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 چکیده

تواند منجر به ضروری است. این ویروس می Bویروس هپاتیت عملكرد آن حضور دار ناقصی است که برای  RNA دلتا، ویروسویروس هپاتیت 

در اهداکنندگان  HDVاند. میزان شیوع عفونت شاخه طبقه بندی شده 8ژنوتیپ و  7به  HDVهای بیماری کبدی حاد و مزمن شود. سویه

مثبت  HBsAgجدا شده از بیماران  ویروس هپاتیت دلتایتیک درصد متفاوت است. هدف از این مطالعه مقایسه فیلوژن 10تا  4/2خون ایران از 

ز سازمان انتقال خون شهرستان ، اBنمونه سرمی از افراد مبتلا به هپاتیت  350باشد. در این مطالعه شهرستان شهرکرد با سایر نقاط دنیا می

. گردیداستخراج  ، ایرانساخت شرکت سیناژن  RNX Plusبا استفاده از کیت ویروس هپاتیت دلتا RNAدر این تحقیق  رد تهیه شد.شهرک

 PCRنمونه های مثبت با استفاده از کیت تخلیص  ، آلمان1ساخت شرکت بایونر RT PreMix با استفاده از کیت cDNAپس از ساخت 

نمونه  2. سپس کره ارسال گردیدند 3جفت بازی به شرکت ماکروژن 421آلمان تخلیص شدند و جهت تعیین توالی قطعه  2ساخت شرکت راچ

مقایسه و بعد از تعیین میزان مشابهت،  NCBIبا توالی های ثبت شده این ژن در بانک ژنی  4از نرم افزارکلستال ایكسمثبت مورد نظر با استفاده 

توالی از ایزوله  15ایزوله های ایرانی در این مطالعه با  HDVAg. توالی ترسیم گردید  5درخت فیلوژنی حاصله به کمک نرم افزار ان جی پلات

ی هاهای این ویروس از کشوردرصد قرابت با توالی 1/99-7/99نمونه های مورد مطالعه دارای از کشورهای مختلف مقایسه شد.  HDVهای 

 د.قرار دا HDVویروس  IIی ژنوتیپ ها را در شاخهتوان این ویروس( بودند. بر پایه مطالعات قبلی میجنوب شرقی آسیا )چین و تایوان

 ویروس هپاتیت دلتا.ویروس، قرابت فیلوژنتیک،  IIژنوتیپ  کلمات کلیدی:

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                      
1 - Bioneer 

2 - Roche 

3- Macrogen 

4 - Clustal X 
5 - Njplot 
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 مقدمه

در سراسر دنیا وجود دارد اما آمار دقیقی از  HDV6عفونت با 

شیوع و بروز آن در دسترس نیست که این امر ناشی از آمار 

سراسر (. در 1-3باشد )نادرست و یا با تاخیر در ارائه آماده می

 دلتا باشند.  ویروسآلوده می HDVمیلیون نفر به  15دنیا 

 کپی 70 و RNA ژنوم یک نانومتر شامل 36 به قطر هپاتیت

( هپاتیت دلتا ژن آنتی) ویروسی نوکلئوکپسید پروتئین از

 HBV7 کمكی سطحیهای ژن آنتی توسط که. باشدمی

 انسانی پاتوژن ترینکوچک عنوان شوند و بهمی پوشیده

 B ویروس هپاتیت(. پوشش پروتئینی 4باشد )می معروف

ضروری است. برای  Dویروس هپاتیتبرای ایجاد عفونت زایی 

و  Pre-S1های بیان ژن HDVایجاد عفونت توسط ویروس 

Pre-S2  ویروس هپاتیتB باشد زیرا این ضروری می

های مختلف را تحت شرایط ویروس، هپادنا ویروس

کمكی استفاده کرده و در هر مورد،  آزمایشگاهی به عنوان

های فیزیكی و آنتی ژنی از دارای مشخصه HDVروکش 

درسرتاسر  Dهپاتیت  ویروس(. 4باشد )ویروس کمكی می

شود ولی بیشترین میزان شیوع آن در میان جهان یافت می

های متعدد داشتند و افرادی یوزها، افرادی که ترانسفییایتالیا

اند گزارش گردیده است. ها بودها آنکه در تماس نزدیک ب

باشد. این دوره در هفته متغیر می 12تا  2دوره نهفتگی از 

شوند نسبت به افراد که با عامل دلتا آلوده می HBVحاملین 

آلوده  دلتاو  HBVزمان با هر دو عامل حساسی که هم

توان از گردند کوتاه تر است. عفونت با عامل دلتا را میمی

ضد دلتا طی مرحله حاد و یا مزمن  IgMاسایی طریق شن

بیماری تشخیص داد. افرادی که در عفونت با عامل دلتا بهبود 

 باشندمصون می HBVدر برخورد با این عامل یا  ندیابمی

توزیع جهانی دارد. اما دو الگوی  HDVآلودگی به  (.5)

اپیدمیولوژیک برای آن وجود دارد. در کشور های مدیترانه ای 

اندمیک می باشد  Bدر افراد مبتلا به هپاتیت  HDVفونت ع

                                                      
6 - Hepatitis Delta Virus 

وستی منتقل می شود. در مناطق غیر و عمدتا از طریق غیر پ

 HDVاندمیک، ایالات متحده و اروپای شمالی، عفونت 

ورده های خونی، ر معرض خون و فرآمنحصر به افراد د

معتادین به مواد مخدر و مبتلایان به هموفیلی است. در 

 ویروس(. 6رو به کاهش است ) HDVهانی عفونت مقیاس ج

باشد. بر اساس می یپو هفت ژنوتا یپسروتا یک یدارادلتا 

هستند،  ینفراوان تر  IIIو I, IIهای یپژنوتا یاییجغراف یعتوز

در  یشترو ب یجنوب یكایمرآدر  III یپکه ژنوتا یبترت ینبد

های یماریدارد و موجب ب یوعکشور ونزوئلا ش یوپكا یانبوم

 یپ در منطقه سفلایژنوتا ینگردد. هممی یکبد یدشد

کند که می یجادآمازون را ا یاهتب س یماریرودخانه آمازون ب

 II یپباشد. ژنوتمی یروسو ینا وخیم از یتنوع هپات یک

 یماریکندتر و ب یریبا س یشرق یایدر آس یشتردلتا ب یروسو

در اروپا و  I یپکند و ژنوتمی یدسبک تر را تول یتا حدود

شده غالبا برق  یدتول بیماریاست که  یعشا یشمال یكایامر

(. 7) شودرا موجب می یعسر یربا س یشروندهپ یروزس یاآسا و 

باشد و بیماران با در ایران اندمیک می HDVجا که از آن

در خطر پیشرفت به سمت نارسایی  HDVعفونت مزمن 

که آماری از شیوع چنین از آنجا (. هم8،3) کبدی قرار دارند

HDV  در شهرستان شهرکرد موجود نیست بر آن شدیم تا

 این تحقیق را در این شهرستان انجام دهیم.

 مواد و روش ها

میلی لیتر( از افراد مبتلا به  3نمونه سرمی )در حجم حدود  350تعداد 

( که قبلا آلودگی آن به دو روش سرمی الایزا و HBs Ag) Bهپاتیت 

یید شده بود از سازمان انتقال خون شهرستان شهرکرد وسترن بلات تأ

درجه سانتی گراد نگهداری  -70تهیه و تا زمان انجام آزمایش در فریزر

دار است   RNAیک ویروس Dویروس هپاتیت شد. با توجه به این که 

های سرم مورد مطالعه از کیت استخراج از نمونه RNAجهت استخراج 

RNA (RNX-PLUSساخت شرکت س ) یناژن ایران طبق روش

استخراج شده )با انجام  RNAپروتكل استفاده شد. بعد از کیفیت سنجی 

7- Hepatitis B Virus 
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آماده شده جهت ساخت های  RNAدرصد(،  1الكتروفورز در ژل آگاروز 

cDNA .مورد استفاده قرار گرفت 

)ساخت شرکت بایونر، آلمان(  RT PreMixاز کیت  cDNAجهت ساخت 

استفاده شد. سپس جهت انجام آزمایش طبق دستورالعمل کیت مربوطه 

PCR واکنش ،PCR  میكرولیتر بافر  5میكرولیتر واجد  50در حجمPCR 

10X  ،2/0  ،میكرومول  200میلی مول منیزیم کلریدdNTP Mix ،1 

میكرولیتر  3((، 1ها )نشان داده شده در جدول )میكرولیتر از زوج پرایمر

یمراز )سیناژن، ایران( تنظیم پل Taq DNAواحد آنزیم  1و  cDNAنمونه 

درصد آگارز استفاده شد در  5/1از ژل  PCRگردید. جهت ارزیابی محصول 

( مورد بررسی UVپایان ژل حاصله با دستگاه تصویر بردار از ژل )با تابش نور 

 (.9قرار گرفت و نتیجه حاصله روی کاغذ حرارتی ثبت گردید )

 

 های مورد استفاده: توالی پرایمر1جدول

 ژن توالی پرایمر اندازه محصول

421 
5´-TGCCATGCCGACCCGAAGAGGAA-3´ HDV F 

5´ - GGAGAGACGGGATCACCGAAGAAGGAAGGC-3´ HDV R 

 

 PCRنمونه مثبت در آزمایش  2مربوط به  PCRمحصول 

جفت  421تخلیص و جهت تعیین توالی نوکلئوتیدی قطعه 

ننده آنتی ژن ) مربوط به ژن کد ک PCRبازی تكثیر یافته در 

به شرکت ماکروژن کره ارسال گردید.  HDV دلتا ویروس 

نمونه مورد نظر با استفاده از نرم افزار  2توالی تعیین شده از 

های ثبت شده این ژن در بانک ژنی کلستال ایكس با توالی

NCBI (JF694493-Iran, AF425644-Taiwan, 

U25667-China, AF309420-Japan, 

AJ309880-Russia, U81989-Ethiopia, 

U81988-Somalia, JX888135-Luxembourg, 

AB037949-Venezuela, KC590319-Brazil, 

                                                      
8 -Bio Edit 

L22065-South America, AF247965-Sweden, 

HF679406-France, M55042-Netherland, 

AF008420-USA  مقایسه و بعد از تعیین میزان )

نی حاصله به (، درخت فیلوژ8مشابهت ) با نرم افزار بیو ادیت

 ان جی پلات ترسیم گردید.  کمک نرم افزار

 نتایج

 57/0نمونه ) 2نمونه سرم مورد مطالعه در  350از مجموع 

 RT-PCRدر روش  HDVدرصد( آلودگی با ویروس 

مربوط به  PCRمشاهده  شد که ژل حاصل از آلودگی 

 ( نشان داده شده است:1های مثبت شده در تصویر )نمونه
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 مثبت HBs Agجدا شده از موارد  .PCR HDV: ژل حاصل از 1شكل

 یجهت تعیین توال PCRنمونه مثبت شده در آزمایش  2

ها با نوکلئوتیدی انتخاب و تعیین توالی شده در آن

مقایسه  NCBI های ثبت شده این ژن در بانک ژنی سكانس

وتیدی تعیین شده در این گردید. میزان مشابهت توالی نوکلئ

 ( آورده شده است:2ها در جدول )مطالعه با سایر کشور

 از نمونه های مورد مطالعه با یكدیگر و با توالی های همسنگ موجود در بانک ژن جهانی HDVمقایسه درصد همسانی توالی نوکلئوتیدی  :2جدول 
AF008420-USA M55042-Netherland HF679406-France AF247965-Sweden L22065-South America KC590319-Brazil AB037949-Venezuela JX888135-Luxembourg U81988-Somalia U81989-Ethiopia AJ309880-Russia AF309420-Japan U25667-China AF425644-Taiwan JF694493-Iran Sample 2 Sample 1 Seq 

929/0  93/0  931/0  931/0  939/0  94/0  942/0  948/0  95/0  952/0  964/0  969/0  975/0  971/0  991/0  99/0  ID Sample 1 

                  

93/0  931/0  936/0  936/0  94/0  941/0  945/0  949/0  951/0  956/0  965/0  97/0  991/0  9/0  997/0  ID 99/0  Sample 2 

927/0  93/0  93/0  93/0  938/0  94/0  94/0  95/0  951/0  953/0  963/0  968/0  982/0  981/0  ID 997/0  991/0  JF694493-Iran 

924/0  926/0  929/0  938/0  96/0  945/0  958/0  962/0  97/0  972/0  972/0  998/0  1 ID 981/0  9/0  971/0  AF425644-Taiwan 

922/0  925/0  927/0  939/0  962/0  946/0  956/0  965/0  972/0  971/0  97/0  996/0  ID 1 982/0  991/0  975/0  U25667-China 

924/0  928/0  928/0  94/0  961/0  948/0  95/0  96/0  968/0  964/0  961/0  ID 996/0  998/0  968/0  97/0  969/0  AF309420-Japan 

936/0  927/0  692/0  938/0  958/0  945/0  948/0  952/0  948/0  958/0  ID 961/0  97/0  972/0  963/0  965/0  964/0  AJ309880-Russia 
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932/0  921/0  921/0  936/0  954/0  944/0  944/0  951/0  94/0  ID 958/0  964/0  971/0  972/0  953/0  956/0  952/0  U81989-Ethiopia 

936/0  92/0  92/0  932/0  95/0  938/0  942/0  948/0  ID 94/0  948/0  968/0  972/0  97/0  951/0  951/0  95/0  U81988-Somalia 

928/0  919/0  912/0  94/0  948/0  932/0  938/0  ID 948/0  951/0  952/0  96/0  965/0  962/0  95/0  949/0  948/0  JX888135-Luxembourg 

921/0  901/0  908/0  928/0  94/0  929/0  ID 938/0  942/0  944/0  948/0  95/0  956/0  958/0  94/0  945/0  942/0  AB037949-Venezuela 

92/0  897/0  899/0  92/0  935/0  ID 929/0  932/0  938/0  944/0  945/0  948/0  946/0  945/0  94/0  941/0  94/0  KC590319-Brazil 

904/0  908/0  91/0  924/0  ID 935/0  94/0  948/0  95/0  954/0  958/0  961/0  962/0  96/0  938/0  94/0  939/0  L22065-South America 

921/0  913/0  921/0  ID 924/0  92/0  892/0  94/0  932/0  93/0  938/0  94/0  939/0  938/0  93/0  936/0  931/0  AF247965-Sweden 

928/0  921/0  ID 921/0  91/0  899/0  908/0  912/0  92/0  921/0  692/0  928/0  927/0  929/0  93/0  936/0  931/0  HF679406-France 

914/0  ID 921/0  913/0  908/0  897/0  901/0  919/0  92/0  921/0  927/0  928/0  925/0  926/0  93/0  931/0  93/0  M55042-Netherland 

ID 914/0  928/0  921/0  904/0  92/0  192/0  928/0  936/0  932/0  936/0  924/0  922/0  924/0  927/0  93/0  929/0  AF008420-USA 

 

 2مان گونه که مشهود است، میزان تفاوت ژنتیكی بین ه

 HDVهای ثبت شده ویروس نمونه مورد مطالعه با سكانس

درصد بود که در این  3/0-1/7ها و ایران بین از سایر کشور

كی بین سكانس تعیین شده در این میان بیشترین قرابت ژنتی

درصد  7/99با   (JF694493-Iranمطالعه با نمونه ایران )

درصد  1/99( با U25667-Chinaقرابت و نمونه چین )

قرابت و کمترین مشابهت بین توالی تعیین شده با کشور 

درصد قرابت تعیین  9/92( با AF008420-USAآمریكا )

( این موضوع را 2-4شد. ترسیم درخت فیلوژنی ) تصویر 

های مورد تایید نمود و همان گونه که مشهود است نمونه

های آسیای جنوب های ایران و کشورمطالعه در شاخه نمونه

های اروپایی های آمریكا و کشورشرقی قرار گرفته ولی نمونه

 در شاخه ای جداگانه قرار گرفته اند.
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 ان جی پلاتترسیم شده با نرم افزار  رسم شده براساس میزان قرابت نوکلئوتیدیدرخت فیلوژنیكی : 1نمودار

 بحث 

برای اولین بار به عنوان یک آنتی ژن  Dویروس هپاتیت 

های کبدی بیماران مبتلا ی جدید در هسته هپاتوسایتاهسته

شناخته شد و با هپاتیت حاد شدید یا مزمن همراه  HBVبه 

آنتی ژن دلتا نامیدند و از محصولات  بود. سپس این آنتی ژن را

فهمیدند که آنتی ژن دلتا با  محسوب کردند. بعداً HBVژنی 

یک عامل قابل انتقال بیماری همراه بوده و از محصولات ژنوم 

HBV  .نیستHDAg  در کبد یا سرم بیماران به دو گونه

شود که بر مبنای تعداد اسید آمینه یا وزن آن است. یافت می

ژن کیلو دالتون و دلتا آنتیهزار  24وزن ژن کوچک با تیدلتا آن

اسید آمینه  19کیلو دالتون که در  هزار 27بزرگ با وزن 

باشند. می mRNAتفاوت دارند و حاصل جمع دو نوع 

HDAg  در تشكیل ساختمان ویروس اهمیت داشته و در

 (. 10گیرد )های کبدی جای میهسته سلول

 دیده جهان سراسر در که است نتیعفو دلتا ویروس با عفونت

 متفاوت جغرافیایی مختلف نواحی در آن شیوع ولی شودمی

 5 جهان سراسر در HBV به مبتلا نفر میلیون 350 از. است

 از برند.می رنج HDV و HBV توأم عفونت ها ازآن درصد

 گروه 3 به را جهان جغرافیایی مناطق جغرافیایی گسترش نظر

 آمازون نواحی مانند بالا گیری همه با احینو اند:کرده تقسیم

 مانند آندمیک نواحی آفریقایی،های کشور از برخی ونزوئلا، در

 و بنگلادش مدیترانه، حوزههای کشور یونان، ایتالیا، جنوب

 با افراد بین که پیشرفتههای کشور مانند کم با شیوع نواحی

 دیده تزریقی مخدر مواد به معتادان مانند بالا خطر ریسک

نوکلئوتید  1700ویروس تقریباً دارای  RNA (.10) شودمی

باشد و یک رشته منفرد حلقوی است که از نظر ساختمانی می

ندارد. هتروژنیسیته ویروس  HBVگونه شباهتی با ژنوم هیچ

تواند با فرد دیگر در ویروس در هر فرد می RNAبالا بوده و 

تنها  HDAgهای نوکلئیک متفاوت باشد. توالی اسید
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شود و جز داخلی ساخته می HDVنی است که توسط روتئیپ

ویروس دلتا دارای (. 10شود )ساختمان ویروس محسوب می

باشد. بر اساس توزیع یک سروتایپ و هفت ژنوتایپ می

فراوان ترین هستند، بدین  IIIو I ، IIهای جغرافیایی ژنوتیپ

تر در بومیان در آمریكای جنوبی و بیش IIIترتیب که ژنوتیپ 

های شدید یوپكا کشور ونزوئلا شیوع دارد و موجب بیماری

گردد. همین ژنوتایپ در منطقه سفلای رودخانه کبدی می

کند که یک نوع آمازون بیماری تب سیاه آمازون را ایجاد می

ویروس دلتا  IIباشد. ژنوتیپ هپاتیت سنگین این ویروس می

و بیماری تا حدودی  یری کندتربیشتر در آسیای شرقی با س

در اروپا و آمریكای شمالی  Iکند و ژنوتیپ تر را تولید میسبک

آسا و یا سیروز شایع است که بیماری تولید شده غالبا برق

 (.7شود )پیشرونده با سیر سریع را موجب می

 اولین برای و همكاران، 9در تحقیق انجام شده توسط بهزادیان 

توالی  هپاتیت دلتا ایران تعیین ژنوم ویروس کامل طور به بار

در ایران تقریبا طولی معادل  HDV های ویروسگردید. ایزوله

حاصل از این تحقیق نشان داد  نوکلئوتید دارند. نتایج 1676

باشد. می I که ویروس هپاتیت دلتا در ایران، متعلق به ژنوتیپ

 که داد ها نشانایزوله این از کامل در این تحقیق توالی

، )درصد I6/92 ( نوع های ایتالیاییایزوله با شباهت رینبیشت

 ایزوله دو این میان تكاملی روابط دهنده وجود دارد که نشان

 نوع پرو های با ایزوله شباهت کمترین که حالی باشد، درمی

III ( در تحقیق انجام شده توسط 11وجود داشت .)

مار بی 26که بر روی  2009و همكاران در سال  10اسماعیلی

ها مبتلا به هپاتیت دلتا در تهران صورت گرفت، همه نمونه

و  11(. محبی12) تشخیص داده شدند Iمتعلق به ژنوتیپ 

بیمار مبتلا به  25مطالعه ای بر روی  2008همكاران در سال 

                                                      
9- Behzadian 
10 - Esmaeili 
11 - Mohebbi 
12 - Attaran 

هپاتیت دلتا انجام دادند که پس از بررسی فیلوژنتیكی 

ویروس  Iها متعلق به ژنوتیپ مشخص کردند که همه نمونه

و همكاران در سال  12(. تحقیقی که توسط عطاران5) باشندمی

ی مورد بررسی متعلق به هامونهمشخص گردید که ن 2013

(. در تحقیق انجام شده توسط 13باشند )می HDV Iگروه 

اهداکننده  1700بر روی   2012و همكاران در سال  13منصور

ید ، موریتانی مشخص گردنواکشوتمثبت در  HBsAgخون 

درصد شیوع  3/89با   1صد و ژنوتیپ رد 7/10با  5که ژنوتیپ 

و همكاران در سال  14(. لگال14بالایی در این منطقه داشتند )

تحقیقی را در مرکز و شرق ترکیه به منظور بررسی  2012

 HBV/HDVنمونه از بیماران  34تنوع ژنتیكی بر روی 

ژنوم  900-1280مثبت انجام دادند. بررسی فیلوژنتیكی قطعه 

HDV  نشان داد که تمام سویه ها، متعلق به ژنوتیپHDV 

l ( 15بودند.) 

تحقیقی را در بین بیماران  2011و همكاران در سال  15کیم 

منظور بررسی شیوع عفونت  مزمن به Bمبتلا به هپاتیت 

با هپاتیت دلتا در کره جنوبی انجام دادند. این تحقیق  همزمان

-Antiنفر از نظر  3گرفت که فقط بیمار انجام  940بر روی 

HDV  مثبت گزارش شد. تمامی موارد مثبت پس از بررسی

(. در تحقیق 16بودند. ) HDV lفیلوژنتیكی متعلق به گروه 

که  2011همكاران در  و 16انجام شده توسط فوپوپوگنی گنی

 RNAصورت گرفت،  HBsAgکامرونی  233بر روی 

در  ،راج گردیداستخ HDV-Abاز سرم افراد  HDVویروس 

-HDV مورد 41مثبت  HBsAgبیمار  233این بررسی از 

Ab  ها  مورد از آن 25مثبت تشخیص داده شدند که در

RNA  ویروس دلتا شناسایی گردید. آنالیز فیلوژنتیک انجام

 88نمونه ) 22نمونه مورد نظر نشان داد که  25شده بر روی 

13 - Mansour 

14 - Le Gal   
15 - Kim   
16 - Foupouapouognigni 
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در تحقیق (. 17د )بودن Iها متعلق به ژنوتیپ ( از استریندرصد

که بر   2011و همكاران در سال  17کلیکانجام شده توسط 

انجام شد. مشخص  HDVای آلوده به بیمار ترکیه  9روی 

در (. 18هستند ) Iبه ژنوتیپ ها متعلق گردید که تمام نمونه

و همكاران  که در سال 18تحقیق انجام شده توسط باروس

مزمن انجام  HBsAgبرزیلی ناقل  133که بر روی  2011

 2دید که ژنوتیپ های گرفت، پس از تعیین توالی مشخص گر

 -. در تحقیق انجام شده توسط گومز(19)باشند شایع می 3و 

برزیلی مبتلا به 14ر روی ب 2009و همكاران در سال  19گوآ

هپاتیت برق آسا مشخص گردید تمام این بیماران از لحاظ 

مثبت بودند. تجزیه   HDV RNAو HBV DNA داشتن

نشان داد که همه موارد  HDVو تحلیل فیلوژنتیكی توالی

تحقیقی  (. 20می باشند )  IIIمثبت متعلق به ژنوتیپ 

ژاپنی  3بر روی  2005و همكاران در سال  20موریاما توسط 

 RNA مزمن صورت گرفت. Bمبتلا به هپاتیت 

از سرم این افراد جدا گردید. پس از مقایسه  HDVویروس

طق جدا شده از این منطقه با منا HDVتوالی ژنومی 

های درصد نمونه 80جغرافیایی هم جوار مشخص شد که 

Miyakoژاپن متعلق به ژنوتیپ ،II b  (21باشند )می .

تحقیقی بر روی  2003و همكاران در یونان در سال  21سئودی

بیمار از نظر  9مثبت انجام دادند که  HBsAgبیمار  105

HDV-Ab  مثبت گزارش شد که پس از استخراجRNA 

سكانس شدند. در بررسی آنالیز  1265تا  853 نوکلئوتیدهای

متعلق به  HDVایزوله  9فیلوژنتیک مشخص گردید که 

در تحقیق انجام شده توسط (. 22باشند )می Iژنوتیپ 

بیمار  29که بر روی  2001در سال  و همكاران 22اوانیوشینا

بیمار از نظر  14مثبت صورت گرفت،  HBsAgای روسیه

                                                      
17 - Celik 
18 - Barros 
19 - Gomes-Gouvêa 
20 -Moriyama  

HDV-Ag ه شدند که پس از بررسی مثبت تشخیص داد

متعلق  HDVایزوله  14آنالیز فیلوژنتیک مشخص گردید که 

توسط تحقیق انجام شده .  (23باشند )می II و Iبه ژنوتیپ 

 ژاپنی 6بر روی 1999در سال که و همكاران  23ساکواگاوا

  RNA HDVمبتلا به هپاتیت مزمن کبدی صورت گرفت،

مشخص سی فیلوژنتیكی نفر جدا گردید که پس از برر 6از هر 

این ویروس در منطقه اوکیناوا، ژاپن غالب   II bکه ژنوتیپ شد

  .(24است)

 گیری نتیجه

در مطالعه حاضر توالی نوکلئوتیدی ژن کد کننده آنتی ژن 

نمونه سرمی مثبت شده در شهرستان شهرکرد تعیین  2دلتا از 

 های مثبت شدهو قرابت فیلوژنی توالی تعیین شده با توالی

این ویروس در بانک ژنی مقایسه گردید که همان گونه که در 

-7/99های مورد مطالعه دارای قسمت نتایج آورده شده نمونه

های وس از کشورهای این ویردرصد قرابت با توالی 1/99

چین و تایوان( بودند که بر پایه مطالعات جنوب شرقی آسیا )

ویروس  IIوتیپ ها را در شاخه ی ژنتوان این ویروسقبلی می

HDV  قرار داد. اما شاید بتوان این تنوع ژنتیكی را بر اساس

گسترش جغرافیایی ویروس توجیه کرد. از آنجایی که در ایران 

های خصوصاً پس از پیروزی انقلاب اسلامی میزان مسافرت

های آمریكایی و اروپایی در مقایسه با خارجی به کشور

رسد که ت لذا به نظر میتر شده اسمحدودهای آسیایی کشور

شهرکرد( از ین ویروس در منطقه مورد مطالعه )آلودگی با ا

ها جهت کار به های جنوب شرقی آسیا )که بیشتر مردکشور

شوند( آورده شده ها خصوصاً ژاپن و کره وارد میاین کشور

گردد که با نمونه گیری وسیع تر باشد در مجموع پیشنهاد می

بختیاری و  ستان چهارمحال وهای مختلف ااز قسمت

21- Saudy  

22 -Ivaniushina 
23 -Sakugawa 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Celik%20I%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=21984217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Celik%20I%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=21984217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Moriyama%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15920349
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Celik%20I%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=21984217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Barros%20LM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=21798297
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Gomes-Gouv%C3%AAa%20MS%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=19605587
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Moriyama%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15920349
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Ivaniushina%20V%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=11602783
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Sakugawa%20H%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=10421403
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Sakugawa%20H%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=10421403
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جوار )اصفهان و خوزستان( و تعیین توالی تعداد های هماستان

های مولكولار های مثبت و انجام روشبیشتری از نمونه

های ژنوتایپینگ، ژنوتیپ و دیگر روش RFLFبیولوژی نظیر 

در حال گردش در این منطقه تعیین  HDVدقیق ویروس 

 گردد.
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Abstract 

 

Hepatitis Delta Virus (HDV) is a defective RNA virus that requires the presence of Hepatitis B Virus (HBV) for its 

replication and function. HDV infection can result in both acute and chronic liver disease. HDV strains have been 

classified into seven genotypes and eight clades. The prevalence of HDV infection among blood donors in Iran 

ranges from 2.4% to 10%. The objective of this study was to perform a phylogenetic analysis of HDV isolates 

obtained from HBsAg-positive patients in Shahrekord, Iran, in comparison with isolates from other regions of the 

world. In this study, 350 serum samples were collected from HBV-infected individuals referred to the Blood 

Transfusion Organization in Shahrekord. HDV RNA was extracted using the RNX Plus kit (SinaClon, Iran). 

Complementary DNA (cDNA) was synthesized using the RT PreMix kit (Bioneer, Germany). PCR-positive 

samples were subsequently purified using the PCR Purification Kit (Roche, Germany), and a 421 base pair fragment 

was submitted for sequencing to Macrogen (South Korea). The sequences of two positive samples were aligned 

using ClustalX software and compared with reference sequences available in the NCBI GenBank database. Based 

on sequence similarity, a phylogenetic tree was constructed using the NJPlot software. The HDV antigen (HDVAg) 

sequences obtained from the Iranian isolates were compared with 15 representative HDV sequences from various 

countries. The studied isolates showed a high sequence similarity (99.1%–99.7%) with HDV strains reported from 

Southeast Asian countries, including China and Taiwan. Based on previous studies, these isolates can be classified 

within genotype II of HDV. 
Keywords: genotype II HDV, Hepatitis Delta Virus, Similarity genetic. 
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