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 آنفلوانزا هايویروس ژن هماگلوتینین تغییرات ژنتیکی در بررسی اثر
H9N2 تشخیص آنها توسط در RT-PCR   

  2نژاد محمدعلی بهمنی ،2شوشتري عبدالحمید ،2سیدعلی پوربخش ،1*پژمان بهاري

  

  چکیده
هاي آنفلـوانزا  ژن هماگلوتینین یک ویژگی مهم در ویروس تغییرات ژنتیکی در

-RTهاي آنفلوانزا با روش غییرات ممکن است تشخیص تحت تیپاین ت .باشد می

PCR ناي  شده از ویروس جدا 6 این مطالعه از در .را با محدودیت مواجه نماید
 RT-PCRآزمایش  ،استان خراسان شمالی آنفلوانزا در پرندگان صنعتی مشکوك به

داده نمونه مثبت تشخیص  6 هر و بعمل آمد Aجهت تشخیص آنفلوانزاي گروه 
 .گرفتند مورد آزمایش قرار H9N2ی پرایمر اختصاص ها باسپس این جدایه .شدند

ژل  دریه فاقـد بانـد   جدا دو مثبت بوده وH9N2  جدایه که چهار نتایج نشان داد
 کامـل  ژن ،بیشـتر  ارزیـابی جهت  .شدند منفی تشخیص داده بوده و الکتروفورز

 BLASTر نرم افزا استفاده ازبا . ندتوالی شد نشده تعیی ویروس جدا 6هماگلوتینین 
همچنین با مقایسه . شناخته شدند H9N2پ تحت تی هاویروس بانک ژن، تمامی

 مشخص شد دو ویروس آخر ژن هماگلوتینین در توالی پرایمرها با توالی هدف در
که  وجود داردو برگشتی جلویی پرایمرهاي '3 انتهاي  در که سه اتصال غیر منطبق

 .شده استکسب نتایج منفی کاذب  وRT- PCR ش اسیت واکنباعث کاهش حس
 دوره زمانی خاص به روز یک درRT-PCR که آزمایشات  گردد بنابراین توصیه می

  .دنرسانی گرد
    RT-PCRپرایمر،  هماگلوتینین،ژن  ، H9N2آنفلوانزا،ویروس  :واژگان کلیدي

  
  92/2/21: تاریخ پذیرش    91/12/17: تاریخ دریافت

  

  همقدم
 گلیکوپروتئین سطحی خـود  اساس دو بر Aآنفلوانزاي گروه 

شـوند  بندي می طبقه )NA( نورآمینیداز و )HA( نینیهماگلوت
 در )NA(تیـپ   تحـت  9 و )HA( تحت تیـپ  16کنون تا و

ایـن   در .)5( شناسایی شده است هاي مختلف پرندگانگونه
     ی درـهاي ویروسمهمترین بیماري یکی از H9N2میان سویه 

واحدعلوم وتحقیقات تهران،گروه میکروبیولوژي ،تهران، ایران ،،دانشگاه آزاداسلامی  -*1
(pejmanbahari@gmail.com) 
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سـال خسـارت    هـر  و باشـد هاي کشور مـی سطح مرغداري
 طـول دهـه اخیـر    در .نمایـد هنگفتی به این صنعت وارد می

 در آنفلـوانزا  خسارات ناشی از تلفات و گزارشات زیادي از
بدیهی است یکی  .)10و  19(شده است ایران گزارش کشور

 در بیمـاري  انتشـار  جلـوگیري از  هاي پیشـگیري و روش از
هـاي  روش .باشـد هنگام آن می زود منطقه تشخیص سریع و

هاي آنفلوانزا شناسایی تحت تیپ مختلفی جهت تشخیص و
ــار ــت  بک ــده اس ــه ش ــروش مبت .گرفت ــرن ــت از  ی ب ممانع

ــه عنــوان یــک  )NI( نورآمینیــداز و )HI(تیناســیون هماگلو ب
این روش داراي  اما .)18( روش استاندارد شناخته شده است

 هـاي برداشـت  ،هاي متقـاطع قبیل واکنش هایی از محدودیت
 .)8و  5(دباش ـمـی آن ویژگی پـایین   حساسیت و و شخصی

ــکانس و ــ س ــوالی تعی ــاگلوت RNAین ت ــک روش یهم نین ی
ولـی ایـن روش    باشـد مـی  دقیق براي این منظور حساس و

بـه عنـوان    RT-PCRروش لذا  .)5( باشدگران می و برزمان
تحـت   نفلـوانزا و جهت تشخیص آ موثر یک روش سریع و

پژوهشگران مختلف  مطرح وبکارگرفتـه  توسط  هاي آن تیپ
مواردي کاهش حساسیت  اما در.)2، 14، 21و  30(شده است

  .)11و  24(نتایج منفی کاذب گزارش شده است ایجاد و
 بـوده و  دار RNAهـاي  ویـروس  جزءفلوانزا هاي آنویروس

 و باشندمی نوم خودژ خاصیت ترمیم کنندگی در توانایی فاقد
  اسیدنوکلئیکتغییرات  موتاسیون وب براي ـه مناسـذا زمینـل

  
  
  



JCP
 نژاد پژمان بهاري، سیدعلی پوربخش، عبدالحمید شوشتري، محمدعلی بهمنی

 994

 گـردد  فـراهم مـی   نورآمینیـداز  نین ویژن هماگلوت رد قابل توجه
ژن  توالی هـدف در  با کامل پرایمر تطابق عدمویژگی این . )17(

 اتصال ناجور بـین دو  باعث ایجاد بدنبال دارد و راتینین وگلاهم
ایـن   به خصوص اگر و گرددقابل هم میممکمل  غیر لئوتیدکنو

 PCRواکنش حساسیت ، باشد پرایمر '3انتهاي  رد اتصال ناجور
بررسی این مطالعه  هدف از .)27(یابد کاهش میبه میزان زیادي 

تشـخیص   در آن تاثیر ژن هماگلوتینین و اثر تغییرات ژنتیکی در
 تـوان بـا اطـلاع از   می لذا ،باشدمی منطقه دررایج  H9N2سویه 

جهت  RT-PCR هايکنشاین تغییرات نسبت به بهینه سازي وا
  .استفاده کرد هاي بومی کشورسویهتشخیص 

  
  کار مواد وروش

  جداسازي ویروس●
ناي پرندگان مشکوك بـه آنفلـوانزا    گیري از ونهاین مطالعه نم در
 .هاي صنعتی استان خراسان شمالی صورت گرفـت مرغداري از

سـپس   .هاي ناي در زیر هود بـرش طـولی داده  شـد   ابتدا بافت
قسمت داخلی نـاي توسـط پـنس و اسـکالپل تراشـیده شـد و       

حـاوي  ) PBS(حداکثر یک میلی لیتر محلول فسفات بافر سالین
ایـن مخلـوط   . یک به مخاط تراشیده شده افزوده گردیدبیوتآنتی

. توسط هاون استریل چینـی بـه صـورت سوسپانسـیون درآمـد     
سپس سوسپانسیون حاصل توسط سرنگ در لوله استریل ریخته 

دقیقه سانتریفوژ شـد   10به مدت  RPM 1500ها با دور  شد لوله
 SPF 10دار هـاي جنـین  و مایع روئی براي تزریق به تخم مـرغ 

با استفاده از روش هماگلوتیناسـیون درمـایع   . روزه برداشت شد
هاي تلف شده مـورد تاییـد    جنین آلانتوئیک جمع آوري شده و

نـوع ویـروس داراي    HIسپس با کمـک آزمـایش   . گرفت قرار
ویروس آنفلوانزاي طیـور یـا ویـروس    (فعالیت هماگلوتیناسیون 

 30از زاآنفلـوان  ویـروس  6نهایت  در .مشخص گردید) نیوکاسل
مطـابق ذیـل    و مرغداري داراي علائم تنفسـی جداسـازي شـد   

  :نامگذاري گردید
  

A/ck/H9N2/284/2012 
A/ck/H9N2/286/2012 
A/ck/H9N2/86/2011 
A/ck/H9N2/87/2011 
A/ck/H9N2/89/2011 
A/ck/H9N2/91/2011. 

   RNAاستخراج ●
ــازي   ــدا س ــت ج ــروس از  RNAجه ــهوی ــاي انمون ــاي ن  زه

  High Pure Viral nucleic acid kit(Roche Germany)کیت
کیت مزبور بـراي جـدا سـازي    .استفاده شدطبق دستورالعمل آن 

طراحـی شـده     RT-PCRاسیدنوکلئیک ویروس به منظور انجام 
  .است

   RT-PCRواکنش ●
 Titan One  Step Tubeبا اسـتفاده از کیـت     RT-PCRواکنش

RT-PCR Systeme  شرکتRoche مخلوط  .آلمان انجام گرفت
RT-PCR   10میکرولیتـــر بــود کـــه حـــاوي   50در مجمــوع 

میکرولیتر آنزیم نسـخه بـرداري معکـوس     X 5/1میکرولیتر بافر 
AMV )20-25 U/µI(،5/2  میکرولیتـرDDT )./.1 m M/mL (، 4 
میکرولیتـر   pmol/ml( ،4 10(لیتر مخلوط جفـت پرایمـر    میکرو
RNA    ي از میکـرو لیتـر آب عـار    5/27ویروسی مـورد نظـر و
بـراي   RT-PCRشرایط دماي . باشدمی RNAهاي مخرب آنزیم

درجه سـانتیگراد   45عبارت بود از M ماتریکس و H9تکثیر ژن 
 Reverse(دقیقه براي انجام نسخه برداري معکوس  45به مدت 

Transcrription( ،94     ــدت ــه م ــانتیگراد ب ــه س ــه  3درج دقیق
)Primary  Denaturation (ه سانتیگراد بـه  درج 94از تکرار 40و

درجه سـانتیگراد بـه مـدت     Denaturation( ،50(دقیقه  1مدت 
دقیقــه  1درجــه ســانتیگراد بــه مــدت  Anneling(، 68(دقیقــه 1
)Extention ( 10درجه سانتیگراد بـه مـدت    68که در نهایت با 

 - 20پایان یافت و محصول واکنش در ) Late Extention(دقیقه 
 تکثیـر جهـت   RT-PCRشـرایط   .نگهداري شد درجه سانتیگراد

مـاتریکس مطـابق روش توصـیه شـده      کل ژن همـاگلوتینین و 
  .)8( همکاران انجام پذیرفت و Hoffmanتوسط 
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  این مطالعه در H9سویه   هماگلوتینین و Mهاي ماتریکس  ژن RT-PCRهت جپرایمرهاي استفاده شده  :1جدول 
  

  منبع  توالی PCRاندازه محصول   پرایمرها

MF  232  TTC TAA CCG AGG TCG AAA CG 
ACA AAG CGT CTA CGC TGC AG  

)28(  
 

H9F 
H9R  437  TTGCTCCACACAGAGCACAAT 

TGATGTATGCCCCACATGAA  
 )21و  6(

  
  

MF :جلویی ماتریکس، رپرایمMR : ماتریکس، برگشتی پرایمر 
H9F: جلویی سویه  پرایمرH9N2،H9R : سویه  برگشتی پرایمر

H9N2 
  )Sequencing(نوکلئوتیدي تعیین توالی ●

همـاگلوتینین  کل ژنوم  ناشی ازبدست آمده  RT-PCRمحصول 
-MWGشرکت  به تعیین توالی نوکلئوتیدي جهت ماتریکس  و

Biotech  هـاي  بـا وارد نمـودن سـکانس ژن    .شـد ارسال  آلمان
 توالی پرایمرهـاي اسـتفاده شـده در    وماتریکس  ونین یهماگلوت
بی قرار ای مورد ارزیکارایی پرایمرهاي تشخیص ،Oligo نرم افزار

  .گرفت
 

  نتایج
 نوکلئوتید 1670که شامل  HAژن  این تحقیق قسمتی از در
 افزار نرم استفاده از با همترازي و .تعیین توالی گردید ،باشد می

)BLAST( بانک ژن  درH9N2 ها مورد تاییدبودن ویروس 
ویروس مورد  6 توالی نوکلئوتیدي طرف دیگر از .قرارگرفت

اختلاف ژنتیکی  درصد 9/11ا ت 4شان داد که داراي مطالعه ن
میزان کارایی  Oligo version 7نرم افزار  استفاده از با .دداشتن

 درکه  مشاهده گردید و پرایمرها مورد سنجش قرار گرفت
 A/ck/H9N2/284/2012 ، A/ck/H9N2/286/2012هايویروس

 ،A/ck/H9N2/87/2011 هاي ویروس در ،اتصال ناجورسه 
A/ck/H9N2/89/201 هاي در ویروس دو اتصال ناجور و

A/ck/H9N2/86/2011 ،A/ck/H9N2/91/2011  اتصال یک
ژنوم  با سکانس هدف در H9N2هاي پرایمر '3انتهاي  ناجور در
ولی هیچ گونه اتصال  .)2(جدول دارد وجودنین یهماگلوت

 '3روي ژن ماتریکس در انتهاي  ناجوري با سکانس هدف بر
  .دیده نشد هاپرایمر

  
  با ژن هماگلوتینین H9N2سویه  برگشتی پرایمرهاي جلویی و '3انتهاي  در اتصالات ناجور تعداد :2جدول

 برگشتی پرایمر '3انتهاي  در ناجور  اتصالات تعداد
  جهش یافتهنوکلئوتید هاي  و باژن هماگلوتینین

جلویی  پرایمر '3انتهاي  در ناجور اتصالات تعداد
  جهش یافتهنوکلئوتید هاي  و ینینباژن هماگلوت

  نام ویروس

)T553G( :1  0  A/ck/H9N2/86/2011  
)T553G: (1  0  A/ck/H9N2/91/2011  
)T553G: (1  )C165A(:1  A/ck/H9N2/87/2011  
)T553G: (1  )C165A(:1  ,A/ck/H9N2/89/2011  
)C551T( :1  )C165A(-)G162A( :2  A/ck/H9N2/284/2012 
)C551T( :1  )C165A(-)G162A(:2  A/ck/H9N2/286/2012                      
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ژن   RT-PCR ازبا استفاده  A تیپتشخیص آنفلوانزا  :1 نگاره

 232bpبه طول ماتریکس 

  ، A/ck/H9N2/284/2012:1 
A/ck/H9N2/286/2012 2:  
A/ck/H9N2/89/2011 3:  
A/ck/H9N2/87/2011 4 :  
A/ck/H9N2/91/2011 5:  
A/ck/H9N2/86/2011 6:  

Lad:Ladder 100bp  

 

   
ژن  RT-PCR با استفاده از H9N2تشخیص آنفلوانزا سویه  :2 نگاره

 437bpهماگلوتینین به طول

  .باشدمی )1( نگارهمشابه  6-1شماره 
  

  بحث
 در نـاجور  تاتصـالا  وجودکه  این مطالعه نشان داده شد در

 موجـب  ،نینیپرایمرهاي اختصاصـی ژن همـاگلوت   '3انتهاي 
درصـورتیکه  اسـت   شده RT-PCRواکنش کاهش حساسیت 

با سـکانس   انطباق کامل پرایمرهاي اختصاصی ژن ماتریکس

را فـراهم سـاخته    ي آنفلوانزاهاشناسایی اولیه ویروسهدف 
  .است
مناسـب   بستگی به طراحی پرایمـر PCR  موفقیت آمیز تکثیر
با سکانس هـدف   قدر توالی پرایمر لحاظ تئوري هر از .دارد

 بهتـر  نظـر  تکثیـر قطعـه مـورد    و مراتصال پرای، منطبق باشد
ــی  ــورت م ــردص ــر  .)27و  13( گی ــزان تغیی ــذیري ژن  می پ

 تـا  20بین  HAهاي مختلف بین تحت تیپ هماگلوتینین در
گزارش  درصد 9 تا 0یک تحت تیپ مشابه  و در درصد  74

میـزان  ) 2010(کـاران  هم و سـلطانی الـوار  . )1( شده اسـت 
اسـتان   شـده در  جـدا  H9N2هـاي  ویـروس  HAتفاوت ژن 

همـایونی   .)22( بدسـت آوردنـد   درصد 3/6-4/0 رالرستان 
 HAبررسـی سـکانس نوکلئوتیـدي ژن     همکـاران بـا   مهر و

 در 2002-1998هـاي  سال شده در جدا H9N2هاي ویروس
 .)9( گزارش نمودنـد  را درصد %8/4-/.7اختلاف بین  ،ایران

میـزان شـباهت    ،همکاران موسی خانی وپژوهشی توسط  در
 12 شـده از  جـدا  سویه آنفلوانزا 12نوکلئوتیدي هماگلوتنین
ــران  و ه نمــودمشــاهده  درصــد 8/9-1/0اســتان مختلــف ای

مقایسه  هاي مورد مطالعه خویش را دراختلاف زیاد ویروس
بـین   ها درناشی از گردش وسیع ویروس ،با مطالعات مشابه

ــه ــايگل ــور دانســتند ه ــر .)16( طی ــزان تغیی ــذیري ژن  می پ
ایـن  تحـت بررسـی    H9N2 هـاي  ویـروس  هماگلوتینین در

مطالعـات داراي   سایر همانندکه  تعیین شد %4-9/11مطالعه 
هـاي  سـایر تحـت تیـپ    .باشداي میپذیري قابل توجه تغییر

کـه بـه عنـوان یـک      H5N1هايجمله تحت تیپ آنفلوانزا از
 د نیـز از نشوبهداشت عمومی محسوب می جدي براي خطر

ایـن   مـداوم در تغییـرات ژنتیکـی   . ستندین یاین قاعده مستثن
 اعتبـار ث شده است تا سازمان بهداشت جهـانی  ویروس باع

را مـورد ارزیـابی    H5N1 ویـروس  هـاي تشخیصـی  پروتکل
حفـظ و تـداوم    جهـت کرده اسـت   تاکید و داده مجدد قرار

تشـخیص آنفلـوانزا    نظـور بـه م  PCRحساسیت آزمایشـات  
 استفاده شده پـس از ي پرایمرها و هاروشضروري است که 
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 موارد فوق .)29( گردندرسانی روزب ،خاص ه زمانیدوریک 
موتاسـیون  حال  که ژن هماگلوتینین پیوسته درد ندهنشان می

طـی   توانـد در می تغییرات مذکور و تغییرات ژنتیکی است و
ــر    ــی ب ــاي تشخیص ــیت پرایمره ــان حساس ــاس ژن  زم اس

احتمـال اتصـالات    و دهـد  قـرار  نین را تحت تاثیریهماگلوت
اتصـال  ایـن   .افزایش دهد را هدفبا سکانس  پرایمر جورنا

، واقع شده باشـد  پرایمر '3انتهاي  در اگربه خصوص  ناجور
کـاهش   بـه میـزان زیـادي   را PCRتواند کـارایی واکـنش   می

پاندمی ناشی از  درآنفلوانزا ویروس عدم شناسایی  .)27(دهد
 Realتوسـط  افـراد بیمـار   در 2009سال  H1N1تحت تیپ 

time RT-PCR   3انتهـاي   یک اتصـال نـاجور در   اشی ازن' 
 23درواکنش کاذب باعث منفی شدن  و شناسایی شد مریپرا

 ـ پرایمـر و  هـاي لازم، بررسـی  پـس از  ،گردیـد  بیمار روب پ
نتایج  وطراحی  2009 سال براساس سکانس ویروسمناسب 

کـه   اعلام نمودنـد  فوق وهشگرانژپ. بدست آمد انتظار مورد
تشخیص ایـن   در بازدارنده اثرژن هماگلوتینین  موتاسیون در

 .)11( هاي قبلی داشته استپروب وها توسط پرایمر ویروس
تشخیص یک واریانت جدیـد  هنگام  2011سال  درهمچنین 

کـه روش   سنگاپور مشـخص شـد   در Bآنفلوانزاي گروه  از
بـا تعیـین    .باشـد به شناسایی آن نمـی  قادر RT-PCRمرسوم 

 نوکلئوتیـدي در  تغییـر کـه دو   شدلوم عمتوالی این ویروس 
ایـن   ،رخ داده است ي که پروب به آن متصل می شوداناحیه

 داده و قـرار  تحـت تـاثیر   توانایی واکنش را اتصالات ناجور
  .)12( باعث کاهش حساسیت آن شده است

دهـد   بررسی که توسط این مطالعه صورت گرفته است نشان می
ي هـــاویـــروس '3انتهـــاي اتصـــال نـــاجور در دو تـــا یــک 

A/ck/H9N2/86/2011,A/ck/H9N2/87/2011  
,A/ck/H9N2/89/2011 A/ck/H9N2/91/2011    

ورد ـد مـانـم بـراکــش تـاهـکه ـب رـمنج قابل تحمل بوده و
 هــايویــروس ه درکــ الیـحــ ت درـده اســـردیـــگ رـظـــن

A/ck/H9N2/284/2012  وA/ck/H9N2/286/2012  اتصـال  سه
جلویی  پرایمر در اتصال ناجور دو(ها پرایمر '3 انتهاي در ناجور

تکثیـر واکـنش را    روند )برگشتی پرایمر در یک اتصال ناجور و
یمرهـاي  طبق مطالعات گذشته پرا .)2(جدول مختل نموده است

توسـط   H9N2هـاي  سـویه تشخیص اختصاصی مختلفی جهت 
ولـی   )2، 13و  30(طراحی شـده اسـت   کشورها  سایر محققین

هـاي ایـران نیـاز بـه     ویژگی آن بـراي سـویه   میزان حساسیت و
میزان تفـاوت نوکلئوتیـدي    این دیدگاه کهبا  .بررسی بیشتر دارد

بـالا   نیـز ایـن اسـتان    شده در هاي جداژن هماگلوتینین ویروس
- اجتناب ناپذیر میي قدیمی کاهش کارایی پرایمرها ،بوده است

اساس سکانس ژن  انتخاب پرایمرها بر لزوم بازنگري در و باشد
بـه   .گـردد منطقه احساس می هاي رایج درهماگلوتینین ویروس

به صورت مطلـوب عوامـل    RT-PCRانجام یک واکنش  منظور
 این زمینه تاثیر سایر عوامل که در نقش مختلفی دخالت دارند و

ــردد  ــوش گ ــد فرام ــه   از ،گذارهســتند نبای ــوان ب ــی ت ــه م جمل
هـاي کلینیکـی   روي نمونه بر RT-PCRهاي آزمایش محدودیت
- روي نمونه بر RT-PCRکلی انجام واکنش   به طور .اشاره کرد

از  دشـوارتر  گیرد وآل صورت نمیهاي کلینیکی به صورت ایده
 کشت ویروس داخل تخم مرغ جنین دار ت که ازهایی اسنمونه

عوامـل مهارکننـده بـه     زیـرا  ،گـردد یا کشت سلول حاصل مـی 
  خـون،  ، هـاي کلینیکـی شـامل مـدفوع    نمونه صورت طبیعی در

محـدودیت   با را PCRهاي واکنش بافتها وجود دارند و ادرار و
ایـن عوامـل مهـاري ممکـن اسـت      . )20و  25(سازندمواجه می

خالص سازي آن باقی  طی پروسه استخراج و در RNA ه باهمرا
دسـترس   رکـه د   RNAهـاي تجـارتی اسـتخراج    کیت بمانند و

  .)15و  26( باشـند به حذف کامل این عوامـل نمـی   هستند قادر
اثرات مهـاري را تشـدید    می تواند لذا مجموعه عوامل فوق نیز

ازآنجـایی   .آزمایشات دخیل باشند کاهش حساسیت در ونموده 
عملـی  ت اس ـمدت زمان کوتاه ممکـن   تعویض پرایمرها در که 

هاي جدید اطلاعـی نداشـته باشـیم    سکانس ویروس نباشد یا از
 کمتـر س آنفلـوانزا کـه   وویر ژنومی دیگري درمنطقه  است بهتر

تحت آزمایشات  ،ظت بیشتري باشدفاحداراي  پذیر بوده و تغییر
داشـتن  ژن ماتریکس بـه علـت   این میان  در .گیرد مولکولی قرار
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 .قرار گرفته اسـت  صیآزمایشات تشخیمدنظر خصوصیات فوق 
باشد ولـی  می Aآنفلوانزا گروه  تعیینچه این روش مختص  اگر

ویژگی بالایی  حساسیت و آنفلوانزا پایش بررسی اولیه به منظور
بـاق پرایمرهـاي   طمیـزان ان  نیـز  حاضـر  همطالع در .)5و  7( دارد

پرایمرها  '3انتهاي  اتصال ناجور درانتخابی با ژن ماتریکس فاقد 
هاي منطقه داشـته  تشخیص ویروس حساسیت بالایی در بوده و
 ي موید این مطلب هستندددگزارشات متع ).2و  1( نگارهاست 

به علت وجود منـاطق   )2000( همکاران و  Foucheir: جمله  از
ابداع نمودند کـه   ژن ماتریکس روشی را بسیارمحافظت شده در

 پرنـدگان، (گونه هاي مختلف  از Aتشخیص آنفلوانزاي  به قادر
- پرایمر مـی  جفتیک  با استفاده از )فک خوك و اسب، انسان،

 هاي مختلـف ژن ماتریکس گونه درپذیري زیرا میزان تغییر باشد
 عمـده  تغییـر اي باعث ایجاد تفاوت گونه و مودندناعلام  %4 را
 ابراهیمــی و .)4(نگردیــده اســت   تــوالی ژن مــاتریکس  در

ــاران ــابهت   )2008(همک ــزان مش ــیدي می ــکانس آمینواس ژن  س
ــاتریکس ــپ   M2 م ــین تمــام تحــت تی  را در H5و H9هــاي ب

 درصـد  100 تا 92بین  ،هاي جغرافیایی متفاوتمکان و ها جنس
ژن نوکلئوتیـدي   میزان اختلاف پژوهش این  در .گزارش کردند

 دوبی و ،تانپاکس H9N2 سویه ایران با سویه هايیکس یک رمات
 بـرآورد  درصـد  2هنگ کنک  در H5N1سویه  نیز و هنگ کنگ

درصد با هم مشـابه   100لحاظ توالی اسیدهاي آمینه  ازلی وشد 
دهنـد کـه ژن   نشـان مـی  بـه وضـوح   این یافتـه هـا    .)3( بودند

موتاسـیون   دچـار  اي متفاوت کمتـر همکان ماتریکس در زمان و
 مرحلـه ایـن   نـاچیزي در  هاي میزبان اثرگونه اند حتی تغییرشده

مخـتص ژن   یک جفت پرایمر بطوریکه می توان با ،داشته است
اي مختلـف حیوانـات   ه هگون در ویروس آنفلوانزا را، ماتریکس

 هـاي شناسـایی سـویه   این روش مزیت دیگر. )4( شناسایی کرد
اطلاعـات  ژن همـاگلوتینین آنهـا   سکانس  ازکه  ي است جدید

ثبـات بیشـتري   هـایی کـه   ژنمی توان با بررسی  وکافی نداریم 
 کمک شایانی به تفسـیر بالا برده و آزمایشات راحساسیت  دارند
آنفلوانزا  پایشآمریکا جهت  روشی دراس این اس بر .نمودنتایج 

ابتدا تشخیص آنفلـوانزاي گـروه   آن طبق شود که گرفته می بکار
A مثبـت  صورت  درگیرد ژن ماتریکس صورت می با استفاده از

بررسـی   H7و H5،هـاي  لحاظ سروتیپ تحت تیپ آن از ،نبود
  .)23( گرددمی

هماگلوتنیین آنفلوانزا باعث  تغییرات ژنتیکی دربطور کلی، 
- نمونه در H9سویه جهت  انتخابیکاهش حساسیت پرایمرهاي 

 .گرددمنجر به کسب نتایج منفی کاذب می وشده  اي کلینیکیه
 هاي رایج دراساس سکانس سویه انتخاب مناسب پرایمرها بر

 روي ژن ماتریکس علاوه بر برRT-PCR انجام  منطقه و
 سهولت بیشتري امکان پذیر را بانتایج  تفسیرهماگلوتینین 
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