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هایراهبردیضرورتترجمهگزارش

دهند.جهانامررو نیرزدربرریرنردههرزاراناندی،رکده،ممسسرهم العرا کلمینوشتارهابهافکارجهتوافکاربهجهانش

هایراهبردیاندوباانت،اررزارشررانراهبردیرادرخودرردآوردههایفکریاستکهکارشناسانوتحلیلراهبردیواتاق

کبههفتهزاراندی،کدهدرجهانوجرودداردرذارند.نزدیهاوجوامعتأثیرمیبرافکارسیاستمداران،بخشخصوصی،رسانه

الملل،ومسائلنظامی یستتااقتصاد،روابطبینایا دانشراهبردیدربارهموضوعا مختلفیا محیطکهمجموعهرسترده

پژوهییکریا یندهکوشندتابرآوردهایخودا آیندهرانیزارائهکنندوآچنینمیکنند.اینممسسا هموامنیتیرامنت،رمی

هاست.تریناقداما آنمهم

هایتفکرراهبرردیدرهاوممسسا م العا راهبردیدرجهانیکیا ضرور آراهییافتنا موضوعا مدنظراندی،کده

تهاییکرهمتضرمنترأمینمنرافعملریباشردبرهشرناخهایایرانیبرایارائهتحلیلررانواستراتژیستایراناست.تحلیل

شرناختینیرزرراهحرائزاهمیرتچنینبهلحاظروشهاهمرونهرزارشهایخارجینیا مندهستند.اینهایاندی،کدهرزارش

هایراهبردیممثرنیرزدرهایراهبردیوحتیراهشیوهنگارشرزارششناسیپژوهشهستند.پوشیدهنیستکههنو روش

هاییدارد.هایایرانیکاستیمیانبسیاریا اندی،کده

یابیمدیرانیکرهدرچنینجهتاطلاعررانک،ور،وهمهایاستراتژیکباهدفتوجهدادنکارشناسانوتحلیلمرکزبررسی

ایا متونهایراهبردیهستند،نسبتبهترجمهوبنابهموردانت،ارمحدودیاعمومیمجموعهریریمعرضمسائلوتصمیم

افزایدوتلاشهامیهایکوتاهیرابهابتدایاینرزارشهایاستراتژیکاررچهپی،گفتاررکزبررسیکند.مراهبردیاقداممی

هرایمرکرزهراالزامراببیرانگردیردراهرراناینمرکزا هررزارشراارائهنماید،امامندرجا اینرزارشداردتاقرائتتحلیل

هرایاسرتراتژیکا امبهتعمیقتفکرراهبردیکمکنمایرد.مرکرزبررسریهایاستراتژیکنیستند.امیداستایناقدبررسی

کند.کارشناسرانوهااستقبالمیچنیندریافتنظرا مخاطباناینمجموعهدربارهمندرجا رزارشهررونهنقدونظروهم

رررانراهبرردیک،رورشناسانوتحلیرلهابهجامعهکارراکهترجمهوارائهآنتوانندمتونراهبردیچنینمیررانهمتحلیل

مناسباستبهاینمرکزپی،نهادکنند.



الدینآشناحسام

هایاستراتژیکرئیسمرکزبررسی
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چکیده

هایسندرومتنفسریدرطولدودهۀرذشته،سهکروناویروسم،ترکانسانوحیوانبهعنوانعواملشیوعرستردۀبیماری

مرسبه)سادس(شناساییشدهاند.سارسو3)مرس(وسندروماسهالشدیدخوکی2)سارس(،سندرومتنفسیخاورمیانه1حاد

ظاهرشدهوباعثفراریریجهانیرردیدندکههزاراننفرتلفا انسانیبهدنبالداشت،در2012و2003هایترتیبدرسال

هایم،ترکهستندا جملرهاینکرههادارایویژرین،انهررفت.اینبیماری2017حالیکهسارس،صنعتخوکرادرسال

ریرد،ودوموردا آنهراا چرینآغرا شردند. اهستند،عاملآنهاا خفاشمن،أمیربیماریتمامآنهابرایانسانودامبسیا

هان،أ بگیرندوایناحتمرالهایم،ابهسارسومرسا خفاشبنابراین،ایناحتمالبسیاربالااستکهشیوعکروناویروس

هرایخفاشریموضروعیمهرموفروریجهرتکرونراویروسفزایندهوجودداردکهاینموضوعدرچینرخدهد.لذا،بررسری

شناسایی ودهنگامعلائمه،داراستکهبهنوبۀخودباعثکاهشاثرا چنینشیوعیدرآیندهدرچینخواهدشد.هردفا 

اشریهرایخف،وتو یعجغرافیاییکروناویروس4هایمخزنبندیدانشموجوددرموردتنوعویروسی،میزباناینبررسی،جمع

ایآنهااست.رونهبینیمناطقآلودهویروسیواحتمالانتقالمیاندرچینونهایتابپیش



 

  

                                                           
9.Severe Acute Respiratory Syndrome (SARS) 
0.Middle East Respiratory Syndrome (MERS) 
3.Swine Acute Diarrhea Syndrome (SADS) 

9.Reservoir hosts 
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 .مقدمه7

 ایانسانیباعثشیوعکروناویروسسندرومتنفسیحرادهایبهشد بیماریپانزدهسالپسا اینکهاولینبارکروناویروس

هایمهلکیگریباعثآسیبرستردهبهتولیدداما طریقایجادبیماری)سارس(شدند،کروناویروسسندروماسهالشدیدد

هایبرامن،رأخفراشبودنرد.ایرنباعرثافرزایشهاشد.هردوشیوعا چینآغا شدوعاملآنهاهمکروناویروسدرخوک

رردد.یگرمیهایخفاشیدرچینبهمنظوردرکپتانسیلآنهابرایشیوهویروسیدضرور م العۀکروناویروس

هایخفاشیدرچرینشراملانرواعدراینبررسی،اطلاعا مربوطبهم العا واریرشناسیپی،یندر مینۀکروناویروس

آورینمرودیم.همننریندرمروردهرایمیزبرانآنهراوتو یرعجغرافیراییآنهراراجمرعشدۀویروس،رونرههایشناختهرونه

کنیم.هایخفاشیورسترشآنهادرچینبحثمیایکروناویروسرونهاندا هایآتیانتقالبینچ،م

کنیم؟هایخفاشیرادرچینمطالعهمی.چراکروناویروس1

 ها  بندی کروناویروس . رده2-1

دارند.قرار8هارالینیدووهستندودرردۀ7دهیریکروناوا شاخۀ6«ارتوکروناویرینیت» یرشاخۀ5سی(او.وی.ها)سی.کروناویروس

هاا اینجام،تقشدهاست.ژنومکروناویروسا وا اینرو،اسمکروناویروسبهشکلتاجاستروسیونیاینیپروتئهیلا

ت،کیلشدهاستکهدرلوبا یک32-27،وابعاد+(ssRNA)10ایباق بیتمثبتتکرشته9)رِنا(کیبونوکلئیردیاسدوق عه

شود.بهطورمعمول،دوسوما ژنومیکرِنا،برایرِنابهاینلحاظ)بزرری(،دومیمحسوبمیهایویروسمیانتمامیژنوم

وسایر13شوندکهدرپلیمرا ویروسیکدمی-12بی1ایواو.ار.اف1او.ار.اف11یعنیدوقالبخواندنِ-پروتئینهمپوشاندوپلی

م14هایغیرساختمانیِپروتئین تعدیل پاسخ یا رِنا در پروتئینپردا شمی15یزباندرریر برایچهار دیگر، سوم ژنوم شوند.

(E)انولپ(S)کیاسپا»ساختمانی غ،اء ،(M)نوکلئو )و Nکپسید پروتئین(« سایر میو کد کههایفرعی درحالی شوند.

هایفرعیوابسته ۀپروتئینبی،نسبتابثابتهستند،طولژنومکروناویروستاحد یادیبهتعدادواندا1ایواو.ار.اف1او.ار.اف

(3)است.

                                                           
1.Coronaviruses (CoVs) 

6.Orthocoronavirinae 

7.Coronaviridae 
باز است. کیلو ۲۶تا  ۶۲دار هستند که طول ژنوم ویروسی آنها RNA ای دار، در جهت مثبت، تک رشته پوشش های ویروس ای از خانواده، کروناویریده

 )م(  .ومیر کمتری نسبت به سایر اعضای این خانواده )سارس و مرس( دارد است که مرگ nCoV-۶102جدیدترین عضو 

8.Nidovirales 
 نوعی ویروس که در انسان و حیوان مشترک است. )م(  

1.Ribonucleic acid (RNA)  
92 . positive-sense, single-strand RNA (+ssRNA) 

99.open reading frame (ORF) 
 کیکه قابل ترجمه باشد. چهارچوب خوانش باز،  شود یاز چهارچوب خوانش گفته م یبه بخش، چارچوب خوانش بازقالب خواندن یا  ،یمولکول کیدر ژنت

 )م(  کننده و هم کدون خاتمه دهنده است. کدون شروع یاست که هم حاو ییها از کدون وستهیبسط پ

90.ORF9a and ORF9b 

93.viral polymerase (RdRp) 

99.nonstructural proteins 

91.host response modulation 

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%88%DB%8C%D8%B1%D9%88%D8%B3
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 که دارد وجود اعتقاد مقااین ساسهیدر رسترشرِنایهاروسیوریبا ژنوم اندا ه پایندی یادهاکروناویروسافتهی، با

یبایدست،ژنوم،تریرسترشب(4)درارتباطاست.،رِناپردا شیهامیآنزکدکنندۀیهاپسا بدستآوردنژن16همانندسا ی

لیتسهمفیدهستندراخاصزبانیمکیباقیت بدرراستایهاکروناویروسیکهبرافرعییهانیپروتئۀکنندیکدهابهژن

بینحذفدرای20یاحذفژنتیکی19جایگیریو18ژنتیکی،تبادل17یکیژنتیبینوترکا یژنومناشرا یی،تغجهیدرنت(5)کند.یم

کروناویروس است.ها توالیرشاخه یمتداول کاربست دلیل به کروناویروس جدیدهای نسل شناسایی21یابی و ک،ف که

بندیکروناویروسهایجدیدکروناویروسراافزایشدادهاست،بهسرعتدرحالرشدورسترشاست.درنتیجه،ردهرونه

براساسآخرینرده است. تغییر حال در 22،هاروسیویبندیردهالمللنیبتهیکمبندیدائماب کوروناونوعچهار بههاروسیا 

دلتایهانام و راما بتا، شاملسیشدهییشناسا23آلفا، منحصربهکه ه،ترونۀ است.و  یرشاخه در رونه(6)فرد هاتعداد

(8و7)بندین،دهوجوددارد.همننانروبهافزایشاست، یراهنو تعداد یادیکروناویروسرده

هایشود،جاییکهکروناویروسثبرو بیماریدرانواعحیوانا اهلیووح،یوهمننیندرانسانمیهاباعکروناویروس

(.1دهند)جدولتأثیرقرارمیهایراماودلتابی،ترپرندرانراتحتکنندوکروناویروسآلفاوبتا،عمدتابپستاندارانراآلودهمی

ریریکروناویروس(موجبایجادهمه-کروناویروسومرس- ا)یعنیسارسبیماری،دوکروناویروسبتایبسیار2002ا سال

هزارنفرر8کروناویروسکهچینبودوسپسا آنجابهسراسرجهانرسترشیافت،حدود-من،أسارس(9و1)اند.درانسانشده

کرونراویروسدر-کهمررس2012سالدر(1)درصدا آنهادچارمرگشدند.10آلودهکردکه2003-2002ریریراطیهمه

مرورد2249ک،رورهابرههایآ مای،گاهتوسطشدهتأییدمواردک،وررادرنوردید،مجموع27خاورمیانهظهورکردودرادامه

ایو229هرایآلفراعلاوهبرایندوویروس،کرونراویروس(9)درصدا آنهادچارمرگشدند.2018،3555رسیدکهتاسپتامبر

هرایتنفسریدرانسرانتوانندباعثبهوجودآمردنبیمراریهمننینمی1یوکیواچ43سیهایبتااووکروناویروس63الان

(.1شروند)جردولریردرحیوانرا اهلریووح،ریمریهایهمههاموجبایجادبیماریعلاوهبراین،کروناویروس(10)شوند.

هادرچینشناساییشدهاستکهمنجرررستردۀبیماریمهلکدرمیانخوککروناویروساخیراببهعنوانعلتشیوع-سدس

،متعلرقبره25وویروسراستروآنتریتواریردار24ریریویروساسهالخوکیهمه(2)هزارخوکشد.20کمبهتلفشدندست

                                                           
96.replication fidelity 

97.recombination  

98.gene interchange 

91.gene insertion 
 )م(. ندیگو یم یا ان ی( ددمانی)چ یبه توال هیپا چند جفت ای کیبه افزوده شدن  ک،یجهش، در ژنت یِریگیجا ای یریگیجا

02.Deletion 
در  ای« حذف» ،یهمانندساز انیدر جر ،یا ان یملکولِ د یِتوال ایکروموزوم  کیاز  یآن، بخش یکه ط شود یگفته م یجهش ژن یحذف به نوع کیدر علم ژنت

 )م(  .شود یم« گُم» ح،اصطلا

09.next generation sequencing 
سازی،  یابی، تصویربرداری و مرئی قطعه کردن نمونه ژنوم مورد مطالعه، توالی اولیه و قطعه   سازی دهها شامل آما ، از یک سری روشدینسل جد یابی یتوالدر واقع، 

 ها، تشکیل شده است. )م( یابی شده و آنالیز داده سرهم کردن قطعات توالی

00.International Committee of Taxonomy of Viruses (ICTV) 

03.(α-, β-, δ-, and γ-) 

09.Porcine epidemic diarrhea virus (PEDV)  

01.transmissible gastroenteritis virus (TGEV) 
 رودة و( -"gastro") برگیرندة معده در که ای روده-معدی دستگاه در التهاب های مشخصه دارای است بیماری ای روده-ای معده التهاب بیماری گاستروآنتریت یا

 )م(  .شود می عضلات گرفتگی و شکمی درد و استفراغ، اسهال، از ترکیبی به منجر و است،( -"entero") کوچک
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هااستکرهتهدیرددرخوکهاینوظهوروبا ظهوریابندۀمهمنیزا ویروس26کروناویروسآلفاوکروناویروسرامایخوکی

پرنردرانعفرونیبرون،ریتعرلاوهبررایرن،ویرروس(11)اقتصادیچ،مگیریرامتوجهصنعتپرورشخوکسراختهاسرت.

تأثیرقراردادهشودکهپرورشطیوررادرسراسرجهانتحتباعثیکبیماریبسیارمسریمی27وی،کروناویروسدلتا(بی)ای

-ویاوسریام)بری29هراومررگنهنرگ28وی(اوسریاهمننینباراستروآنتریت کامیدرسمورها)امهکروناویروس(12)است.

(14و13)(درپیوندبودهاست.1دابلیواس

 ها  ها با کروناویروس . ارتباط خفاش2-2

بهآنهاامکانکروچو- میندرمقایسهباپستاندارانروی-هاتنهاپستاندارانیهستندکها قدر پروا برخوردارندکهخفاش

هایپستاندارانهادومینراستۀبزرگپستاندارانهستندکهتقریبابیکپنجمانواعرونهدهد.خفاشتریرامیمهاجر رسترده

کندبندیمیهارادردو یرشاخۀبزرگطبقه،خفاش30هایفیلوژنتیکاند.تحلیلدهندودرسراسرجهانپراکندهرات،کیلمی

کرهشراملسریزده34،ویانگوچیروپترا33خفاشوپنجخانوادۀکوچک32خفاش،مت،کلا یکخانوادۀبزرگ31ینپتروچیروپترا-

(15)خفاشاست.خانوادۀکوچک

هاشدهاست،درعینحال،تواناییبرایهمزیستیباویروس35«ف،ارانتخاب»هاحاکیا آناستکهپروا ،موجبفرضیه

هاباچندینبیماریانسرانیدرواقع،اینمسألهکهخفاش(16)ایاست.ا لحاظانتقالبیماریدارایاهمیتویژههاکوچخفاش

هرایخفاشریم،رهور،ا جملرهکنرد.برخریا ایرنویرروساند،ایرنفرضریهراتقویرتمریشدیدابپاتوژنیکدرارتباطبوده

-هرا)سرارس،کرونراویروس39)ویروسنیپاهوویرروسهنردرا(38ها،هنیپاویروس37)ویروسهاری(36هایخفاشیلیساویروس

،ویرروس42،ویرروسابرولا41ماربورگ)ویروس40هاکروناویروس(،وفیلوویروس-کروناویروس،وسادس-کروناویروس،مرس

                                                           
06.δ-CoV (PDCoV) 

07.avian infectious bronchitis virus (IBV, γ-CoV) 

08.catarrhal gastroenteritis in mink (MCoV) 

01.whale deaths (BWCoV-SW0) 

32.Phylogenetic 
 از که پردازد، می ها جمعیت یا ها گونه نظیر جانداران مختلف های گروه تکاملی ارتباط بررسی به که تاس شناسی زیست علم در ای تبارزایش، شاخه یا فیلوژنتیک

 )م( .آید می دست شناسی به ریخت های داده های ماتریس مولکولی و یابی توالی های داده

39.Yinpterochiroptera 

30.Pteropodidae (megabat) 

33.Rhinolophoidea (microbat) 

39.Yangochiroptera 

31.selection pressure 
 )م(  .دهند می قرار تأثیر تحت را محیط یک در بقا برای موجود یک توانایی که شود می گفته خارجی عوامل به انتخاب فشار

36.bat lyssaviruses  

37.Rabies virus 

38.henipaviruses 

31.(Nipah virus and Hendra virus) 

92.filoviruses 

99.Marburg virus 
 در 0221 -۶111 های سال طی دوم شیوع در اما بود، درصد ۶2 ویروس این اولیه شیوع در میر و مرگ میزان .شد شناسایی 02۲1 سال در ماربورگ یروسو

 وک،ش به منجر که است همراه خونریزی و هموراژیک تب با ماربورگ ویروس. دادند دست از را خود جان مبتلایان درصد 11 کنگو دموکراتیک جمهوری

 )م(  .است درصد 11 ویروس این کشندگی نرخ. شود می مرگ و بدن، اعضای نارسایی

90.Ebola virus 
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یزبران،پسرتاندارِم-هایجامعا روابرطویرروستحلیل(17و16)شوند.(،تهدیدیجدیبرایسلامتانسانمحسوبمی43منگلا

را44) ُئونو (داموانسانم،ترکهایتوجهیا ویروسهایپستانداران،میزانقابلهابهنسبتسایررونهن،اندادکهخفاش

(16)هایافت.تواندرخفاشهایویروسیرامیهایاکثررستهویروس(18)درخودنهفتهدارند.

(.اررچرهکرهدرابتردا1انرد)جردولهاشرناختهشردههایکروناویرسهابهعنوانمنبعمهممیزباندرحالحاضر،خفاش

هرابرهعنروانمنبرعبسریارکروناویروسشناساییشدند،اماخیلی ودخفراش-بهعنوانمن،أحیوانیسارس45های َبّادرربه

10دادکهبهطورمتوسط،مد ن،انم،اهدهونظار طولانی(21-19)هایطبیعیاینویروسشناختهشدند.ترمیزبانمحتمل

تواننردا هاییکرهمریهامثبتبودهاست،ا جملهبرخیا ویروسدرصدنوکلئوتیدکروناویروسمربوطبهسارس،درخفاش

برههمرین(22و7)کروناویروساستفادهکننرد.-سارسورودبهمنزلۀنق ۀ46(2اییسیآنژیوتانسین)ایمبدل2هایآنزیمریرنده

شرتریراکوهانرهیرکاند؛اررچهکرهشرترکروناویروسم رحشده-هایآغا ررمرسهابهعنونمنبعویروساشترتیب،خف

کرونراویروسدر-من،رأجدیردترینسررایتسرادس(9)هارابهطورمستقیمبهانسانمنتقلکنند.تواننداینویروسمی47عربی

هایهایآلفاهستندکهباکروناویروسکنندۀکروناویروسینحملهاهمننعلاوهبراین،خفاش(2)هاری،هداشتهاست.خفاش

بهطرورخلاصره،(24و23)اسهالخوکیمرتبطاست.ریریکروناویروسوهمننینهمه6348الاییوان229 ایانسانیبیماری

هممکناستبهانسرانسررایتکنندک(درخودحملمی12ا 7(وبتا)17ا 10هایآلفا)هابی،ترانواعکروناویروسخفاش

-ا جملهدرچین-توانددرسراسرجهانها،میهاباتو یعرستردۀخفاش(.کروناویروس1کنندوموجببیماریشوند)جدول

(25)یافتشود.

  

                                                                                                                                                                                                 
 امروزه که زئیر، کشور های رودخانه از یکی از بیماری این ویروس نام. شود می ناشی ابولا ویروس از که است انسانی بیماری ابولا، نوعی هموراژیک تب یا ابولا

 بعد هفته سه تا روز دو معمولاً بیماری این های نشانه. شد دیده کنگو کشور در بار اولین برای بیماری این .است شده  گرفته دارد، نام وکنگ دموکراتیک جمهوری

 کبد لکردعم کاهش همچنین و اسهال و استفراغ تهوع، حالت معمولاً. شوند می ظاهر سردرد و ای ماهیچه دردهای گلودرد، تب، صورت به و ویروس با تماس از

 شوند. )م(  می خونریزی دچار مبتلایان زمان، این در. آیند می موارد این دنبال به ها کلیه و

93.Mengla virus 
نان چین دیده شد. این  در شهر منگلا در استان یون ۶102خوار است و برای اولین بار در سال  ویروس منگلا، نوعی فیلوویروس است که منشأ آن خفاش میوه

 خانودة ابولا و ویروس ماربورگ است. )م( مویروس ه

99.zoonotic viruses 

91.civet cats 
 است. )م( معمول بسیار زباد گربه خوردن چین جنوب است. در زبادان خانواده از خوار گوشت زباد پستانداری گربه یا زبَّاد

96.Angiotensin converting enzyme 0 (ACE0) 
 آنژیوتانسین به ۶ آنژیوتانسین تبدیل یا ،(پپتیدی نهُ) 0–2 آنژیوتانسین یک به 0 آنژیوتانسین تبدیل موجب که است زوپپتیدازاگ یک آنژیوتانسین، مبدل ۶ آنزیم

 )م( .هستند انسان بدن های سلول به ها کروناویروس انواع از برخی نقطة ورود ،ACE۶ های گیرنده که شده گردد. مشخص می 0–1

97.dromedary camels 

98.001 E- and NL63-CoVs 
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رش شده در چینهای منبع، و حضور گزا ها، میزبان ها از انوع کروناویروس بندی ویروس المللی رده بندی کمیتة بین . رده1جدول 




) ُئونرو (برجسرتهشردهداموانسراناندوسهکروناویروسم،ترکهایایجادکنندۀبیمارین،اندادهشدهکروناویروس

(دریکنهنگبیمارپیداشد،امااینمسألهکهعلتآنعفونتبودیانه،اثبا ن،ردهاسرت.1دابلیواس-ویاوسیاماست.)بی

خوار.برایناساس،ویروستعییرنامیافت.شهدخوار)نکتار(بودونهخفاشمیوهفاشحاملاینویروسخ

هادرارتباطهستندهایخفاشیکهبابابیماری.کروناویروس4

 های مرتبط با سارس . کروناویروس3-1

(.درسرال1شرد)نمرودارچینثبتجنوبدر49دونگروانگاستان،نخستینموردا سارسدرشهرفوشان2012ِدرنوامبر

-هایخفاشیمرتبطباسارسرارزارشکردندکهبسیاربهسرارس،دورروهمستقلچینی،اولینموردا کروناویروس2005

درچینکروناویروس-ا آن مان،بی،ترمواردسارس(21و20)کروناویروسانسانیمرتبطبود؛ودلالتبرمن،أخفاشیآنداشت.

کرونراویروس-درصدباسرارس92هایخفاشیتابیشا کروناویروس-(.هویتژنومیاینسارس1اند)جدولشناساییشده

مبدل2آنزیمهایتواندا ریرندهکنندهبهریرندۀاصلیآنهااست،نمیهایاسپایککهمنتقلانسانیدرپیونداست،اماپروتئین

کرونراویروس-هایمولدسرارساینمسألهکهآیاآنهاویروس(67)روداستفادهکند.ونق ۀمنزلۀبه(2اییسیای)آنژیوتانسین

مبردل2آنرزیمهرایکرونراویروسکرها ریرنرده-،جداسا ییکسارس2013هستند،محلتردیدواختلافاست.درسال

-درکدرمروردمن،رأخفاشریسرارستریندلیلومروروداستفادهکردهبود،قوینق ۀمنزلۀبه(2اییسیای)آنژیوتانسین

نرانچرینکرهمحرل نردریعلاوهبراین،دریکبرنامۀنظارتیپنجسالهدریکغاردراسرتانیرون(22)کروناویروساست.

                                                           
91.Foshan city, Guangdong Province 
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مختلرفویروسری51کروناویروسا یا دهسویۀ-بود،واحدهایساختمانیسارس50هاینعلاسبیهایمختلفیا خفاشرونه

(65)وردشناساییقرارررفت.کروناویروسم-سارس




 .چین در آنها به مربوط خفاشی های میزبان و خفاشی های کروناویروس جغرافیایی توزیع. 1 نمودار

مراتریسیرک.داردوجرودخراصخفاشرونهآندرکهدهدمین،انرامثبتکروناویروسنمونها یکقرمزباکسهر

کرهجراییروانگدونگ،استان.ترسیمشدهاستبود،شدهرزارشکروناویروسثبتمنمونهآندرکهاستانهربرایاینق ه

هراویروسوخفاشهایرونهاختصاریموارد.هایقرمزرنگک،یدهشدهاستنق هبهدورآناند،شدهآغا سادسوسارس

 .استشدهدادهن،ان

(.هویرتتروالیحرو ۀ2بزرریبرخوردارنرد)نمرودارکهدرچینیافتشد،ا تنوعژنومیبسیارهاییکروناویروس-سارس

شودکهتنروعکروناویروسانسانیدرنوساناست.تصورمی-درصدباسارس100تا80پی،ا آرپیآردیبی440شدۀحفاظت

بندیرادرسر  هاخوشهرردد؛وکروناویروسهاوهمبهتو یعجغرافیاییبا میها،همبهتنوعرونههادرخفاشکرناویروس

هادرارتبراطهسرتند،ن،رانهایویژۀرونه،کهتاحد یادیباانواعمختلفکروناویروسدرراستایاینخوشه-رونۀخفاش

هایمختلفخفاشوجوددارند،اماهمگیهادررونهکروناویروس-کند.سارستحلیلماا ایننظریهپ،تیبانیمی(25)دهد.می

                                                           
12.horseshoe bats  
19.viral strains 

 هایی سلول به سویه ژنوتیپی، تعریف در. گویند می( strain: انگلیسی به) سویه اند آمده دست به سلول یک از خالص، کشت در که های سلول به شناسی زیست در

 )م( .باشد داشته ژنتیکی تفاوت درصد 0۶ از کمتر دیگر های سویه با که شود می گفته
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هرایکرائرفون(.دریرکم العره،ا خفراش1هستند)نمرودار53ایبررهبینیهایوخفاش52فاشنعلاسبیآنهامتعلقبهخ

درچین،(8)هایخفاشم،خصنمود.تواناینرابدونت بیقمولکولیرونههمبهعنوانناقلنامبردهشده،امانمی54پلیکاتا

بهطرور59وپوسیلوس58،پیرسونی57،ماکروتیس56،بزرگ55کوسهاینعلاسبیسینیهایخفاشنعلاسبیشاملخفاشرونه

متغیرترین(68و63-22،27،40،43،45،58،59،61-7،8،20)اند.کروناویروسدرک،ورنیزبودهرستردهتو یعشدهومهمترینناقلانسارس

هایخاصتواناییپروتئیناِسدر نجیره(62)هستند.860هایاِسواُآراِفهایخفاشی،ژنکروناویروسمناطقدرمیانسارس

هراراانسانیبهعنوانریرندهودرنتیجهاعمالتهدیدمسرتقیمعلیرهانسرانآنژیوتانسینمبدل2آنزیمهایاستفادها ریرنده

آنژیوتانسرینبردلم2آنرزیمهرایریرندها استفادههاییکهتواناییکروناویروسنکتهجالبتوجهاینکه،تمامسارس(69)دارد.

ا استفادههایکهتواناییکروناویروسسایرسارس(62و7،22،27)آنیافتشدند.انسانیرادارند،دررونۀسینیکوسدراستانیون

تا63،شانکشی62،شاآنکشی61هایمختلفا جیلینشمالیراندارنددراستانانسانیآنژیوتانسینمبدل2آنزیمهایریرنده

همدر8(.پروتئیندیگریعنیاُآراِف1اند)نموداررستردهشده68وروانگدونگ67،روییژو66،یونان65،ژجیانگ64جنوبیهوبی

هایانسانیشاملیکحذفژنتیکیکروناویروسریریسارسهایهمهایحائزاهمیتاست، یرااکثر نجیرهرونهانتقالمیان

های باد)کیو (هستندکهمنجربهت،کیلدوقالبخواندناو.آر.افکروناویروسسارسدرمقایسهبا8دراُآراِف29نوکلئوتید

آنناقرلتنهادوخفاشنعلاسبیفرومکوئینومویکخفراشنعرلاسربیسرینیکوسا اسرتانیرون(40)شود.بیمی8اِیو8

این(40،62)هایانسانی/ بادبودند.کروناویروسسارسباآمینواسیدهایبسیاربالام،ابه8هایاو.آر.افهایدارایپروتئینویروس

آنا طریرقنروترکیبیهاینعلاسربیاسرتانیرونکروناویروسبااحتمال یادا خفاشباقو حاکیا آناستکهسارس

ریرد.هایموجودن،أ میکروناویروسژنتیکیدرمیانسارس

                                                           
10.Rhinolophidae 

13.Hipposideridae 

19.Chaerephon plicata 

11.sinicus 

16.ferrumequinum 

17.macrotis 

18.pearsoni 

11.pusillus 

62.ORF8 

69.North Jilin 

60.Shaanxi 

63.Shanxi 

69.South Houbei 

61.Zhejiang 

66.Yunnan 

67.Guizhou 

68.Guangdong  
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پی برای هر یک از  آر آردی پی بی 444 شدة حفاظت حوزة توالی چین. هویت. تنوع ژنتیکی کروناویروس خفاشی در 2نمودار 

 های مرجع مرتبط. های کروناویروس در مقایسه با توالی گونه



مبردل2آنرزیمهایریرندها هاکهتواناییاستفادهکروناویروسهایمختلفسارساینم العا م،خصکردندکهرونه

هادرچیندرحالرردشهستندواینن،انگراحتمالیرکشریوعبیمراریهنو درمیانخفاشانسانیرادارند،آنژیوتانسین

شناختیا آنمستعداینوضعهستند.برایتأییداینفرضیه،شواهدسرمدیگرم،ابهسارساست.مناطقخاصدراستانیون

دیم،جاییکهپیشا ایندرمعررضکرونراویروسآنفراهمکرهادراستانیونکروناویروسخفاشیدرانسانعفونتسارس

انسرانینیسرتند،امراآنژیوتانسینمبدل2آنزیمهایهاقادربهاستفادها ریرندهکروناویروسظاهراباکثرسارس(70)نبودهاست.

توانردمنجرربرهددمیمتع69ایرونههایژنتیکیبینهاهنو همم،خصنیست.نوترکیبی اییآنهابهانسانسرایتیابیماری

پاسخیدرموردسارسوجوددارد،هارردد.علاوهبراین،هنو سمالا بیکروناویروسکروناویروسانسانیدیگرا اینسارس

هایکروناویروسچراباتوجهبهاینکهاولینموردسارسدراستانروانگدونگرخداد،اماتمامسارس»بهعنوانمثالاینکه

چراخفراش»واینکه«آنم،اهدهشدند؟انسانیدراستانیونآنژیوتانسینمبدل2آنزیمهایواناییِاستفادها ریرندهدارایت

مبردل2آنرزیمهرایریرنردها اسرتفادهتوانراییِدارایهرایکروناویروسنعلاسبیسینیکوسدرمناطقخاصیناقلسارس

باتوجهبهمواردفوق،نظار شدیدبر«.یخفاشنعلاسبیچنینتواناییراندارند؟هاانسانیاست،اماسایررونهآنژیوتانسین

هادرچین،امریضروریاست.کروناویروسسارس





                                                           
61.Interspecies  
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 های خوشه مرس . کروناویروس3-2

هرادیردهشردند.دوهایخوشهمرسقبرلا شریوعبیمراریمررسدرخفراشها،کروناویروسکروناویروسبرخلافسارس

درچینبهعنروان2006اولینباردرسال571وپیپیسترلوساچ.کی.یو.470اویروسخفاشییعنیتیلونیستریساچ.کی.یو.کرون

2012ریریآنا سرالهمراهبودندکههمه72ای.اِم.سی-.سیتوصیفشدند.آنهابااچ.کروناویروس2هایرروهکروناویروس

ذیرفتهشدهکهشترهایخاورمیانه،عاملحیوانیاصلیبرایانتقالبیمراریمررساینموضوعبهطورکلیپ(9،38،39)آغا شد.

م العرا (71)کروناویروسبرود.هاییراداشتندکهدارایتبارم،ترکبامرسهاکروناویروسانسانیبودند،درحالیکهخفاش

دو(71).سری(.2هرایسرویهاست)کرونایروسهایبسیارمتنوعِخوشهمرسمتعددجهانیحاکیا تو یعرستردهکروناویروس

،نیزیافتشردندکرها 218075-وپردیکت/پی.دی.اِف74،یعنینئوکروناویروس73کروناویروسخفاشینئورومیکیا ولوئنسیس

برراسراس(72،73)هایآفریقاییبرود.یافتۀیکویروساجدادیا خفاشکروناویروستنزلکردکهمرساینایدهپ،تیبانیمی

هرایافرتشردهاسرت.بررسیدرخفاش.2سویههایرونها کرونایروس3بندیکروناویروس،تاکنونآخرینرزارشا طبقه

هایمررتبطبراواِن،کروناویروس1هایآر.دی.آر.پی،او.آر.اف،اِس.هایفیلوژنتیکایجادشدهبااستفادها توالیاساسدرخت

5.یرو.کری.اچو4.یو.کی.اچهایهاهستندوبهدنبالآنهاکروناویروسکروناویروسسترینوابستگانمرمرسخفاشی،نزدیک

درمقایسهبا4.یو.کی.اچکروناویروسنزدیکیبسیاربی،تریباکروناویروس،مرس1ریرند.بااینحال،درمن قۀاِس.قرارمی

ن،راندادنردکره76هایساختگی،ابه،بررسیویروسدارد.بهطورم5.یو.کی.اچکروناویروسمرتبطبامرسیاکروناویروس

انسرانی477تواندا مهارکنندۀدی.پی.پری.(می422وکروناوویروس5.یو.کی.مرس)اچبامرتبطپروتئیناسپایکِکروناویروس

وسیراکرونراویرهرایاسرپایکمررساستفادهکند،ررچرهکراراییآنهراا پرروتئین4هایاچ.دی.پی.پی.برایورودبهسلول

ا ریرنردۀ5.یرو.کری.اچهرایهیچشرواهدیمبنریبرراسرتفادۀکرونراویروس(49،50)کمتراست.4.یو.کی.اچهایکروناویروس

(74)انسانیوجودندارد.4.پی.پی.دی

هایمخزنآنهامتعلرق(.تماممیزبان2و1شوند)نمودارهایهایخوشهمرسدرچینیافتمیهرسهرونهکروناویروس

79هرایپیپیسرترلوسمرسدرچنردینرونرهخفراششراملخفراشبامرتبطاست.کروناویروس78خانوادۀوسپرتیلیونیدائهبه

(،و84)وسرپرتیلیوسروپرانس83هرایبرفکری(،خفراش82)یرایرو81هایبرزرگعصررراهیوپیپیسترلوس(،خفاش80)آبراموس

هرا،برهدلیرلایرنطیرفرسرتردهمیزبران(49،50،52).شرود(م،اهدهمری86)هیپسوروپولوراتوس85هایپیپیسترلهچینیخفاش

                                                           
72.Tylonycteris HKU9 

79.Pipistrellus HKU1 

70.HCoV-EMC 

73.Neoromicia zuluensis 

79.NeoCoV 

71.PREDICT/PDF-0982 

76.pseudovirus 

77.DPP9 

78.Vespertilionidae 

71.Pipistrellus 

82.abramus 

89.great evening bats 

80.Ia io 

83.particolored bats 

89.Vespertilio superans 

81.Chinese pipistrelle bats 
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پریبری440شدۀحفاظتدرصددرحو ۀ100تا72باشدکها مرسدارایتنوعژنتیکیبالایینیزمیبامرتبطکروناویروس

(88وروبوستولا87هایتیلونیستریس)پاکیپوستنهاتوسطخفاش4.یو.کی.اچهایپیمتغیراست.درمقابل،کروناویروسآرآردی

هرایهایمختلفا خفراشدررونه5.یو.کی.اچهایکروناویروس(38،39،49)(.2شدهبودند)نمودارمنتقلشدهونسبتابمحافظت

هرایآنهاهمماننردکرونراویروس(8،36،38،39،49،51)(یافتشدند.90واس.پی.پی89پیپیسترلوس)آبراموس،پیپیسترلوس،مینوس

هرایکرونراویروسخوشرهمررس،متفراو اسرت.بودنرد.طیرفتو یرعبسرتهبرهرونرهشردهمحافظرت،نسربتاب5.یو.کی.اچ

هرایهایآنهایعنیخفراشترینتو یعدرایناینسهنوعباشند، یرامیزبانبایددارایرسترده5.یو.کی.اچهایکروناویروس

شدهتنهادرروانرگدونرگ،هایمثبتکروناویروسِرزارشنمونهکنند.بااینحال،ها ندریمیپیپسترلوسدرنزدکیانسان

هرایهاباشد.درمقابل،کرونراویروستواندناشیا فقدانبررسیدرسایراستانشودکهاینمیهنگکنگ،وماکائودیدهمی

کمتررینسربتبرههادرسینوان،روانگدونگوهنگکنرگدرسر وحبسریاریمرتبطبامرسدرچندینرونها خفاش

هاییهستندکههایخفاشتیلونیستریسا معدودرونههایرزارششدند.بهطورم،ابه،خفاش5.یو.کی.اچهایکروناویروس

برهمنراطقخاصریدرروانرگدونرگ،4.یو.کی.اچهایکنندواینباعثمحدودشدنتو یعکروناویروسدربامبو ندریمی

رسدکهخ رانتقالکروناویروس(.بهطورکلی،بهنظرمی1شود)نمودرهنگکنگوماکائومیروانگشی،یونان،روییژو،

های(تو یعجغرافیاییکروناویروس1ریریدرچین،بهایندلایلپاییناست:)خوشهمرسبهانسانوتبدیلآنبهیکهمه

هرایورودیدنانسانرادارند)تواناییاسرتفادها ریرنردهکهاحتمالآلودهکر4.یو.کی.اچهایمرسوکروناویروسبامرتبط

هایچینیدرس  ک،وروجوددارنرد،کهبهطوررستردهدرخفاش5.یو.کی.اچهای(کروناویروس2انسانی(محدوداست،و)

هرایخفاشریمیانکروناویروساند.بااینحال،نبایداحتمالنوترکیبیدرهایانسانیدستنیافتهبهتواناییاستفادها ریرنده

شوند،دستکمبگیریم.ریرمیهایهمهمختلفراکهمنجربهتولیدویروس

 291. کروناویروس مرتبط با سادس اچ.کی.یو.3-3

اند.براساسم العا درچرین،قبرلا شریوعتنهادرچینوکنیارزارششده2.یو.کی.اچسادسبامرتبطهایکروناویروس

و93،سرینیکوس،رکرس92هاینعلاسربی)آفینریسبهکرا درخفاش2.یو.کی.اچسادسبامرتبطهایناویروسسادس،کرو

آنوتبتتاکنوناینویروسدرهنگکنگ،روانگدونگ،یون(2،7،8،38،41،44)اند.هایمختلفدیدهشدهنپوسیلوس(دراستا

هابایدک،فشود.ایرننعلاسبی،شایدمواردبی،تریدرسایراستانهایرزارششدهاست.باتوجهبهطیفرستردهخفاش

هایمرتبطباسرارسنیرزهایخفاشکهدائمابدرحالتعاملباانسانودامدرچینهستند،همننینناقلکروناویروسرونه

تنروعژنتیکریبرالاییرابرا2.یرو.کری.اچسادسبامرتبطهای(.بهطورم،ابه،کروناویروس1-3هستند)نگاهکنیدبهبخش

سرادسبرامررتبطهرایهرا،کرونراویروس(.برهدلیرلایرنویژرری2اند)نمودارسارسن،اندادهبامرتبطهایکروناویروس

سرادسبرامررتبطاندکهاحتمالانتقالآنهابهانسان یاداست.کرونراویروسهاییقرارررفتهدرفهرستویروس2.یو.کی.اچ

                                                                                                                                                                                                 
86.Hypsugo pulveratus 

87.T. pachypus 

88.T. robustula 

81.P. minus 

12.P. spp. 

19.HKU0 (SADS)-Related CoV (HKU0r-CoV) 

10.affinis 

13.rex 
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کروناویروس(،عاملشیوعرستردهبیماریمهلکدرجدید،یعنیکروناویروسسندروماسهالشدیدخوکی)سادس2.یو.کی.اچ

کروناویروسشناختهن،دهولذااینویروسریرندهورودیسادس(2)شناختهشد.2017هادرروانگدونگچیندرسالخوک

هایمنت،رن،رده(.درچرین،نسانی،خوکیوخفاشیرادارد)دادههایاظرفیتبالاییبرایآلودهکردنطیفوسیعیا سلول

سرادسبرامرتبطایکروناویروسرونههایخفاشمیزبان،احتمالانتقالمیانتراکمبالایمزارعخوکوتو یعرستردهرونه

سرادسبرامررتبطنراویروسبدینسران،م العرا در مینرۀاحتمرالانتقرالکرو(75)دهد.درآیندهراافزایشمی2.یو.کی.اچ

رسد. ایآنهاضروریبهنظرمیخفاشیوعواملبیماری2.یو.کی.اچ

هاسادسوسایرویروسبامرتبطبینیکروناویروس.یکمدلپیش3

تواندبهاینشیوعکمرکبینیکروناویروسبعدیکهباعثشیوعویروسدرآیندهخواهدشد،عواملکلیراکهمیبرایپیش

هایبسیارمتنوعهسرتند.م،رخصشردهکرههامیزبانتعداد یادیا کروناویروسایم.اولاینکه،خفاشفهرستنمودهکند

توانردایرنشوندویکمخزانغنیژنریمریهایکروناویروسدرطولسرایتیاعفونت،مرتبابدستخوشنوترکیبیمیژنوم

کنند.سروم،ها ندریمیهادارایرستردریتو یعبودهودرنزدیکیانسانشهایخفافرایندراتسهیلنماید.دوماینکهرونه

کرونراویروسدرچرین،دورا کروناویروسوسرارسهایسادس اوقابلانتقالهستند.دراین مینه،شیوعهابیماریویروس

اند،امابایدآنهراراباعثشیوعویروسن،دههایدیگرهموجوددارندکههنو انتظارنیستند.براساساینمدل،کروناویروس

پایشونظار نمود.

رزینیدراماکنمتروکۀانسانیدارندکهعلاقه یادیبهلانه94هایروشموشی)مایوتیس(درتیرۀوسپرتیلیونیدائه،خفاش

ادوا نظررژنتیکریمتنروعِهرایپیپیسرترلوسهسرتند.آنهراناقرلتعرداد یرهرادرکنرارخفراشهما انواعرستردۀخفاش

عرلاوهبررایرن،(36،38)اسرت.201195هستندکهبسیارنزدیرکبرهکرونراویروسآلفراسراکس6هایاچ.کی.یو.کروناویروس

هرایآلفراهسرتند.یکریا بی،رترینویرروسهایناقلتعداد یادیا کروناویروس97)مینیوپتروس(96هایبالخمیدهخفاش

درهنگکنگیافتشد.بعرداب،در2005استکهاولینباردررونۀپوسیلوسدرسال8.یو.کی.اچروسشده،کروناویم،اهده

آن،فوجیرانوهروبیهرمهایهنگکنگ،روانگدونگ،یونهمدراستان98هایمارناته،فولیجینوسوسواشریبرسیرونه

،8.یرو.کری.اچهرایعرلاوهبررکرونراویروس(35،37،41،60-32)(.1یافتشدکهاینن،انگرتنوعژنتیکیبالایآناست)نمودار

هستندکهسرابقاببرهعنروان199هایبالخمیده)مینیوپتروس(همحاملتعداد یادیکروناویروسخفاشیمینیوپتروسخفاش

هراییروسهرایویروسریتقریبراببرههمرانانردا ۀکرونراوشدند.اینرونهبیشناختهمی1یاکروناویروس100آ1کروناویروس

هاتغییرهایبالخمیده)مینیوپتروس(یافتشدهبودند،ررچهاینویروسدرچندیناستاندرچیندرمیانخفاش8.یو.کی.اچ

دهردکرهکرونراویروسخفاشریتحلیلژنتیکین،رانمری(35،37،41،60-32)توالینسبتابکمیرابینیکدیگرا خودن،اندادند.

های)نامسابق(متفاو هستند،اماارتباطنزدیکیباخفاش7.یو.کی.اچوکروناویروس8.یو.کی.اچروس،کروناوی1مینیوپتروس

                                                           
19.mouse-eared bats (Myotis) 

11.α  - CoV Sax-0299 

16.bent-winged bats 

17.Miniopterus 

18.M. magnate, M. fuliginosus, and M. schreibersii 

11.Miniopterus bat CoV 9 (BtMiCoV-9) 

922.CoV9B 
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101هرایرو تروسلسرکنالتیعلاوهبراین،خفاش(34)بالخمیدهدارندوممکناستا یکنیایم،ترکن،أ ررفتهباشند.

هرایدورهرارابرهمسرافتتوانندویروساردرچیندارند،لذامیخوهایح،رهترینسبتبهاکثرخفاشدارایبردپروا وسیع

هراین،انگرتنوعژنتیکیبالادرمیرانایرنرونره9.یو.کی.اچهایکروناویروسشدها توالیحملکنند.یکمقایسهرزارش

اسرت.کرونراویروس10.یرو.کی.اچآخرینکروناویروسیکهبایدبهآناشارهشود،کروناویروس(57-55)(.2ویروسیبود)نمودار

(کهحاکیا 102هاییا انواعمختلفم،اهدهکرد)رو توسلسکنالتیوهیپوسیدروسپوموناتواندرخفاشرامی10.یو.کی.اچ

تهرارایافرتوانیکتفاو ژنتیکیبرایاینرونرها ویرروسهمننینمی(7،26،27،39)هااست.ایبینخفاشرونهانتقالبین

بینیسادسماجرایررفترهوبایرددرم العرا آتریهابهخوبیدرمدلپیش(.باتوجهبهمواردفوق،اینویروس2)نمودار

مدنظرقرارریرند.

هایخفاشیدرچین.سایرکروناویروس5

هایا خفاش،1103یککروناویروسبتایجدید،یعنیکروناویروسخفاشیرو توسوی.جی.سی.سی.دی.سی.2016درسال

بودو104کنیمکهمیزبان،یکخفاشبسیارمرتبطبااونیستریساسپلائهرو توسلسکنالتیشناساییشد.بااینحال،تأییدمی

(.ویژریمنحصرربره1تغییریافت)جدول1105بعدابناماینویروسبهکروناویروسخفاشیاونیتسریسجی.سی.سی.دی.سی.

خفاشرین،رأ 106ا یکارتورئروویروس10ایژنیاستکهبهاحتمالبسیار یادا ژنپی.فرداینویروسآناستکهدار

مکرردر1یکم العۀدوسالهپسا آنهمن،اندادکهکروناویروسخفاشیاونیتسریسجی.سی.سی.دی.سی.(53)ریرد.می

،ایرنویرروسبرهشرد 9.یرو.کری.اچچرخد.برخلافویرروسِا لحراظژنتیکریمتفراو ِکرونراویروسهامیمیانخفاش

آنجنروبییافرتتاکنونتنهادریرون1(.کروناویروسخفاشیاونیتسریسجی.سی.سی.دی.سی.2شدهاست)نمودارمحافظت

اند:کروناویروسآلفاهایخفاشیدیگریهموجوددارندکهدرچینشناساییشدهعلاوهبراین،کروناویروس(54،55)شدهاست.

،کروناویروسآلفا(8،37)2011108-،کروناویروسآلفاخفاشمایوتیسریکتیساکس(8)2013107-اسبیبزرگهابخفاشنعل

،کروناویروسبتایخفراش(37)512110،کروناویروسخفاشیاسکوتوفیلوس(8)2013109-خفاشنیکتالوسولوتینوساس.سی

،کهبهعنواننیرایپری.ای.دی.ویتوصریفشرده112ستر،وکروناویورسخفاشمورینالوکورا2013111ایژجیناگبررهبینی

هراین،دۀبسیاریدرچینوجروددارد،برهخصروصدرقسرمتبندیهایطبقهاست.نکتهمهماینکههنو همکروناویروس

سرطشردهتو(.براساسمعیرارتعریرف1اند)نمودارهایخفاشیبهندر موردم العهوبررسیقرارررفتهشمالیکهویروس

هرایبی،رتردرمرورد،خرانوادۀکرونراویروسبرهاحتمرالبسریار یرادپرسا بررسریهراروسیویبندیردهالمللنیبتهیکم

هایخفاشیدرچین،رسترشخواهدیافت.کروناویروس

                                                           
929.Rousettus leschenaultii 

920.Hipposideros pomona 

923.Ro-BatCoVGCCDC9 

929.Eonycteris spelaea 

921.BtEoCoV-GCCDC9 

926.orthoreovirus 

927.Rhinolophus ferrumequinum_-CoV HuB-0293 

928.Myotis ricketti -CoV Sax-0299 
921.Nyctalus velutinus -CoV SC-0293 

992.Scotophilus bat CoV 190 

999.Hipposideros bat -CoV Zhejiang0293 

990.Murina leucogaster bat CoV 
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هاهادرخفاشهایمختلفیاسیارویروس.همزیستیکروناویروس6

هرااسرت.همزیسرتیهایخفراشموضوعیکاملابرایجبرایبرخیا رونههمزیستیبیشا دوویروسدریکخفاشواحد،

نمونرۀدیگرر،(7،34)دریکخفراشبارهراررزارششردهاسرت.8.یو.کی.اچوکروناویروس1کروناویروسخفاشیمینیوپتروس

طباسارساستکهبههایمرتبکروناویروس(وکروناویروسخفاشنعلاسبی)سادس2.یو.کی.اچهمزیستیبینکروناویروس

هایم،ابهسرارسدرآینرده،وقفۀاینرونهخفاشیبرایپی،گیریا شیوعپایشبی(2،45)نوبتباعثشیوعویروسرردیدند.

همدریکخفراشرو تروس9.یو.کی.اچهایضرور دارد.علاوهبراین،همزیستیدویاچندژنوتیپمتمایزا کروناویروس

شرده)ویرروسخفاشریِجدیردابشناسرایی113ویکفیلوویروس9.یو.کی.اچهایهمزیستیکروناویروس(56)رزارششدهاست.

(17،55)هایرو توسم،اهدهشدهاست.هایابولاوماربورگاست،درخفاشکها نظرفیلوژنتیکیمرتبطباویروس114منگلا(

جایداده1وناویروسخفاشیاونیتسریسجی.سی.سی.دی.سی.درژنومکر10باتوجهبهاینکهژناروتورئوویروسخفاشیپی.

هراهرمتواننادیدهررفت.سایرهمزیسرتیرانمی9.یو.کی.اچهایشدهبود،نوترکیبیبینفیلوویروسخفاشیوکروناویروس

برا10.یرو.کری.اچهرای،کرونراویروس(7)ن،ردهبنردیباکروناویروسآلفایرده8یو..کی.اچهایثبتشدهاست:کروناویروس

(36)هایخفاشی.باآدنوویروس6یو..کی.اچهای،وکروناویروس(7)ن،دهبندیکروناویروسبتایرده

گیری.نتیجه1

ریرسراسریکردهاستوخ ربررو شریوعهایهمهکروناویروسبامن،أخفاش،چینرادرچهاردهسالاخیردرریربیماری

طورخلاصه،نتایجکنونیمربوطبهیرادرآیندهبرجستهساختهاست.درپژوهشحاضر،مابههایخفاشیدیگرکروناویروس

هرایخفراش،وموقعیرتهرا،رونرهریریکروناویروسخفاشیدرچینراباهدفبررسیارتباطبینانرواعکرونراویروسهمه

هایخفاشیاست.ا اینکروناویروس115ایرونه-یانبینیقابلیتانتقالمجغرافیاییخلاصهکردیمودرنهایت،هدفماپیش

هرایتحقیقراتیهاینادرستیاناقصباشد.بهعنرواننمونره،همرۀررروهتأثیردادههاممکناستتحتبدونشک،تحلیل

(اسپریجری)یجهرانیابیتیموقعستمیا سهاا خفاشیریردرهنگامنمونهایندواهخفاشراانجامندادیهارونهییشناسا

لیتحلنیکهامی،مامعتقدنیند.باوجودااهقرارنگرفتیموردبررسزینیغرباییشمالیهاهادراستانخفاشند.اهاستفادهکرد

بهآنهراندهیدرم العا آدیوجودداردکهبایگریدمهم،سمالا نیعلاوهبرااست.،تریبقا یتحقیبراینق هشروعخوب

توجهشود:

هرانسربتهارابهخفراشانواعکروناویروس116،هاروسیویبندطبقهیالمللنیبتهیکمدرعمدۀموارد،نکهیباتوجهبها.1

.درخفاشهاوجوددارندیبسیار یادیواررایکیا نظرژنتهایِکروناویروسچرادهد،می

                                                           
993.filovirus 

999.Mengla virus 

991.Cross-species transmission (CST) 
گونه  کیفرد از  کیوارد که  یاست که زمان یخارج روسیو ییشود، توانا یگفته م زین زیسرر ای زبانیم جهش، ای گونه نیکه به آن انتقال بی، ا گونه-میانانتقال 

 )م( .ابدی یگسترش م دیجد زبانیم تیجمع کیشده است، آن فرد را آلوده کرده و در  زبانیم دیجد

996.The International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV) 
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شوندهاهررزایزولهنمیناختهباقیماندهاست، یراویروسهاناشهایخفاشیدرانساناکثرکروناویروس117 ایی.بیماری2

هاتهدیدیبرایسلامتیهایشناساییشدهدرهنگامشیوعبیماری؛بسیاریا ویروسجداا ویروس-افتندیاجدانمی

آیند.انسانبهحسابمی

ا «کرونراویروس-یخروکدیشردسندروماسرهال»و«کروناویروس-حادیسندرومتنفس».اررچهم،خصشدهبودکه3

هایدقیقانتقالآنهاناشناختهاست.وشوند،راههابهانسانیاخوکمنتقلمیخفاش

هراا مد بدونن،اندادنعلائمبالینیبیماریحفظکنند.خفاشهارادرطولانیتوانندکروناویروسهامی.چراخفاش4

مدلایمنیمنحصربهفردیبرخوردارند.

هادربرابرعفونتمحافظرتکنرد،درممکناستا خفاشطورذاتیبهخفاش118نینترفروتیاندکهان،اندادهسندرانیون

دربرابرریبرالاترومقاومرتتحمرلکرهاجرا هدهردهراخفاشممکناستبهژهیبهویمنیاهایروشا یبرخعینحال،

وا ،هراهسرتیممنحصربهفردخفاشیمنیرمزورا اراهپردهبرداشتنا درآغا .ماا خودن،اندهندیروسیویهایماریب

.میهارابهطورکاملدرککنروسیوکروناهاوخفاشنیراب هبمیتابتواندرپیشداریمیهنو راهطولاناینرو،



  

                                                           
997.pathogenesis 

998.Interferon 

. شوند یمقاومت بدن م شیو افزا یمنیا ستمیس کیآزاد ساخته و موجب تحر روسیآلوده به و زبانیم یها هستند که سلول ها نیاز پروتئ ینوع ها،نترفرونیا

 .است هانیتوکایاز دسته سا ها نترفرونیا
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