoVsهای انسانی ). کرونا ویروس(2, 3)

عمدتاً برای این شناخته شده  HCoVsمورد اول هستند.

دستگاه تنفسی فوقانی و تحتانی  هستند که باعث عفونت

علائم ممکن است شامل علائم مرتبط با سیستم  ولیشوند، می

در حال حاضر، خانواده  .(4) عصبی و گوارشی نیز باشد

ها، گونه نیگونه است. از ا نیشامل چند هاروسیکروناو

 توانندیها ماز آن یو برخ دهندیم تها عفونبه انسان یتعداد

مهم  یهابه وجود آورند. گونه یجد یهایماریب

عبارتند  ابندییها انتقال مبه انسان شتریکه ب هاروسیکروناو

، (SARS-CoV) دیحاد شد یکروناویروس سندروم تنفس از:

 دیحاد شد یسندروم تنفس یماریباعث بروز ب روسیو نیا که

(SARS در سال )یکروناویروس سندروم تنفس شد. 2003 

بار  نیاول یبرا روسیو نیا ، که(MERS-CoVفارس ) جیخل

سندروم  یماریشد. ب ییفارس شناسا جیدر خل 2012در سال 

مناطق جهان، به  ی( در برخMERSفارس ) جیخل یتنفس

 دیمنتشر شده است. کروناویروس جد انه،یمنطقه خاورم ژهیو

(SARS-CoV-2)،  شد و عامل  ییشناسا 2019در سال

به طور  19-دیکوو روسیاست. و 19-دیکوو یماریب یاصل

 وعیو منجر به ش گردیدگسترده در سراسر جهان منتشر 

 یرشته طولان کی ،. ژنوم کروناویروس(5شد ) یو پاندم یجهان

طول داشته  ،تیلوبایک 30تا به  تواندیاست که م دهیچیو پ

قرار گرفته است و توسط  دیژنوم درون نوکلئوکپس نیباشد. ا

                                                      
1 Spike protein 

ژنوم  مطالعه .(6شود )یمحافظت م ،دینوکلئوکپس نیپروتئ

پژوهشگران این به  تواندیآن م یتوال لیکروناویروس و تحل

را درک  روسیو لکردو عم اتیکمک کند تا خصوص عرصه

، SARS-CoV-2ژنوم کروناویروس  .داشته باشند یبهتر

 یهاژن یحاو و است دنوکلئوتی 30٬000حدود  یحاو

مختلف  یهانیپروتئ دیتول یبرا یمختلف است که کدگذار

 یکه کدگذار ی،ساختمان یها. ژندهندیرا انجام م روسیدر و

 نی، پروتئکایپاس نیمانند پروتئ یساختار یهانیپروتئ یبرا

 را دارند. دینوکلئوکپس نیو پروتئ کسیماتر نی، پروتئانولوپ

و  یکیژنت یهاتیکه نقش در کنترل فعال یمیتنظ یهاژن

که  ،هامیمربوط به آنز یهاژنو  را دارند هانیترجمه پروتئ

 روسیو ریتکث یندهایکه در فرآ ییهامیآنز یبرا یکدگذار

دیگری هم شناسایی  یهاژن .دهندینقش دارند را انجام م

در عملکرد  ی مهمهانیپروتئ یبرا یکدگذار وظیفه شده که

مهار و  یهاتیکه در فعال ییهامیآنز :دارند، مانند روسیو

ژن  ای Sژن . (7) ایفا می کنندنقش  زبانیم یمنیپاسخ ا رییتغ

 نیپروتئ نیا. است ،کیاسپا نیپروتئ دیمسئول تول ،1کایپاس

در ورود  یدیقرار دارد و نقش کل روسیو یسطح خارج یبر رو

پاسخ  جادیو ا زبانیاتصال به سلول م زبان،یبه سلول م روسیو

شکل منحصر به  روسیبه و ک،یپاس نیروتئپدارد.  یمنیا

 ها و داروها باشدواکسن یهدف برخ تواندیو م دهدیم یفرد

 درکمی توان ، در ژن های ویروس مطالعه جهش با .(8)

 ایکه آ کرد ینیبشیو پ کرد دایپ روسیو رییاز نحوه تغ یبهتر

 شود. لیتبد یدیجد یهابه گونه روسیممکن است و

و  گردیده لیمؤثرتر تسه یهاواکسن توسعه نیهمچن

شود بخشیده می را بهبود  یو درمان یبهداشت یهایاستراتژ

. بنابراین بررسی جهش در سطح تغییر اسیدآمینه و (9)

موجود  یهاجهش لیتحلو  پروتئین در نمونه های کوید مثبت

ها در جهت توسعه و بهبود واکسن 19-دیکوو روسیو Sدر ژن 

بسیار مفید بوده و  روسیو دیجد یهابا نسخه یسازگار یبرا

 دیجد یبا هدف توسعه داروها Sدر ژن  یهاجهش یررسب

شامل  19-دیکوو یماریو کاهش عوارض ب روسیمهار و یبرا

 دیجد یهاکه قادر به تعامل موثر با نسخه ییداروها یطراح
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د، می تواند جنبه های نوینی از تحقیق را نشان باشن روسیو

 دهد.

 روش کار

مقطعی است.  -توصیفی تحقیقی تحقیق حاضر نوع

 بیماران نفر از 70تعداد جامعه آماری این تحقیق شامل 

ها مثبت بوده و دارای علایم  است که تست کوید آن بزرگسالی

، کسلی، خستگی و بی تب بالینی حاد شامل: سرفه خشک،

سطح . کاهش اکسیژن بوده اند و حالی، سنگینی تنفس

درصد بود که این  90 کمتر از مارانیب یدر تمام ژنیاکس

بیماران از دو جنس زن و مرد در بخش بیماری های عفونی 

. رده بیمارستان افضلی پور شهر کرمان بستری شده بودند

سال و از هر دو جنس زن و مرد  70تا  18سنی بیماران از 

گیری، در این پژوهش برای تعیین نمونه از روش نمونهبود. 

هت تعیین حجم نمونه از ج گردید.تصادفی ساده استفاده 

به اینکه جامعه باتوجه فرمول کوکران استفاده شده است.

سال( در دوره  70-18در رده سنی مدنظر )بیمار  85 آماری

حجم نمونه با زمانی تحقیق در بیمارستان بستری بودند، 

 70آمد و بنابراین بیمار بدست  70درصد  5میزان خطای 

 خاب گردید.بیمار جهت انجام آزمایش ها انت

85 =N 

 5/0=p 5/0=q 96/1=z 05/0=d 
 

𝑛 =

𝑧2𝑝𝑞
𝑑2

1 +
1
𝑁
(
𝑧2𝑝𝑞
𝑑2

− 1)

=

(1.962) ∗ 0.5 ∗ 0.5
0.52

1 +
1
85

(
(1.962) ∗ 0.5 ∗ 0.5

0.12
− 1)

≈ 70 

قبل از اقدام به نمونه گیری، جهت انجام این تحقیق 

کد کمیته اخلاق زیست پزشکی به شماره 

IR.IAU.KERMAN.REC.1401.052  از کمیته اخلاق

 اخذ گردید. واحد کرماندانشگاه آزاد اسلامی 

 

 SARS-CoV-2شناسایی ویروس 

از نمونه های تنفسی گرفته شده از بیماران استخراج 

( طبق رانیا ،KPG-VDREKژنومی توسط کیت تجاری )

شناسایی و تشخیص ویروس  جهت دستورالعمل آن، انجام شد.

-KPGستفاده از کیت تجاری )از روش ریل تایم پی سی ار با ا

VDREK.یبه طور اختصاص تیک نیا ، ایران( استفاده شد 

 شده و قادر به یطراح روسیو ،ORF1ژن  صیتشخ یبرا

 باشد. یم تریل یلیبر م یکپ 5 صیتشخ

 SARS-CoV-2بررسی جهش در سویه های 

جهت بررسی موتاسیون یا جهش در ژنوم سویه های 

با توجه به بررسی مقالات  HOT SPOTکوید مثبت، نقاط 

 انتخاب گردید. Sمعتبر منتشر شده شناسایی گردید. لذا ژن 

با  23641تا  23274در بازه  SARS-CoV-2از  S ژن

شد.  ریژن تکث نیا یبرا ،(1خاص )جدول  مریاستفاده از پرا

شد و سپس با استفاده  استخراج یروسیو RNA، به این ترتیب

انجام  cDNAسنتز  ،پارس ژن ی کارمانیاتجار یهاتیاز ک

مستر با استفاده از  SARS-CoV-2 S و سپس ژن شد

برنامه تکثیر شد.  در دستگاه ترمال سایکلر ،میکس پی سی ار

 بیچرخه به ترت 40 قه،یدق 2، سانتی گراددرجه  94: ریتکث

 25، سانتی گراددرجه  58 ه،یثان 20، سانتی گراددرجه  94

به طول  PCR ری. با تکثهیثان 60د، سانتی گرادرجه  72و  هیثان

-SARS مخصوص ژن PCR محصول ،جفت بازی 389

CoV-2 S محصولسپس  .شد دییتأ PCR  توسط شرکت

Microsynth Seqlab تعیین  کیدر سوئد با استفاده از تکن

با  توالی یابی جیشد. نتا تعیین سکانس Sanger توالی سنگر

به ژن  UCSC Blatو  NCBI نیآنلا یاستفاده از نرم افزارها

 ی( همگام سازNC_045512v2:23274+23662مرجع )

و  سویه طبیعی یهانی( پروتئ3D) یسه بعد ریشدند. تصاو

، Swiss Model نیبا استفاده از نرم افزار آنلا جهش یافته

و با  UCSC Blatتوالی یابی با استفاده از  .گردید میترس

. ، انجام شد/https://genome.ucsc.eduاستفاده از تارنمای 

بازهایی در  .با قطعه اصلی آن سویه مقایسه گردید Blatنتایج 

دو رشته با هم یکسان نبودند و به عبارتی جایگزین شده اند، 

شناسایی گردید همچنین موقعیت جهش ها بدست آمد. در 

توالی هایی که تغییر باز وجود داشت آن توالی در برنامه 

Gene runner  برای تعیین تغییر اسید آمینه مورد بررسی

 (.10گرفت )قرار 

https://genome.ucsc.edu/
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جهت بررسی موتاسیون در نمونه های  Sتوالی ژن  -1جدول 

SARS-CoV-2 مثبت 

طول 

قطعه 

)bp( 
 ('3-'5) توالی

 نام

 ژن

389 
F: 

ACACTACTGATGCTGTCCGT 

R: 

ACCAAGTGACATAGTGTAGGCA 

S 

 

 نتایج

که در  یمثبت SARS-CoV-2 مارانیب قیتحق نیدر ا

را امضا  نامهتیشدند و فرم رضا یبستر پوریافضل مارستانیب

پژوهش اعلام  نیدر ا ینموده و موافقت خود را به همکار

 مارینمونه ب 70ها شامل نمودند، وارد مطالعه شدند. نمونه

 میتا لیبود که بر اساس تست ر SARS-CoV-2مبتلا به 

بود. رده  4/2مطالعه شدند. نسبت زنان به مردان  آریسیپ

 بود. 70تا  18آن ها از  یسن

 مثبت Sars cov-2جهش در نمونه های نتایج بررسی 

 19ویروس کوید  S(، توالی پروتئینی ژن 2در جدول )

طبیعی( و جهش یافته )موتان( نشان ) یوحشدر دو حالت 

داده شده است. اسید آمینه تغییر یافته با رنگ زرد مشخص 

گردیده شده است که اسید آمینه به رنگ زرد به اسید آمینه 

به رنگ قرمز جهش پیدا کرده است و جهش یافته محسوب 

 ی مورد بررسیهاروسیو کلیهنشان داد که می شود. یا فته ها 

SARS-CoV-2 از ژن  24525 تیعدر موقی نیگزیمل جاشا

S دیهستند که نوکلئوت C ا بT که منجر  شده است نیگزیجا

 Thyتیروزین  بههیستیدین  His نهیآم دیاس ینیگزیبه جا

(p. His23525Thy) .شده است 

 

 

 

 

 
 

در  19ویروس کوید  Sنمونه توالی پروتئینی ژن  -2جدول 

 طبیعی( و جهش یافته) یوحشدو حالت 
ژ

 S ن
 توالی اسید آمینه

W

ild 
 وحشی

TTDAVRDPQTLEILDITPCSFGGVS

VITPGTNTSNQVAVLYQDVNCTEVPV

AIHADQLTPTWRVYSTGSNVFQTRAG

CLIGAEHVNNSYECDIPIGAGICASYQT

QTNSPRRARSVASQSIIAYTMSLG 

M

utated 
جهش 

 یافته

TTDAVRDPQTLEILDITPCSFGGVS

VITPGTNTSNQVAVLYQDVNCTEVPV

AIHADQLTPTWRVYSTGSNVFQTRAG

CLIGAEYVNNSYECDIPIGAGICASYQT

QTNSPRRARSVASQSIIAYTMSLG 

 

-SARS-COVدر  S(، ساختار سه بعدی ژن 1شکل )

2 S  .در دو حالت وحشی و جهش یافته را نشان می دهد

مت پیکان نشان همان طور که در شکل مشخص شده و با علا

 چیه داده شده است با تغییر اسید آمینه در فرم جهش یافته،

، بر این علاوه تغییری در ساختار پروتئین ایجاد نشده است.

 SARS-CoV-2 روسیو S صامت در ژن ینیگزیجا نیچند

 ذکر شده است. (،3)در جدول  لیکه به تفص مشاهده گردید

، تغییر باز 23599در موقعیت به طور نمونه: در ردیف اول، 

 100تیمین به جای سیتوزین به صورت جهش صامت در 

درصد نمونه ها یافت شده است و در مورد ردیف آخر در 

، تغییر باز سیتوزین به جای گوانین به صورت 23655موقعیت 

 درصد نمونه ها یافت شده است. 11جهش صامت در 
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سه بعدی ژن  -1شکل  در  SARS-COV-2در  Sساختار 

دو حالت وحشی )سمت چپ( و جهش یافته )سمت راست(. 

نشان  Swiss Modelافزار با استفاده از نرم سه بعدی ریتصاو

سوم رییقادر به تغ ینیگزیداد که جا -SARSژن  یساختار 

CoV-2 اندنبوده. 

ها و درصد فراوانی آن ها در نمونه های جهش -3جدول 

SARS-COV-2 مثبت 

جهش موقعیت 

 و تغییر باز مربوطه
نوع 

 جهش

میزان 

درصد( ) یفراوان

 در کل نمونه ها

23599 T>G 100 جهش صامت 

23604 C>A 100 جهش صامت 

23427A>T 22 جهش صامت 

23442C>G 22 جهش صامت 

23473G>T 11 جهش صامت 

23476G>A 11 جهش صامت 

23466 T>A 11 جهش صامت 

23421 T>C 11 جهش صامت 

23479A>T 11 جهش صامت 

23480A>T 11 جهش صامت 

23494C>A 11 جهش صامت 

23391 T>G 11 جهش صامت 

23403 A>G 22 جهش صامت 

23430 C>T 22 جهش صامت 

23440 A>T 22 جهش صامت 

23441 G>C 22 جهش صامت 

23420 G>T 22 جهش صامت 

23371 T>C 11 جهش صامت 

23417 G>C 11 جهش صامت 

23487 T>G 11 جهش صامت 

23483 A>C 11 جهش صامت 

23484 A>T 11 جهش صامت 

23493 A<C 11 جهش صامت 

23520 C>T 11 جهش صامت 

23516 G>T 11 جهش صامت 

23546 T>A 11 جهش صامت 

23558 A>C 11 جهش صامت 

23563 T>G 11 جهش صامت 

23580 G>T 11 جهش صامت 

23569 T>G 11 جهش صامت 

23593 G>C 11 جهش صامت 

23628 G>T 11 جهش صامت 

23623 A>G 11 جهش صامت 

23617 T>C 11 جهش صامت 

23655 C>G 11 جهش صامت 
 

 بحث

2-CoV-SARS ،روسیکروناو یهاروسیاز و یکی 

 19-دیکوو یماریب یجهان وعیاست که منجر به ش دیجد

 یسازمان بهداشت جهان ذخیره یها. طبق داده(11) گردید

 نیشده ا دیی، تعداد موارد تا2023براساس آمار تا نوامبر 

 19-دیو کوو رسدیمورد م 752 ،052 ،772به تعداد  یماریب

 .(12است )شده  فوتمورد  278 ،985 ،6به  منجرتاکنون 

 SARS-CoV-2 روسیاز و ی، که ناش19-دیکوو روسیو

است را تجربه کرده  یمتعدد یهااست، در طول زمان جهش

 یدیجد یهاانتیوار جادیها باعث اجهش نیاز ا ی. برخ(13)

 ای یماریانتقال، شدت ب یاند که ممکن است بر روشده

 یهاانتیبگذارند. از جمله وار ریها تأثواکسن یاثربخش

. (14کرد )به آلفا، بتا، گاما و دلتا اشاره  توانیشناخته شده م

دارند و در  خاص خود را یهایژگیو هاانتیوار نیاز ا کیهر 

 روسیسرعت انتشار و شیموارد، ممکن است باعث افزا یبرخ

 یهاانتیآلفا، بتا، گاما و دلتا از جمله وار یهاانتیشوند. وار

هستند که باعث  SARS-CoV-2 روسیشناخته شده و

 ،(B.1.1.7آلفا ) انتیوار. شوندیم COVID-19 یماریب

شد.  ییدر انگلستان شناسا 2020بار در سپتامبر  نینخست

انتقال و احتمال بالاتر ابتلا به  تیقابل شیافزا لیآلفا به دل

بتا  انتیوار را جلب کرد. یادیتوجه ز د،یشد یماریب

(B.1.351)،  شد.  ییشناسا یجنوب یقایدر آفر 2020در مه

ها به کاهش اثر واکسن تواندیاست که م ییهاجهش یبتا دارا

 دارد. ییانتقال بالا تیقابل نیها منجر شود و همچنو درمان

شد.  ییشناسا لیدر برز 2020در نوامبر  ،(P.1گاما ) انتیوار
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به فرار از  تواندیخاص خود، م یهاجهش لیبه دل زیگاما ن

دلتا  انتیوار ها کمک کند.و کاهش اثر واکسن یمنیا ستمیس

(B.1.617.2)، ییدر هند شناسا 2020بار در اکتبر  نیخستن 

. (17-15) افتیشد و به سرعت در سراسر جهان گسترش 

بالا و شدت  اریانتقال بس تیقابل لیبه دل انتیوار نیا

در  را به وجود آورد. یادیز یهاینگران شتر،یب ییزایماریب

همه نشان داد که ، SARS-CoV-2ژن  یبررستحقیق حاضر، 

ی نیگزیشامل جا SARS-CoV-2 بررسی ی موردهاروسیو

 Tا ب C دیهستند که نوکلئوت Sاز ژن  24525 تیعدر موق

 His نهیآم دیاس ینیگزیکه منجر به جا شده است نیگزیجا

تیروزین شده  Thy (p. His23525Thy)به هیستیدین 

)مدل  نیافزار آنلابا استفاده از نرم نیپروتئ یتوال لیتحل است.

Swiss ساختار  رییها قادر به تغجهش نیکه ا( نشان داد

. از ستندین SARS-CoV-2در اسپایک  نیپروتئ یبعدسه

ها، با جهش نیباشد که ا نیرو، ممکن است فرض بر ا نیا

بر  یقابل توجه ریتأث نه،یآم یدهایدر اس راتییوجود تغ

 یبه معنا جهینت نینداشته باشند. ااسپایک  نیساختار پروتئ

 ستمیمرتبط با س یمنیا یهابر پاسخ هاجهش ریعدم تأث

به  یمنیا ستمیمرتبط با س یهارندهیگ رایاست، ز یمنیا

. به عبارت دهندیواکنش نشان م هانیپروتئ یبعدساختار سه

در  یچندان ریها احتمالاً تأثکه جهش رسدیبه نظر م گر،ید

نداشته و احتمالاً باعث فرار از  روسیبه و یمنیا یهاپاسخ

حال،  نی. با اشوندینم SARS-CoV-2توسط  یمنیا ستمیس

-SARSدر اسپایک  نیتوجه داشت که تعامل پروتئ دیبا

CoV-2 ممکن  یانسان یهاسلول یخود رو یهارندهیبا گ

 یهایبررس ازمندیموضوع ن نیو ا ردیقرار بگ ریاست تحت تأث

 ریتأث توانندیها مبه طور معمول، جهش. (18است ) شتریب

 یسلول یهارندهیبا گ یروسیو نیبر تعامل پروتئ یمیمستق

با  Swissدرست است که مدل  ن،یداشته باشند. همچن

ها را آن یبعدساختار سه ها،نیپروتئ یقبل یاستفاده از الگوها

اشتباهات  یروش ممکن است با برخ نیاما ا دهد،ینشان م

 طیشرا یطور مطلق برابه تواندیآن نم جیهمراه باشد و نتا

 نیپروتئ یبعدساختار سه یبررس ن،یصدق کند. بنابرا یواقع

اشعه  یستالوگرافیمانند کر ییهاکیبا استفاده از تکن کیاسپا

 یبررس تیها در واقعجهش ریاست تا تأث یضرور، (19) کسیا

تر و  قیتا به طور دق دهندیها به ما امکان مروش نیشود. ا

ها در از جهش یناش راتییو تغ نیبه ساختار پروتئ تریجزئ

 یمحاسبات یهاتمیاز الگور یکی Swissمدل  .میببر یآن پ

استفاده  هانیپروتئ یبعدساختار سه ینیبشیپ یاست که برا

و قدرتمند است، اما  دیمف تمیالگور نیکه ا ی. در حالشودیم

 Swiss. مدل .از اشتباهات مواجه شود یممکن است با برخ

 یبعدساختار سه ها،نیپروتئ یقبل یمعمولاً بر اساس الگوها

ممکن  ینیبشیپ نیموارد، ا ی. اما در برخکندیم ینیبشیرا پ

مطابقت نداشته باشد. به  نیپروتئ یاست با ساختار واقع

 یالگوها ،یستیو تنوع ز راتییتغ لیممکن است به دل ،یعبارت

ساختار  نیهمچن موارد قابل استفاده نباشند. یدر تمام یقبل

، دما، pHمانند  یطیعوامل مح ریتحت تأث هانیپروتئ یدبعسه

 یهاتمی. الگور(20) ردیگیقرار م رهیمحلول، و غ ،یونی یروین

را در نظر  راتیتأث نیمعمولاً ا Swissمانند  یمحاسبات

 طیدر شرا نیکه ساختار پروتئ کنندیو فرض م رندیگینم

تفاوت  تیممکن است با واقع نی. ادهندیاستاندارد را نشان م

ممکن است در  Swissموارد، مدل  یبعض در داشته باشد.

کوچک شکست بخورد و  یدیاس نویآم یهارهیجز اتیجزئ

اشتباهات  نینکند. ا ینیبشیرا به طور کامل پ قیساختار دق

 ینیپروتئ یهارشته یینما و کوچک ییبه خصوص در بزرگنما

حاصل کردن از  نانیاطم یبرا ،نیبنابرا ممکن است رخ دهند.

 یهااستفاده از روش ها،نیپروتئ یبعدصحت ساختار سه

 میکه به طور مستق کسیاشعه ا یستالوگرافیمانند کر یتجرب

نکته قابل  است. یضرور کند،یم نییرا تع نیساختار پروتئ

در است.  یمورد بررس یهامطالعه تعداد نمونه نیتوجه در ا

 تحقیق حاضر، باید گفت که در اینخصوص محدودیت های 

گرفت که بر اساس تعداد قرار  یمورد بررس ماریب 70مطالعه، 

. با بیماران بستری در دوره زمانی تحقیق حاضر انتخاب شد

در جوامع  دیبه طور شد 19-دیکوو یماریب نکهیتوجه به ا

اکثر افراد را آلوده کرده و در  باً یاست و تقر افتهی وعیش یانسان

نمونه  70 یبررس دهد،یمکرر رخ م یهاموارد عفونت یبرخ

نمونه گیری و جامعه مبتلادر  یهاتیمحدود لیبه دل ماریب

. اما نخواهد بوداز کل کشور  یقادر به درک جامعیک منطقه، 

 نییبا تع تواندیکوچک م یهاتیجمع یبررسدر عین حال، 

 یرفتارها یبررس یبرا یشتریب یهانقشه راه، به محققان داده

مطالعات  میارائه دهد و در ترس روسیدر برابر و یمنیا ستمیس

 Sدر ژن  یهاجهش یبررس بزرگتر کمک کند. یهابا اندازه
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و کاهش  روسیمهار و یبرا دیجد یبه توسعه داروها تواندیم

 یشامل طراح نیکمک کند. ا 19-دیکوو یماریعوارض ب

 دیجد یهااست که قادر به تعامل موثر با نسخه ییداروها

به  تواندیم Sها در ژن جهش یبررس نیز و باشند. روسیو

 19-دیکوو روسیبدن در برابر و یمنیدرک بهتر از پاسخ ا

 .(21کند )کمک 

 یریگجهینت

مشاهده شده  یهاکه جهش دهدینشان م قیتحق نیا 

 ینیگزیجا ژهی، به وSARS-CoV-2مثبت  یهادر نمونه

 ریی، منجر به تغSاز ژن  24525 تیدر موقع Tبا  C دینوکلئوت

( شده است. با نیروزیبه ت نیدیستی)از ه نهیآم دیدر سطح اس

 راتییتغ نیکه ا دهدینشان م نیپروتئ یتوال لیحال، تحل نیا

-SARSدر  کیاسپا نیپروتئ یبعدساختار سه رییقادر به تغ

CoV-2 نیگرفت که ا جهینت توانیم ن،ی. بنابراستندین 

داشته  روسیبر عملکرد و یخاص راتیها ممکن است تأثجهش

را به  کیاسپا نیکه ساختار پروتئ رسدیباشند، اما به نظر نم

 یهاجهش لی. تحلدقرار دهن ریتحت تأث یطور قابل توجه

 کندیکمک م محققینبه  19-دیکوو روسیو Sموجود در ژن 

 ی. بررسکنندرا بهتر درک  روسیو نیو تحولات ا راتییتا تغ

ممکن  روسیچگونه و نشان می دهد کهژن،  نیا یهاجهش

 نیاو لذا  شود لیتبد یدیجد یهاکند و به نسخه رییاست تغ

است.  یاتیح اریها بستوسعه و بهبود واکسن یاطلاعات برا

 نیشوند که بتوانند با ا یطراح یابه گونه دیها باواکسن

را فراهم کنند.  یمؤثر یمنیو همچنان ا ها سازگار شوندجهش

چگونه  روسیکه و کرد ینیبشیپ بتواناگر  گر،یبه عبارت د

که در برابر  یی طراحی نموداهواکسن میتوانیم کند،یم رییتغ

 شتریب وعیاز ش ب،یترت نیمقاوم باشند و به ا راتییتغ نیا

 .شود یریجلوگ یماریب
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Abstract 

The outbreak of the coronavirus disease 2019, caused by the novel severe acute respiratory syndrome 

coronavirus (SARS-CoV-2), has evolved into a global health crisis. The spike gene (S) is responsible for 

producing the spike protein, which helps the virus attach to and enter human cells. Mutations in this gene 

can have significant effects on the virus's transmissibility, disease severity, and the effectiveness of 

vaccines. The aim of the present study was to investigate the frequency of mutations in hospitalized patients 

infected with SARS-CoV-2. This study is descriptive cross-sectional research conducted on 70 COVID-19 

patients admitted to Afzalipour Hospital in Kerman city. RNA was extracted from the respiratory samples 

of the subjects, and then cDNA was synthesized using a kit. The identification of the virus was performed 

using Cyber Green real-time PCR. Additionally, positive COVID samples were sequenced using the Sanger 

method, and the frequency of mutations in them was examined. All positive samples analyzed for SARS-

CoV-2 included a substitution at position 24525 of the S gene, where nucleotide C was replaced by T, 

resulting in the substitution of the amino acid histidine with tyrosine. Protein sequence analysis using online 

software showed that these mutations caused changes in the amino acid level but were unable to alter the 

three-dimensional structure of the spike protein in SARS-CoV-2. Although mutations that do not affect the 

three-dimensional structure of proteins do not elicit a response from immune system-related receptors, 

examining these mutations could aid in the development of new drugs to inhibit the virus and reduce the 

complications of COVID-19. 

Keywords: COVID-19, spike gene, mutation. 
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