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شناسایی مولکولی سویه های وحشی ویروس برونشیت عفونی طیور در 

 های گوشتی واکسینه استان مازندران  گله

 2 بروجنی نیکبخت غلامرضا ، 1نظرپاک بین حق هادی ،1* شیخی نریمان ،1میر آقاجانی مصطفی سید

 

 چکیده
  

 تی در دنیاگوش وریاز معضلات مهم صنعت پرورش ط یکی یعفون تیبرونش یماریب

 انیدر م یکیژنت راتییمداوم تغ ییو شناسا یمولکول یولوژیدمیمطالعات اپ و است

 یو طراح یریشگیدر کنترل، پ ینقش مهم یدر مزارع پرورش عیشا یهاروسیو

 در تحقیق حاضر مزارع طیور گوشتی مشکوک .دارد یماریب هیموثر بر عل یهاواکسن

 مازندران مورد آزمایش قرار گرفتند. بدین منظور،بیماری برونشیت عفونی در استان  به

 25تا  15تلفات  و با علائم تنفسی گوشتی جوجه گله 28 از نای سواب هاینمونه

شدند. برای تشخیص ویروس از روش واکنش  آوری جمع 1396 سال درصدی در

اده مراز برای افزوده سازی ژن رپلیکاز با پرایمرهای اختصاصی ژن استفای پلیزنجیره

های وحشی از واکسن برونشیت بود. برای تفکیک سویه H120شد. سویه مرجع سویه 

های واکسینال از روش توالی یابی مستقیم استفاده شد. در آزمون مقدماتی )افزوده سویه

( از مزارعی که مشکوک به عفونت ویروس برونشیت 28/23درصد ) 82سازی(، در 

خیص داده شد. بررسی تعیین توالی بودند حضور ویروس برونشیت عفونی تش

وجود دارند. این موضوع  مزرعه( 19آلوده ) سویه وحشی در مزارع 5مشخص کرد که 

ی تنوع بالایی در جمعیت مورد مطالعه است. نتایج این مطالعه نشان داد که نشانده

می استان مازندران طیور گوشتی های جدید ویروس برونشیت عفونی در ظهور سویه

 با شرایط پرورشی از جمله تراکم بالا و واکسیناسیون متنوع و مکرر مرتبط باشد.تواند 

 ی،گوشت های گله مولکولی، شناسایی عفونی، برونشیت ویروس واژگان کلیدی:

 مازندران

 20/8/1398تاریخ پذیرش:    26/3/1398تاریخ دریافت: 
 

 مقدمه

 طیور مهم پرورش معضلات از یکی عفونی برونشیت بیماری 

 از همه از بیش بیماری این. است متراکم به شکل تجاری و

 هوای ناکافی رطوبت مانند مزارع بر حاکم اقلیمی طشرای

 ی تهویه حرارت، ی درجه نامطلوب نوسانات تنفسی،

 می تاثیر ایمنی ی کننده سرکوب عوامل و ناکارآمد،

 شرایط خاصی همچون خشکی دلیل به در ایران. (2و1)پذیرد

 انتظار روز شبانه طول در حرارت رجهد نوسانات شدید و هوا

 های زیان. است زیاد بسیار عفونی برونشیت بیماری وقوع

در  میر و بویژه مرگ و تولید کاهش مثل بیماری، از ناشی مالی

 .(3) است برخوردار بالایی اهمیت از گوشتی های جوجه

 برونشیت ویروس با عفونت تبعات و عوارض کنترل جهت

 و عفونی ضد کنار در واکسیناسیون() عفونی، ایمن سازی

 .(3) گرددتوصیه می زیستی امنیت اصول رعایت

 پروتئین چهار (IBV)  عفونی برونشیت ژنوم ویروس 

 غشاء و پوشینه، کند)اسپایک، می ساختاری را کد

های ژن از ای مجموعه شامل ژنوم از سوم دو نوکلئوکپسید( و

 به  وابسته پلیمراز RNA هلیکاز و پروتئاز، موثر در تکثیر مانند

RNA (RNA dependent RNA polymerase یا ) RdRp 

 .(5و4) است

 دنیا سراسر های طیور دردر گله عفونی برونشیت ویروس

 های سویه بر علاوه متحده، تایالا در. (6)است  گزارش شده

 دیگری هایسروتایپ( Mass یا Massachusetts نوع) بومی

انواعی از  میلادی، 1950 سال ابتدای اند و درشده شناسایی نیز

 از بسیاری واقع در. شدند مشاهده اروپا در Mass هایسویه

 شده شناسایی شمالی آمریکای در که هایی سروتیپ انواع

 این. (7)شدند  مشاهده نیز آفریقا در تیمد از پس بودند

 و چین و کره ژاپن، هند، چون آسیایی کشورهای در بیماری

 شیوع مهم اینکه غالبا. نیز شایع است اروپا و استرالیا همچنین

. دهد می روی نیز شده واکسینه های گله در حتی بیماری

 ،اغلب و نه های واکسینهگله از شده جدا هایویروس انواع

 .(9و7و4)هستند  واکسن از متمایز هایسروتایپ از همیشه،

 میلادی( ویروس 1994)  1373 سال در بار اولین ایران، در

 تهررران، اسررلامی، آزاد دانشررگاه تحقیقررات، و علرروم واحررد دامپزشررکی، دانشررکده بررالینی، علرروم گررروه-1

 (n_sheikhi@srbiau.ac.ir)ایران
 (ایران تهران، تهران، دانشگاه دامپزشکی، دانشکده ایمونولوژی، و میکروبیولوژی گروه-2
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 به زمان همان در و شد شناسایی( IBV1)عفونی  برونشیت

پس . (10)شد اشاره کشور در متنوع های سویه حضور احتمال

مراز  پلی ای زنجیره واکنش از آن با استفاده از آزمایش

 Reverse Transcriptase Polymerase Chainمعکوس )

Reactionهای تحلیل قطعات حاصل از آنزیم همراه ( به

 و  /793B  (91/4های )حضور سویه(RFLP) محدودالثر

 نتایج طبق . بر(11)در ایران شناسایی شدند  ماساچوست

  /793B سویه شیوع (2004) همکاران و آبادی تحقیق سیفی

است. این سویه بیشترین  شده کشور گزارش استان 16 در

 در کشور داشته است 2002 الی 1998 شیوع را درسالهای

(12). 

ر ی زمان، گاه بتنوع ژنتیکی و تغییرات ژنومی ویروس در ط

ن اثر مدیرت ناصحیح و واکسیناسیون، قابل ملاحظه است. ای

 تغییرات در سطوح پادگنی مانعی بر سر راه ایمنی موثر و

محافظت در گله ها محسوب می شوند. از سوی دیگر تنوع 

در نواحی از ژنوم که برای تشخیص ویروس هدف قرار می 

ل بیماری و گیرند ممکن است باعث عدم توان تشخیص عام

 (.  7کانون یابی بیماری شود)

های ویروس برونشیت به نظر می رسد با توجه به تنوع سویه

ها و مناطق های جدید در زمانعفونی طیور و ظهور سویه

ه ( لازم است تا تحقیقات در زمین9،13)  جغرافیایی مختلف

های معتبر در شناسایی ویروس به شکلی پیوسته و با روش

گیرند. به همین منظور در تحقیق حاضر  کشور صورت

در  عفونی برونشیت های ویروسفراوانی و تنوع سویه

 ر گرفت. مازندران مورد بررسی قرا گوشتی های طیورگله

 کارمواد و روش
 رونوشت برداری معکوسو  RNAنمونه برداری، جداسازی 

روش تحقیق مطالعه مشاهده ای و نمونه برداری از گله های 

 1کاملا تصادفی بود که مشخصات گله ها در جدول  مبتلا

 گله 28از نای سواب ی هانمونه(. 1آورده شده است )جدول 

                                                           
 

مشکوک به بیماری برونشیت عفونی با علایمی جوجه گوشتی 

استان مازندران در  درصدی 25تا  15تلفات  و نظیر تنفسی

 1396فصول پاییز و زمستان سال طی شمال ایران واقع در 

درجه  70و تا زمان استخراج در دمای منفی آوری جمع 

نمونه تصادفی از  3از هر گله . سانتیگراد نگهداری شدند

 RNAاستخراج جوجه های مبتلا به علامت تنفسی انتخاب و 

 DNA/RNA Gene-spin®Viralبا کیت استخراج تام 

انجام  در آزمایشگاه پاستور )بیوتکنولوژی اینترون، کره جنوبی(

با  cDNAاستخراج شده  RNA هایاز نمونه از آنپس  شد.

 20در حجم روش رونوشت برداری معکوس تهیه شد. 

نانوگرم هگزامر  RNA ،200میکروگرم  1حاوی  میکرولیتر

 5شد. مخلوط به مدت اضافه  dNTP (mM 0.5)تصادفی و

 درجه سانتیگراد حرارت داده شد و سپس 65دقیقه در 

، RNaseمانعت کننده واحد م 40مخلوط واکنش شامل 

 mM Tris–HCl, 75 mM 50) رونوشت برداری معکوس  بافر

KCl, 3mM MgCl2, 10mM DTT) آنزیم واحد 200،  و M-

MLV (Fermentas)این مخلوط به آن اضافه گردید ، آلمان .

درجه سانتی گراد و بعد از آن  25دقیقه در دمای  10به مدت 

 cDNA شد. نگهداری درجه سانتیگراد 37دقیقه در دمای  50

دقیقه  15درجه سانتیگراد به مدت  75در دمای  به دست آمده

را دناتوره کرده و سپس در  MMLV-RTتا  داده شدحرارت 

 درجه سانتیگراد نگهداری شد. -20دمای 

ت ویروس برونشی  RNAپلی مراز وابسته به  ژن افزوده سازی

 عفونی

متعلق به  RdRpبخشی از ژن آغازگرهای اختصاصی برای 

IBV ( پرندگانbp 288 با ) تحلیل بیوانفورماتیک طراحی

هم  در بانک ژن موجود IBV RdRpهای ژن تمام توالیشدند. 

منطقه متغیری  آغازگرها با هدف افزوده سازیشده و  ردیف

 بر اساس داده های .شدندطراحی  RdRpاز توالی های ژن 

و سویه ان برای ویروس برونشیت عفونی پرندگ NCBI پایگاه

توالی آغازگرها به شکلی طراحی شدند ، AY692454مرجع 
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 -'F: 5)که آغازگر پیشرو 

ACCCGATTCTYATGGGTTGGG -3')  در پلی پروتئین

1b، nt 14167-14188 ،  برگشتی و(R: 5'- 

AGACGCGCAACATTAGCAGA -3')  در پلی پروتئین

1b ،nt 14436-14455 در حجم افزوده سازی .، قرار دارد 

 mM 1.5نمونه،  cDNAاز  ng20حاوی میکرولیتر  25 هایین

MgCl2 ،250μM   از هرdNTPs20) ، بافر mM Tris–HCl 

pH 8.4, 50 mM KCl)، 1 واحد آنزیم Taq (CinaClon, 

Iran)  20و pmol  مشخصات اختصاصی بوداز پرایمرهای .

درجه  95در  چرخه واسرشت 1چرخه حرارتی شامل 

 95 شامل مراحل چرخه 30دقیقه،  2گراد به مدت سانتی

درجه سانتیگراد به  60.5ثانیه،  30سانتی گراد به مدت  درجه

 بسط و ثانیه، 40درجه سانتیگراد به مدت  72ثانیه و  30مدت 

 .بود درجه سانتیگراد 72دقیقه در  5نهایی 

 تعیین توالی نوکلئوتیدی 

ئید تابرای   (Direct sequencing)مستقیم یابی روش توالی 

انجام ویروس  RdRp ژنتجزیه و تحلیل تشخیص ویروس و 

 خالص سازی با استفاده از کیت PCRشد. محصولات 

(Bioneer ،Cat. No.K-3034 )به  نمونهده و هر ش تخلیص

پیشرو و اختصاصی  آغازگرهایطور جداگانه با استفاده از 

 الیتو مراحلتمام  .ندبه طور جداگانه توالی یابی شد برگشتی

یک  با استفاده از)سئول، کره(  ماکروژن شرکت توسط بییا

انجام شد. توالی  DNA، ABI 3730 XLتوالی سنج خودکار 

بیوتکنولوژی  یاطلاعات پایگاهدر  BLASTها توسط 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ ،NCBI مورد تجزیه و )

 تحلیل قرار گرفتند.

 نتایج
 ه از مزارع جوجهنمونه اخذ شد 28نمونه از  23در مجموع 

گوشتی صنعتی مشکوک به بیماری برونشیت عفونی در 

 مراز مثبت تشخیص داده شدند.واکنش زنجیره ای پلی

برای توالی یابی  PCRسپس محصولات مثبت در آزمون  

نمونه بر  19های مثبت مستقیم انتخاب شدند. در بین نمونه

روس ویهای واکسن، اساس تفاوت های مشاهده شده با سویه

 RdRpی ژن هاوحشی شناخته شدند. نتایج همردیفی توالی

نمونه ویروس وحشی  19این  های وحشی نشان داد که سویه

توالی نوکلئوتیدی متفاوت و منحصر به فرد  5در مجموع 

 1در جدول  28و  18، 16، 14، 6داشتند که با شماره های 

اند. بر این اساس محتوای تنوع ویروس در مشخص شده

 محاسبه شد.  %26عیت جم

  H120چهار نمونه مثبت در تحلیل توالی سویه های واکسن 

های شناخته شدند. این نتایج با همردیفی توالی  MA5و یا 

های وحشی بدست آمده با سویه های واکسینال و سویه

های اند. ویروسگزارش شده در ایران و جهان مشخص شده

 ی باهای قابل توجهتفاوتجدید با توجه به توالی نوکلئوتیدی 

های واکسن داشتند. داده های توالی نوکلئوتیدی سایر سویه

درصد( را بین پنج سویه  99تا  96های )طیفی از شباهت

های وحشی نشان دادند، در حالی که در مقایسه با سویه

(. 2درصد بود )جدول  96تا  90ها بین واکسینال، شباهت

های غیر واکسینال ا سویههای وحشی ایران بتشابه سویه

درصد بود. بیشترین  95تا  86گزارش شده در جهان بین  

 اختصاص 6فراوانی در بین سویه های وحشی ایران به سویه 

 (. 1گله تشخیص داده شد )جدول  7داشت که در 

ان اغلب مناطق است های اخذ شده ازدر نمونه 6همچنین سویه 

اسایی ( شنبابلسرو  رکلایما، ریبهنمی، سار، قائم شهر ) بابل،

 و بیشترین 91/4شد. این سویه کمترین شباهت را با سویه 

 نشان داد. تقریبا تمامی سویه های 18شباهت را با سویه 

 .(1)جدول وحشی در نمونه های بابل شناسایی شدند 
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  ازندران.م مورد مطالعه در استان یت مزارع گوشتهمراه با مشخصا یعفون تیبرونش روسیشده و ییشناسا یها هینوع سو. اطلاعات 1جدول 

 گیری نمونه زمان در سن تعداد مزارع آلوده سویه ویروس*

 )روز(

 مصرفی هایواکسن محل اخذ نمونه 

 بابل 22 2 91/4

 بابلکنار

NOBILIS® MA5 + CLONE 30  

 بابل 28تا  36 7 6

 قائم شهر

 ساری

 بهنمیر

 امیرکلا

 بابلسر

NOBILIS® MA5 + CLONE 30  

NOBILIS® IB 4-91 

BRONHOPEST® B1 SPF 

CEVAC® Ibird 

 بابلسر 28 2 14

 قائم شهر

NOBILIS® MA5 + CLONE 30  

 بابل 39تا  28 2 16

 بهنمیر

NOBILIS® MA5 + CLONE 30  

BRONHOPEST® B1 SPF 

 بابل 29تا  21 3  18

 بابلکنار

 کیاکلا

NOBILIS® MA5 + CLONE 30  

BRONHOPEST® B1 SPF 

 بابل 23تا  21 3 28

 جویبار

NOBILIS® IB MA5 

NOBILIS® IB 4-91 

CEVAC® VITABRON L 

تعیین شده است RdRp*سویه ویروس بر اساس تحلیل توالی ژن 

و   H120چهار نمونه مثبت در تحلیل توالی سویه های واکسن 

های بدست شناخته شدند. این نتایج با همردیفی توالی  MA5یا 

های وحشی گزارش شده سویه های واکسینال و سویهآمده با 

های جدید با توجه اند. ویروسدر ایران و جهان مشخص شده

های های قابل توجهی با سایر سویهبه توالی نوکلئوتیدی تفاوت

واکسن داشتند. داده های توالی نوکلئوتیدی طیفی از 

درصد( را بین پنج سویه وحشی نشان  99تا  96های )شباهت

ها های واکسینال، شباهتادند، در حالی که در مقایسه با سویهد

های وحشی (. تشابه سویه2درصد بود )جدول  96تا  90بین 

 86های غیر واکسینال گزارش شده در جهان بین  ایران با سویه

 درصد بود.  95تا 

 6بیشترین فراوانی در بین سویه های وحشی ایران به سویه 

(. 1گله تشخیص داده شد )جدول  7اختصاص داشت که در 

اغلب مناطق استان )  های اخذ شده ازدر نمونه 6همچنین سویه 

( شناسایی شد. بابلسرو  رکلایام، ریبهنمی، سار، قائم شهر بابل،

و بیشترین شباهت  91/4این سویه کمترین شباهت را با سویه 
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نشان داد. تقریبا تمامی سویه های وحشی در  18را با سویه 

 .(1)جدول ونه های بابل شناسایی شدند نم
ا بهای شناسایی شده . نتایج بررسی تشابه نوکلئوتیدی ویروس2جدول 

 های واکسینالتوالی ویروس

 تشابه توالی نوکلئوتیدی

)%( 

 H120  Ma5  91/4  6 14 16 18 28 

H120   100 94 94 92 93 93 96 

Ma5    94 94 92 93 93 96 

91/4     91 90 92 90 92 

6     98 98 99 96 

14      98 99 96 

16       99 96 

18        97 

28         

 

 بحث 
 به دلیل آنکه بیماری برونشیت عفونی یکی از معضلات مهم

 ی،ولوژیدمیمطالعات اپ صنعت پرورش طیور در ایران است،

 انیدر م یکیژنت راتییتغیی مداوم شناساو  یمولکول

نقش مهمی در کنترل،  ی شایع در مزارع پرورشیهاروسیو

ر د . داردهای موثر بر علیه بیماری پیشگیری و طراحی واکسن

( از 28/23درصد ) 82آزمون مقدماتی )افزوده سازی( در 

مزارعی که مشکوک به عفونت ویروس برونشیت بودند حضور 

 ویروس برونشیت عفونی تشخیص داده شد. 

همکاران شیوع ویروس برونشیت  طبق  گزارش صیفی آباد و

درصد است که نشان دهنده بالا  42عفونی در کشور حدود 

باید توجه داشت . البته (12بودن میزان آلودگی با ویروس است)

درصد مربوط به مزارعی است که علائم بالینی  82که رقم 

 یدر مورد سویه ها مشابه قیتحقبیماری را نشان داده بودند. 

( 20/11) ٪55بالغ بر  یمثبت جینتا رانیاخل اغالب در گردش د

مورد مشکوک  20شده از  یجمع آور ینمونه ها انمی در را

 .(13)ه است نشان داد

ی، در حال حاضر برای پیشگیری از بیماری برونشیت عفون

به شوند. بیماری واکسینه میاین  های گوشتی بر علیه جوجه

 کیدرسن  یتجار یهاجوجه ونیناسیطور معمول واکس

 .ردیگ یانجام م افتهیحدت  فیبا واکسن زنده تخف یروزگ

و  کوتیماساچوست، کانکت پیاز سروت شتریب کایدرامر

 کسنوا دیهلند به منظور تول پیارکانزاس و در اروپا از سروت

های حاوی واکسن در ایران از .(1)اندکردهزنده استفاده  یها

 یجوجه ها یساز منیدر ا MA5و  H120، 91/4سویه های 

 (. 12) شودیاستفاده م یگوشت

مل عوا ریوسا یطیمح طیبسته به شرا ونیناسیزمان مناسب واکس

واکسن زنده  یها هیتوجه کرد که جدا دیمتفاوت است. با

 یهاانتیبه وار ایبه شکل حاد و  یطیممکن است درشرا

 . تبدیل شوندواکسن  روسیاز و یمختلف

 برونشیت عفونی تمایز تشخیصدر های مهم یکی از چالش

است.  نهای واکسمبتلا به سویه های وحشی از سویه موارد

 و جداسازی یا و سرمی هایآزمایش انجام به عفونت تشخیص

 بر مبتنی خیصتش های روش. بستگی دارد ویروس شناسایی

 آزمون ،(HI)هماگلوتینین کننده ممانعت مانند پادتنی پاسخ

 مفید است ممکن( VN) ویروس سازی خنثی و( ELISA)الایزا

علیه  های تولید شده برقادر به تفکیک پادتن اغلب اما باشند،

ها در این های وحشی نیستند و تلاشهای سویهواکسن از پادتن

های نژی مولکولی و توالی نوکلئوتیدی هازمینه بیشتر بر ویژگی

 (.13 ،4،11خاصی از ویروس متمرکز بوده است)

 واکنش طریق از ویروس شناسایی و مستقیم عمدتا تشخیص 

 یابی توالی های تکنیک و( RT-PCR) پلیمراز ای زنجیره

(sequencing techniques) البته پروتکل. شود می انجام PCR- 

RT تحلیل دقیق دمای شک و( افتHRM) و تشخیص نیز برای 

گرفته است  قرار استفاده مورد IBV های سویه بندی طبقه

 ویروس و S1 ژن شناسایی بر اساس ها تاکنوناین روش. (14)
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این ژن طراحی  هایها با تکیه بر تنوع توالی سویه بندی طبقه

 یبرا S1براساس منطقه  یگروه بندوجود  نی. با ااندشده

 یواکسن کاف یها هیاز سو وحشی یها هیسو زیو تما ییشناسا

 . (15;14)نیستند قابل اعتماد  و

 تنوع زیاد در شاخص ،یمولکول یولوژیدمیاپ یکردهایدر رو

درجه  با بوده و تنوع کم نیز کننده جیگبررسی )ژن هدف( 

مشکل  سویه ها همراه است. یریپذ کیقدرت تفکی از نییپا

د دار وجود یاست که احتمال کم یمعن نیبه اتنوع زیاد و یا کم 

 یابر زیمشخصات قابل اعتماد و متما یدارا د،یجدنوع  کیکه 

 قابل استفاده باشد. یطبقه بند

 گروه نییتع سم،یمورف یاز پل ییبا توجه به درجه بالا جه،یدر نت 

 کیلوژنتیف خی، با تارS1 یمتنوع بر اساس توال یکیژنت یها

تشخیص بر اساس ژن  مطالعه حاضر، در. ستیسازگار ن

صورت گرفت. این ژن برای  RdRpیا  RNAمراز وابسته به پلی

رار اولین بار توسط ما برای تایپینگ ویروس مورد استفاده ق

ل های دقیق مبتنی بر تحلی  RnRPگرفته است. انتخاب ژن 

جدیدی از تنوع  اطلاعات بیوانفورماتیک بود و می تواند

های واکسن و وحشی به ویروس و اختلافات گسترده سویه

 یابیدر رد تواندمی RdRp یکیژنت لیو تحل هیتجزدست دهد. 

رپلیکاز باشد. ژن  دیمف روسیتکامل و مهاجرت و خیتار

 زین یماریب ستهیکننده پاتوژن نییتعویروس برونشیت عفونی 

واکسن ممکن است منعکس  هیاز سو زیمتما توالیهست و 

 باشد روسیو حدت و این ژن نیب یکننده احتمال همبستگ

کن مم RdRp های به دست آمده از ژنداده  علاوه بر این. (16)

 و توسعه واکسن مناسب باشد. یطراح یاست برا

 یتوال تشخیص و نشان داد که روش تحقیق حاضر جینتا 

 یها هیسو یی، قادر به شناساRdRpژن  یبر اساس توال میمستق

 توالی نیز لیو تحل هیواکسن بودند. تجز یها هیو سو وحشی

های سویه کاملا متمایز از واکسن و سویه 6نشان داد که 

عه مطال  در استان مازندران حضور دارند. ده در جهانشگزارش 

در بین  های برونشیت عفونی ایرانانجام شده بر روی سویه

ویروس  S1های توالی ژن که با داده 2014تا  2010 هایسال

 Mass, 793/B, IS720, Variant ,تحلیل شده اند، هفت ژنوتیپ

2, QX, IR-I,   و IR-II در مقایسه با  .(11;9;7)گزارش شده اند

تنوع ویروسی شناسایی شده در کشور این حجم از تنوع 

تواند ناشی کشور )مازندران( می هایویروس در یکی از استان

های جدید باشد. عامل اول از دو عامل اصلی در بروز سویه

مزرعه( در مساحت کم است که  2400تراکم مزارع پرورشی )

دوم استفاده عامل  کند.گردش و بقای ویروس را تضمین می

گسترده و مکرر از واکسن است که احتمال بازگشت به حدت 

سویه واکسن و یا نوترکیبی ویروس وحشی و ویروس 

های ناشی از . حضور پادتن(2،4،6،17) بردواکسینال بالا می

های موتانت هخودی خود عاملی برای گریز سویبه  نیز واکسن

های وحشی از پاسخ دستگاه ایمنی و بروز تنوع بیشتر در سویه

است. این دو عامل نقشی کلیدی در بقا و تنوع ویروسی دارند 

 Proofآن تابع اصلاح خوانش ) RNAکه رونوشت برداری 

readingاز ر مزارعی که د 6حضور سویه وحشی  .(18) ( نیست

)جدول  اندمتنوعی برای ایمن سازی استفاده کرده یهاواکسن

های جدید در نتیجه واکسیناسیون ی ظهور سویهبه فرضیه (1

 بخشد.قوت می

ن خاطر نشان می گردد که روش تشخیص بر مبنای ژ پایاندر  

نات پلی مراز ویروس برونشیت باتوجه به تنوع مناسب از امکا

 تایپینگ ژنتیکی ویروس در مناطق جغرافیایی بیشتری برای

گوناگون و تفکیک سویه ویروس وحشی از سویه واکسن 

 برخوردار است. 
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