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  چکیده

گزارشاتی از  آنرغم واکسیناسیون علیه علیهاي جوان است که بیماري برونشیت عفونی طیور یک بیماري مسري در جوجه

 13از  Sژن  S1در این پژوهش توالی پروتئینی زیر واحد  .شودیدر کشور مشاهده م این بیماري شیوع و ظهور ویروس جدید

ها ي مورد بررسی با نرم افزار توالی. مقایسه قرار گرفتبررسی و ایرانی بدست آمده از بانک ژن مورد  جدایه 15با  رفرنسسویه 

BioEdit ترسیم درخت فیلوژنی با نرم افزار . همردیفی و ویرایش شدMEGA4 1000ز روش اتصال همسایه با و با استفاده ا 

Bootstrap ناحیه حفاظت شده . مشخص گردید 290-307و  125-140 ،56-105در فاصله  نواحی بسیار متغییر .ترسیم شد

-IR خوشه اصلیبه چهار  جدایه/سویه 24این  درخت فیلوژنی با ترسیم .شناسایی شد 256تا  242آمینه هايسیدادر فاصله 

III ,china ,IR-II ,IR-I هاي جدایه. تقسیم شدIRFIBV(6,7,13,13b,20 &31)  استرالیاییدر گروه )IR-I(  جدایهو 

IRFIBV44 ست وچادر گروه ماس)IR-II( هاي جدایهوIRFIBV(32, 35, 36, 41 & 43) ،IR-1061-PH ،IR-1062-GA 

بود که %  70-99بین  ایران لفمخت هايجدایهبین  تشابه .بندي شدخوشه )IR-III( اروپاییدر گروه  IR-3654-VMو 

 با  IR-3654-VM سویهبین  %)70( آن و حداقل IR-1062-GAو  IR-1061-PHهاي جدایهبین  %)99( آنحداکثر 

IRFIBV44 هاي ایران با سویهتشابه بین جدایه. بود 70-73%  هاي ماساچوستهاي ایرانی با سویهجدایه اغلب تشابه .بود

یوع شرسد عدم کارایی کامل واکسن در پیشگیري از به نظر می. بود% 89-90هاي اروپا سویها ب و% 72-79هاي استرالیایی 

ایجاد ویروس جدید در اثر و یا هاي تجاري واکسن سویههاي ایران و تواند بدلیل همولوژي پایین بین جدایهبیماري می

  .نوترکیبی و جهش باشد

  ، همولوژيروتئین، درخت فیلوژنیویروس برونشیت عفونی، توالی پ: کلمات کلیدي

  

  :مقدمه

براي اولین بار در ایالات متحده  1931هاي جوان است که در سال بیماري برونشیت عفونی طیور یک بیماري مسري در جوجه

رغم و علی دکنین ویروس خسارات اقتصادي فراوانی به صنعت مرغداري وارد میهر ساله ا. )5(آمریکا شناسایی شد

یک  آنژنوم  که باشدمی یدهویرمتعلق به خانواده کرونابرونشیت عفونی  ویروس. )2(شودون شیوع آن مشاهده میواکسیناسی

RNA دسته اول شامل شوددو دسته ژن در ساختار آن مشاهده می. استکیلو باز  27000-32000اي به طول تک رشته ،

را شامل  ژنهاي ساختاري دومدسته  ،ري در ژنوم خود ویروس استبرداخهو نس همانندسازياست که در ارتباط با  5و  3 ژنهاي

 c3که همان ناحیه  E پروتئین کوچک ، Mغشایی گلیکوپروتئین، N کپسیدنوکلئو هار پروتئین مهم به نامچ شود که تولیدمی

ت که در اثر یک پروتئین دایمر یا تریمر اس S سطحی پروتئینگلیکو. )3،10(.ندنکمی S گلیکوپروتئین سطحی واست 
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اتصال  باعث S1زیر واحد  .شودتبدیل می S2و  S1دو زیر واحد داخل سلولی به  هايپروتئازتغییرات پس از ترجمه توسط 

و در واقع  استموثر ویروس زایی عفونتبطور مستقیم در یر واحد این ز .)10( شودمی میزبان هاي سلولبه گیرندهویروس 

 واست اختصاصی  توالی این زیر واحد براي هر ویروس .)13(ه ایجاد بیماري نیستد قادر بباش S1ویروسی که فاقد ناحیه 

تغییر در توالی اسید% 3-  2. آیندبوجود می S1یا نوترکیبی در زیر واحد و هاي مختلف در اثر حذف، اضافه، جهش سروتیپ

مبناي خوبی براي  تواندلذا این ناحیه می). 7(شودمنجر به تغییر سروتیپ می) آمینهاسید S1 )15-10هاي ناحیه آمـینه

بر روي  ،عفونی اکثر مطالعات آنالیز ژنوم ویروس برونشیت از این رو .باشد هاي مختلفها و واریانتتقسیم بندي سروتیپ

اشتقاق نحوه  بررسی لذا در این پژوهش با هدف .گیردصورت می S1زیر واحد مینه آهايساختار و نحوه تغییر توالی اسید

 شناسایی شده در ایران با هايجدایه S1اسید آمینه زیر واحد لی ی در روند تکامل ویروس برونشیت عفونی، تواهاي ایرانجدایه

  .مورد مقایسه قرار گرفتثبت شده در بانک جهانی ژن مرجع هاي توالی برخی

  

  مواد و روشها 

بانک جهاتی ژن که در  رفرنسسویه  13از  S سطحی پروتئینگلیکو S1 واحد زیرهاي آمینهدر این پژوهش توالی اسید

NCBI شماره آن ، محل جغرافیاياستفاده هاي موردتوالی. ایرانی مورد مقایسه قرار گرفت جدایه 15با توالی  ثبت شده بود ،

مورد ارزیابی قرار  360تا  1آمینه هاياسید ،هايدر این توالی. آورده شده است 1در جدول ژن بانک و سایر مشخصات آنها 

 MEGA4درخت فیلوژنی با نرم افزار  ver 7.0.4.1 BioEditپس از همردیفی با نرم افزار. هاي بزرگتر کوتاه شدتوالی. گرفت

با نرم  تشابهو ماتریس  بسیار متغیر ،حفاظت شدهحی نوا. ترسیم شد Bootstrap 1000 با اتصال همسایه و با استفاده از روش

  . تعیین شد BioEditافزار 

  مطالعهتوالی مورد . 1جدول 

  شماره ژن بانک  محل   سروتیپ  ایزوله/ سویه  شماره ژن بانک  محل   سروتیپ  ایزوله/ سویه

Beaudette  ------  امریکا  CAC39300.1  H52    چین  AAK27168.1  

THA340552   -----  تایلند  ACX48996.1  Qu16    کانادا  AAK31164.1  

IRFIBV43   -----  ایران  ADW11184.  IR-1061-PH  793/B  ایران  AAS48626 

IRFIBV44  -----  ایران  ADW11185.1 IR-1062-GA  793/B  ایران  AAS48625  

IRFIBV41   -----  ایران ADW11182.1  IR-3654-VM  793/B  ایران  AAS48624  

IRFIBV36   -----  ایران  ADW11181.1  M41  Massachusetts  آمریکا  AAS67645.1  

IRFIBV35   -----  انایر  ADW11180.1  Ma5  Massachusetts  آمریکا  AAS67647.1  

IRFIBV32   -----  ایران  ADW11179.1  T  ----------  استرالیا  AAV52771.1  

IRFIBV20   -----  ایران  ADW11177.1  SH1   -----  چین  AAY87120.1  

IRFIBV31   -----  ایران  ADW11178.1  Spain/00/336  4/91 اسپانیا  ABD36576.1  

IRFIBV13b  - ----  ایران  ADW11173.1  SDLY0612  H120  چین  ACF71457.1  

IRFIBV13   -----  ایران  ADW11172.1  M41  Massachusetts  هندوستان  ACS92639.1  

IRFIBV6   -----  ایران  ADW11167.1 A2-2   --------- چین  ADH04625.1  

IRFIBV7  -----  ایران  ADW11168.1 UK/2/91  793/B  انگلیس  CAB06306.1  

  :بحث نتایج و

این گسترش اغلب در ارتباط . این ویروس مدام در حال گسترش استبرونشیت عفونی  بر علیه ویروسواکسیناسیون با وجود  

بار تفاوت بین سروتیپ اولین. )13(هاي است که به لحاظ سرولوژیکی با سویه مورد استفاده در واکسن متفاوت هستندبا سویه

استفاده از ترسیم درخت  اپس از آن اولین آنالیز هاي ژنوم ب).4(آغاز شد  RNAنگاري تهاي سرولوژیکی با انگشها و گروه
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هاي نقطه به میزان زیادي در پلیمراز جهشRNAکنندگی در آنزیم بدلیل عدم وجود خاصیت تصحیح ).8(فیلوژنی انجام شد

رسد این تغییرات براي بقاء به نظر می. )6(آیدد میافتد تغییرات در مقیاس بزرگتر در اثر نوترکیبی بوجوژنوم ویروس اتفاق می

که بطور کلی براي سویه داداصلی را نشان  گروههاي بدست آمده چهار ترسیم درخت فیلوژنی توالی). 9(ویروس ضروري است

قرار می ایزوله و یک سویه ایرانی درآن 5که  IR-Iکلاس. )IR-I, IR-II, IR-III(شد هاي ایران سه کلاس مختلف شناسایی

 دستهدر  IRFIBV44هاي ایرانی فقط ایزوله -ها و سویهدر بین ایزوله. ی استیگیرد داراي خصوصیاتی مشابه سویه استرالیا

سویه  سه ایزوله و پنجمربوط به  IR-IIIهاي چین بود و کلاس - کلاس سوم شامل ایزوله).  IR-II(  ماساچوست قرار گرفت

% 22-2استرالیا بین  هاي گروهنشان داد که ویروس تشابهماتریس . قرار گرفت روپاییا هايایرانی است که در دسته سویه

%  1- 4تنها ماساچوست  گروه. است% 76-78هاي ایران با جدایه Qu16 و Tاختلاف ژنتیکی دارند، همولوژي بین سویه 

 ایزولهه بین بتشا .بود%  IRFIBV44 73-70با جدایه هاي ایران بجز با هاي آن و تشابه توالی دارنداختلاف ژنتیکی 

IRFIBV44 هاي مورد استفاده براي پیشگیري از بیشتر واکسندر حال حاضر  %).95-99(بیشترین بود ماساچوست سویه و

  IRFIBV44-Iranایزوله  ممکن استلذا ) 13(باشد می H120و  M41, H52هاي اري برونشیت عفونی مربوط به سویهبیم

رسد بدلیل تشابه پایین بین ها به نظر میاما در مورد سایر سویه .باشدو نوترکیبی ناشی از آن بوجود آمده  ناسیونیدر اثر واکس

بین  تشابه IR-IIIدر کلاس  .هاي ایران تزریق واکسن نقش زیادي در کنترل بیماري نداشته استو جدایه Massهاي سویه

هاي ایران در اثر جهش رسد برخی ایزولهبه نظر می. بود% 89-90ین ب  UK/2/91وSpain/00/336  با هاي ایرانجدایهکلیه 

مربوط به سویه B/793سروتیپ علاوه بر این  .)10(کندبرخی گزارشات آن را تایید میکه بوجود آمده است  91/4 روتیپدر س

پس . ه بودماساچوست بوجود آمد ناسیون با سویهیدر بریتانیا گزارش شد که در اثر واکس 1991در سال  راولین با هاي اروپایی

سروتیپ پس از ماساچوست شایع ترین امروزه . بسیاري از کشورها گسترش یافت به سمت آسیاي شرقی، مکزیک واز آن 

ناحیه بسیار متغیر در حد فاصل اسید  سه ).1(در اطراف کرج شناسایی شد  1377این سویه اولین بار در ایران در سال . است

تنوع در این  .)3،12(گزارشات متفاوتی در این زمینه وجود دارد .شناسایی شد 290 – 307و  125-140، 56-105 آمینه

هایی که به لحاظ ژنتیکی نزدیک ولی به سویه .ها و احتمالا تغییر در تاخودگی پروتئین مرتبط استتوپنوع در اپیتناحیه با 

منطقه  4رغم تفاوت در ناحیه بسیار متغیر پنج سیستئین و علی. دتفاوتنژنی با هم فاصله دارند در این ناحیه ملحاظ آنتی

 GLLACQYN(اسید آمینه  15یک ناحیه حفاظت شده به طول ). 12(حفاظت شده استدر این توالی گلیکوزیله 

TGNFSDG( یه اتصال حااین ناحیه احتمالا در ارتباط با ن. از ابتداي پروتئین شناسایی شد 256تا  242آمینه در فاصله اسید

علت شیوع بیماري با وجود رسد کلی به نظر میبه طور. )8(قت داردبمطامطالعات  با سایر. در پروتئین است به سلول میزبان

بر این جهش و علاوههاي واکسن باشد سویهبا هاي ایرانی هاي و ایزولهتشابه کم بین سویه تواند بدلیلمی واکسیناسیون مداوم

با عنایت به لذا . باشدهاي واکسیناسیون نمیهاي جدید شود که مطابق با سویهباعث بوجود آمدن سویهتواند نوترکیبی می

نیز در تولید  IR-IIIو  IR-Iگروه هاي ایزوله ها وسویهاز گردد پیشنهاد می. بخشی واکسن موثر استدر اثر تشابهاینکه میزان 

   .واکسن استفاده شود
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Abstract 

Infectious bronchitis is a contagious respiratory disease in fowl that In spite of the routine use 
of vaccines, outbreaks continue to occur. The amino acids sequence of S1 for 13 IBV strains 
was published in Genbank, have been compared with 15 isolate from Iran. The sequences 
were aligned by Bioedit ver 7.0.4.1 and conserve & variable region and identity matrix were 
determined. The phylogenetic tree was obtained by using the neighbor-joining method within 
MEGA4 with 1,000 bootstrapping replicates. One conserves region for S1 proteins was found 
in 242-256 residue and three hypervariable regions in 56-105, 124-140 and 290-370 residues 
from first was determined. In phylogeny analysis 4 clusters was recognize. IRFIBV44 Iranian 
isolate was with Mass serotype in same cluster and IRFIBV (6, 7, 13, 13b, 20 &31) was in 
Australia group. The other IBV isolate from Iran, was in Europe group. The Similarity among 
Iran isolate was 70-99%. The highest was between IR-1061-PH & IR-1062-GA. The 
similarity of Iran isolate with Mass type, Europe and Australia was 70-73%, 89-90% and 72-
79% respectively. it seem that low similarity among Iran isolate and vaccine strain cause the 
infections bronchitis disease be outbreak in spite of vaccination in the farm of country. 

Keyword: infectious bronchitis virus, protein sequence, phylogeny tree, similarity 


