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 چکیده

ی صنعت طیور، از نظر حاد پرندگان علاوه بر وارد آوردن خسارات اقتصادی بر بدنهویروس آنفلوانزای فوق H 5 تیپتحتشیوع 

تواند سبب بروز تلفات که میاین برپرندگان علاوه حادرخداد آنفلوانزای فوق. گرددبهداشت عمومی نیز یک تهدید بزرگ محسوب می

تواند بهداشت عمومی را نیز درخطرقرار دهد. زایی میتوانایی انتقال به انسان و بیماریدلیل بهبالایی دربین جمعیت پرندگان شود، 

، 2021سال  ، دری حاضردر مطالعه .ی شیوع و چرخش این بیماری در کشور از اهمیت بالایی برخوردار استبه همین سبب مطالعه

های نمونه. جمع آوری شد استان خراسان جنوبی در شهر بیرجند،گوشتی در تلف شده در یک مرغداری  یجوجه 50های نای از نمونه



با استفاده از  و سپس نگهداری شدند C°20-دمای و تا زمان شروع آزمایش در  هآوری شده در کنار یخ به آزمایشگاه منتقل شدجمع

-RTنتایج آزمون   .ندبررسی قرار گرفتمورد ، حاد پرندگانویروس آنفلوانزای فوق 8N5 H تیپتحتاز نظر آلودگی با  RT-PCRروش 

PCR  که با  بر اساس نتایج آنالیز فیلوژنی این مطالعهآوری شده تایید کرد. های جمعاز ویروس را در نمونه تیپتحتحضور ژنوم این

 این در جداشده 8N5 H ویروس ، (NCBI GenBankهای پیشین ثبت شده در بانک ژنی )توالیو  MMEGA 7استفاده از نرم افزار 

جدا شده در کشور  8N5H (2019/)4(A/DUCK/EGYPT/SMG ویروس به( %2/99) نوکلئوتید در شباهت ترینبیش دارای مطالعه،

در  ایرانجداسازی شده از کشور (، /8N5H2017 A/Crow/Aghakhan) ویروس با شباهت %08/91 همچنین و 2019مصر در سال 

رات اقتصادی طبر ضرورت پایش مداوم برای مدیریت خ مطالعه با تایید حضور این ویروس در ایران،ین نتایج ا .باشدیم 2017سال 

 (/8N5H2017 A/Crow/Aghakhan)کند.و بهداشتی تاکید می

 پرندگان حادفوق آنفولانزای طیور، صنعت ،2/3/4/4 یرده ، 8N5 H آنفولانزای: کلمات کلیدی

  



 مقدمه

تواند به انسان نیز منتقل بیماری عفونی حاد در ماکیان، پرندگان آبزی، پرندگان وحشی و حیوانات بوده که میآنفلوانزای پرندگان یک 

ی قطعه قطعه RNA( از نظر ژنتیکی دارای Orthomyxoviridaeاورتومیکسوویریده قرار دارند ) یها که در خانوادهشوند. این ویروس

ویروس آنفلوانزای پرندگان در سطح خود دارای دو گلیکوپروتئین حیاتی هماگلوتینین . (1)باشند ( میNegative senseمفهوم منفی )

(HA( و نورآمینیداز )NAبوده که برپایه )برای  تیپتحت 16های آنفلوانزای پرندگان به ها، ویروسهای این گلیکوپروتئینی ویژگی

 تیپتحتها، دو تیپتحتبر این . علاوه(2)گردند بندی میتقسیم نورآمینیداز برای پروتئین تیپتحت 9پروتئین هماگلوتینین و 

10N17H  11وN18H پروتئین هماگلوتینین نقش مهمی . (3)اند نیز وجود دارند با این تفاوت که تاکنون تنها در خفاش یافت شده

حاد و یا فوق یکنندهژنتیکی آن تعیینس داشته و توالی ژنی ویروهمچنین خواص آنتیها و ن طیف میزبانیدر بیماریزایی، تعی

  .(2, 1)باشد حاد بودن ویروس آنفلوانزای پرندگان میتحت

-تیپتحتتر شوند. بر این اساس بیشبندی میها در ماکیان نیز طبقهزایی آنهای آنفلوانزای پرندگان بر اساس میزان بیماریویروس

حت عنوان آنفلوانزای پرندگان شوند که تبیماری تنفسی، گوارشی و تولیدمثلی میاین ویروس سبب بروز علائم خفیف  1H-16H های 

شوند و تحت سیستمیک می یسبب بروز یک بیماری کشنده 7Hو  5Hهای تیپتحتحاد شناخته شده، درحالی که برخی از تحت

حاد ویروس آنفلوانزای پرندگان، رخداد یکی از علل ظهور انواع فوق  .(4)گردند گذاری میحاد پرندگان نامعنوان آنفلوانزای فوق

بر شود، اگرچه علاوههایی است که سبب الحاق و یا جا به جایی آمینواسیدهای بازی در جایگاه برش پروتئین هماگلوتینین میجهش

زایی نقش داشته توانند در بیماریتئین آن میهای دیگر ویروس همانند مجموعه پلیمرازی ویروس و نوکلئوپرواین پروتئین، پروتئین

حاد سبب وارد آمدن خسارات اقتصادی قابل توجه به صنعت جهانی طیور شده و های آنفلوانزای پرندگان فوقویروس. (5)باشند 

بررسی میزان شیوع و همچنین وضعیت اپیدمیولوژیک  .(6)است بهداشت عمومی در دنیا تبدیل شده همچنین به یک خطر عمده برای

های آتی های در گردش در پیشگیری از شیوعتیپتحتهای موجود علیه مچنین بررسی میزان کارآمدی واکسنها در کشور و هآن

 های جدیدتر اهمیت فراوانی دارد.رسانی و توسعه واکسنروز بهو همچنین 

فروشی در کشور چین در پرندگان بازار زنده 2010سال  حاد پرندگان، اولین بار درآنفلوانزای فوقهای ویروس 8N5 Hتیپ تحت

. (7)اند ، مشتق شده5NHتیپ حاد تحتآنفلوانزای فوق هایی هستند که از ویروسژن یبرگیرنده ها درشناسایی شدند. این ویروس

در پرندگان صنعتی و  2/3/4/4و کلاد  GsGdاز دودمان  حادفوقهای آنفلوانزای پرندگان ویروس 8N5 H تیپتحت 2014در سال 

این ویروس در کشورهای ژاپن و کره شناسایی شد و از اوخر همین  2014های مختلف شیوع یافتند. در اوایل سال وحشی در قاره

ویروس دیگری  2016. از پاییز سال (8)گسترش یافت و تایوان سال ویروس به سایر نقاط دنیا از جمله اروپا، آمریکای شمالی، روسیه 

 ،2021در سال . (9)و از آن زمان شیوع پایداری در اروپا، آفریقا و خاورمیانه دارد  کرد ایاز همین کلاد شروع به گسترش بین قاره

Li 8پرندگان وحشی و مهاجر را در اپیدمیولوژی و گسترش اهمیت  و همکارانN5 H ،قو احتمالا شد که نشان داده. در این مطالعه

باشد. همچنین پرندگان در روسیه منشاء گرفتهاست و ممکن است از به کشور چین بوده 8N5 Hویروس  2bمسئول ورود تحت رده 

شود در نظر گرفته 8N5 Hو همچنین پایش ویروس شاخصی در انتشار فرامرزی  یعنوان پرندهتواند بهقو میاین مطالعه نشان داد که 

(9 .) 



زایی شوند اما ممکن است دربیماریدگان شناخته مینحاد ویروس آنفلوانزای پراز انواع فوق 8N5 Hو  1N5H تیپتحتاگرچه هردو 

نظر و همکاران انجام شد، به Takadateای که توسط بر اساس مطالعهشود، برای مثال  هایی مشاهدهها تفاوتزایی آنو عفونت

 1N5Hتیپ تحتدر ایران  (10) ها داردتری در بین جوجهزایی و انتقال بیشعفونت 1N5Hنسبت به  8N5 Hتیپ تحترسدکه می

های هگلدر  8N5 Hتیپ ، تحت2016یید شد. همچنین در سال ی وحشی شناسایی و تایی قودر لاشه 2006ویروس آنفلوانزا در سال 

، حادآنفلوانزای پرندگان فوقتیپ از ویروس در ایران، این تحت 2017در سال . (11)ار تجاری در استان تهران شناسایی شد گذتخم

 .(11)جداسازی شد برای اولین بار از کلاغ ابلق در استان اصفهان 

اما شود، گرفتهحاد پرندگان در نظر مهم برای بیماری آنفلوانزای فوق عنوان کانونیتواند به، میایران به دلیل جغرافیای خاص خود

صنعت پرورش با توجه به اهمیت  .(12)باشد های در گردش، در دسترس میهای ژنتیکی ویروسمشخصهاطلاعات اندکی در مورد 

های مختلف ویروس آنفلوانزای پرندگان سویهانواع توانند سبب ورود که می وحشی و مهاجرت پرندگان طیور در کشور و همچنین ورود

سی برری حاضر هدف از مطالعه ای برخوردار است.و پایش ویروس آنفلوانزای پرندگان در کشور از اهمیت ویژه مطالعهشور شود، کبه 

استان خراسان درکشور در  گوشتییک مرغداری جدا شده به دنبال شیوع این بیماری در حاد پرندگان مولکولی ویروس آنفلوانزای فوق

 باشد.و همچنین بررسی فیلوژنی این ویروس می ایران

 کارمواد و روش

 جمع آوری نمونه

جنوبی ن خراسانگوشتی در شهر بیرجند در استادهنده مرغپرورشدر یک مرغداری  حادفوقآنفلوانزای  با علائم دنبال شیوع بیماریبه

های ایمنی زیستی دستورالعملهای تلف شده تهیه و با رعایت های نای از جوجهقطعه جوجه، نمونه 50 و تلف شدن، 2021در سال 

نگهداری  -C70° ها به دانشکده دامپزشکی دانشگاه تهران ارسال شدند و تا شروع مراحل مطالعه در فریزرنمونهبرای انتقال نمونه، 

 شدند.

 RT-PCR و RNAاستخراج 

ی از نمونه µl200رد و هموژن شدند. سپس مقدار خ   1PBS Xدر  تایی با استفاده از تیغ اسکالپل10ی دسته 5های نای در نمونه

ساخت شرکت سیناژن )ایران(  CinaPure ™ONE KIT با استفاده از کیت استخراج ها ی تام آنRNAشد و هموژن شده برداشته

ی RNAموجود در کیت، رهاسازی شد.  Elution bufferاز  µl45بر اساس دستورالعمل شرکت سازنده استخراج شده و در 

 نگهداری شدند.  -C70°ریزر فدر  RT-PCRشده تا زمان انجام استخراج

کشور کانادا بر  Frementasی شرکت cDNAاخت ی مکمل با استفاده از کیت سDNAا ساخت در ابتد، RT-PCRبرای انجام فرایند 

ر اساس دستورالعمل شرکت ب Qiagen با استفاده از کیت   H 5ژنوم ویروس شناسایی . انجام شداساس دستورالعمل شرکت سازنده، 

انجام شده  µl25در حجم  PCRواکنش . (13)انجام شد و همکاران  Slomkaشده توسط تعریفسازنده و با استفاده از پرایمرهای 

شده، ی ساختهcDNAاز  µl5/2 آب مقطر استریل و µl8از هرکدام از پرایمرها،  µl1، مصرف یمسترمیکس آماده µl 5/12که شامل 

دقیقه اعمال شد. سپس واکنش  3مدت بهc95°دمای ابتدا  اول جهت جداسازی اولیه یدر مرحله PCRبرای انجام واکنش باشد. می



 c68° یو گسترش در دما هیانث30مدت به c52° یاتصال در دما ه،یثان 30مدت بهc95° یدر دما جداسازیچرخه شامل  35در 

های ، فراوردهPCRپس از انجام واکنش ادامه یافت.  قهیدق 10مدت به c68° یدر دما ییمرحله گسترش نها کیو  هیثان30مدت به

 .الکتروفورز شدند %5/1این واکنش در ژل آگارز 

 

 و آنالیز فیلوژنیتوالی یابی 

 یابیی مثبت جهت توالییک نمونه، کره( Bioneerکمپانی  ) AccuPrep PCRبا استفاده از کیت  PCRمجصولات سازی پس از خالص

 Forwardصورت دو طرفه با استفاده از پرایمرهای )توالی به خوانش ارسال شد.کشور کره  Bioneerبه شرکت  با استفاده از روش سنگر

and Reverse3100 کیژنت زوریاز دستگاه آنال ( و با استفاده ABI ییکایشرکت آمر Applied Biosystems تایید نتایجنجام شد. ا  

  انجام شد. BLASTخوانش با استفاده از ابزار 

دریافت شد  GISIADو  NCBIهای ویروس آنفلوانزا از پایگاه داده 8N5 H تیپتحتهای مربوط به برای رسم درخت فیلوژنی، توالی

به جهت ارزیابی  Bootstrap 1000، با مقدار Neighbor-Joining (14)روش با استفاده از  و  7MEGAبا نرم افزار  و درخت فیلوژنی

در بانک ژنی قابل  225015MTتوالی مربوط به این مطالعه با شناسه یکتا . ها در درخت فیلوژنی، رسم شدجایگاه قرارگیری توالی

 دسترسی است.

 نتایج

مطالعه جدا شد   نیکه در اجنوبی استان خراسان 8N5 H  پرندگان حادفوق یآنفولانزا روسیداد که ونشان یلوژنیف زیآنال

(8N5H2021A/Chicken/Khorasan/ )8 یهیدرصد،  با  جدا22/99 زانیبه م ییبالا شباهتN5H 

(2019/)4(A/DUCK/EGYPT/SMG  1658766 یکتا یشناسهبا MN ،( 1 جدولدارد .)ه کداد نشانها همچنین آنالیز توالی

 8N5Hشده در ایران مشابه ویروس پیشین جداسازیاگرچه کاملا با  /8N5H2021A/Chicken/Khorasanی جدایه

2017A/Crow/Aghakhan/ ( می%08/91نیست اما واجد شباهت بالایی ) ها همچنین نشان . بررسی همولوژی توالی(1باشد )جدول

با کد  /8N5H2017 Fao-SI/1721A/Duck/Ismaliaی ( با جدایه%04/98بسیار بالایی ) ای شباهتی این مطالعه دارداد که جدایه

 و  8N5H2018/15052A/Piogeon/Egypt/Aهای جدایهبا  %64/97و شباهت  MN 0688422یکتا 

8N5H(2018/)2(A/Chiken/EGYPT/FML038184یکتای های ، به ترتیب با شناسه MN  658692و MN همچنین . باشدمی

(. 1باشد )جدول می  616085MK یشناسهبا  /8N5H2016A/swan/China/ST با ویروس  %24/97نتایج همولوژی بیانگر شباهت 

ویروس آنفلوانزای  Bدر گروه  2/3/4/4، رده 2016در زیرگروه روسیه ی این مطالعه همچنین آنالیز فیلوژنی بیانگر این است که جدایه

 .(15)گیرد )شبیه گوچانگ( قرار می H 5پرندگان  حادفوق

 بحث

مسیر پروازی پرندگان در حال گردش در بین پرندگان وحشی و اهلی است. نفلوانزای پرندگان آهای ویروستیپتحتانواع مختلفی از 

جزایری  آلاسکا، استرالیا و کشورهای سابق اتحاد جماهیر شوروی، جمله آسیا، سیبری، دریای خزر، خلیج فارس، وحشی مناطقی از 



کنند گیرد. همچنین در ایران نیز هرسال در فصل پاییز، پرندگان وحشی از روسیه به ایران مهاجرت میرا در بر می در اقیانوس آرام

بر علاوه. (17, 16, 11, 6)گسترش ویروس آنفلوانزا در بین جمعیت پرندگان اهلی و وحشی در کشور شود تواند سبب که این مسئله می

پرندگان پرندگان به  حادفوقو انتقال ویرس آفلوانزای نقش مهمی در اپیدمیولوژی توانند میپرندگان مهاجر، پرندگان بومی نیز 

آن به سایر انتقال  ها و متعاقبا  این ویروساختلاط ژنتیکی توانند شرایط مناسبی را برای همچنین می .دها داشته باشنصنعتی و انسان

ان مهاجر و همچنین وجود بازارهای زنده فروشی و در تماس با پرندگ محیط آزادی پرندگان  بومی در رنگهدا. (1)ها فراهم کنند گونه

و  مهاجرسبب افزایش تماس بین پرندگان ، از جمله مواردی هستند که شوندشکار شده نیز عرضه می ها پرندگان مهاجرِکه در آن

مستقیم، تماس با مواد به دنبال تماس مستقیم و یا غیر  صنعتیاتقال ویروس بین پرندگان مهاجر و پرندگان . شوندمیپرندگان بومی 

تن ایران در مسیر مهاجرت فدلیل قرار گربه. (6)شوند صورت بگیرد آلوده و یا توسط کارگران و سایر افرادی که وارد مرغداری می

منظور تعیین یک برنامه نظارتی مناسب رندگان که در حال گردش هستند، بهآنفلوانزای پهای جدید تیپتحتبررسی پرندگان مهاجر، 

 گیری این ویروس، امری ضروری است.یری از شیوع و همهبرای پیشگ

سال و همکاران در  Abolnicهای متعددی وجود دارد. در مناطق مختلف گزارش 8N5 H تیپتحتشیوع و گسترش در ارتباط با 

 Chlidoniasدرناهای بال سفید )دریاچه ویکتوریا، در کشور اوگاندا در بین ریفت در  یدر دره 2017در سال  کردند که گزارش 2019

leucopterus)  8 روسیوعفونت باN5 H مولد  هایدر جوجه. همچنین موارد دیگری از شیوع این ویروس رخ داده  2/3/4/4ز رده ا

 استاتفاق افتاده یجنوبیقایاستان امپولامانگا آفر لئرز،یو یکیواقع در نزد یگوشت هایو در جوجه مبابوهیحراره در ز یکیدر نزد یتجار

( Capeگذار در استان کیپ )ی تخمجوجهنحوی که صنعت پرورش  آفریقای جنوبی گسترش یافت بهسرعت در این ویروس به .(18)

 . (18)نابود شد غربی تقریبا 

تواند از پرندگان آبزی وحشی مهاجر به ماکیان میراحتی پرندگان به حادفوقویروس آنفلوانزای  8N5 H تیپتحت  2/3/4/4ی رده

ویروس آنفلوانزای  8N5 H تیپتحتاز   b2/3/4/4 یردهشیوع ، 2017-2016در طول زمستان . (19)منتقل شود  سانان تجاری

، دنبال مهاجرت پاییزی پرندگان وحشیبه ،2015-2014در زمستان  a2/3/4/4از شیوع رده پرندگان در مقیاس بزرگتری  حادفوق

شکل ویرانگری شیوع یافت و به( گسترش Sub Saharan Africaآفریقای جنوب صحرا )سپس این رده از ویروس به مناطق تکرار شد. 

(19) . 

و  Valley-Omarای در مطالعهاست. گرفتهت عمومی نیز مطالعاتی صورت ی انتقال این ویروس به انسان و خطرات بهداشدر زمینه

جنوبی مورد بررسی ین ویروس در آفریقایویروس آنفلوانزا به انسان در طی شیوع ا 8N5 H تیپتحتانتقال صورت گرفت،  همکاران

و همچنین دارای علائمی همچون  را داشتهکه سابقه مواجه با پرندگان بالقوه آلوده از افرادی  نمونه 74در این مطالعه قرار گرقت. 

مورد  Real time PCRداشتند با استفاده از روش ملتحمه  بو همچنین التها سختی تنفسریزش بینی، سرفه، تب، گلودرد، آب

( مثبت بودند و هیچکدام 2N3Hدرصد برای آنفلوانزای فصلی انسانی ) 3قریبا آوری شده تهای جمعبررسی قرار گرفت. از بین نمونه

های ملی ر رهیافتبا هدف درک بهتو همکاران   Adlochتوسط  یی دیگرمطالعه .(20)مثبت نبودند  H 5 تیپتحتها برای نمونه از

کشور عضو  23در بین پرندگان  حادویروس آنفلوانزای فوق 8N5 H تیپتحتشیوع مدیریت تهدیدات بهداشت عمومی در طی برای 

صورت  کشور 19در  ارزیابی مخاطرات ملی در ارتباط با این ویروس ،در این مطالعه .انجام شدی اروپا و فلسطین اشغالی اتحادیه

های در بین نمونهمتوسط بود. کشور کم و در یک کشور  18مخاطرات عمومی برای انسان در  ،گرفت که بر اساس نتایج این مطالعه



 ونیناسیو واکس یروسیضد و یداروهاشناسایی نشد.  8N5 Hی مثبتی از نظر وجود شده در این مطالعه، هیچ نمونهانسانی بررسی

 حفاظتداد، اما سطح بالای به انسان نشان تیپتحتخطرکمی را برای انتقال این . اگرچه این مطالعه مختلف متفاوت بود یدر کشورها

 . (21)است فردی در این مطالعه پیشنهاد شده

کامرون، است. در رندگان در سایر کشورها انجام شدهپ حادفوقویروس آنفلوانزای مطالعات دیگری نیز برای بررسی اپیدمیولوژی 

Kaum  8 تیپتحتای رخداد آنفلوانزای حاد پرندگان ناشی از دو مطالعهو همکاران درN5 H  1وN5H .پرندگانی  را نشان دادند

هیچ بودند اما  درگیر شده 8N5 H تیپتحتبا  هندی اردک، مرغ بومی و مرغ، کبوتر ،( Pavo cristatus) یطاووس هندهمچون 

جایی جا به زنده در کنار  یمزارع پرورش و بازارهای فروش پرنده در اقدامات امنیت زیستی ضعیف. مورد عفونت انسانی گزارش نشد

اصلی در انتشار این بیماری به  رخطبین مزارع، بازارها و شهرها بدون رعایت اقدامات محافظتی از عوامل مرغ فروشندگان مرغ و تخم

 حادفوقویروس آنفلوانزای  H 5 تیپتحت a2/3/4/4رده آمریکا،  یدر ایالات متحده 2015-2014های درسال. (22) آیندحساب می

میر وسبب مرگ 1N5Hو  8N5 Hهای تیپتحت)مرغ و بوقلمون( شیوع یافت. شیوع صنعتی روستایی و های در بین گلهپرندگان 

کبک (، Pearl guinea fowlمرغ هندی )، Bobwhiteبلدرچین درصدی در بین میزبانانی همچون ماکیان، بلدرچین ژاپنی،  80-100

 .(23) و قرقاول شد معمولی

توسط  ییروستا یدر ده گله 8N5 H پرندگان حادفوق یآنفولانزا وعی، ش2019در سال  ،یدر الاحساء در شرق عربستان سعود

Hemida بوقلمون و کبوتر اردک، شترمرغ، مرغ، شامل بوند، شده ریدرگ ینیکه از نظر بال یگرفت. پرندگانقرار یو همکاران مورد بررس 

شدن تاج و  انوزسی پاها، و هامانند فلج بال یو عصب تنفسی تظاهرات آب، و غذا مصرف کاهش شامل مبتلا پرندگان در علائم. بودند

در  حادموارد عفونت فوق یمشاهده شد. در بعض گاها  زیساق و پا ن موزیسرفه، تنفس با دهان باز، اسهال و اک نیبود و همچن  شیر

 یدر پانکراس و عروق خون یزیراحتقان و خون زیمبتلا ن هایاز بوقلمون یشد. در برخ دهیها دها و بوقلموندر جوجه ژهیوپرندگان به

پیشین در عربستان مرتبط  7N5Hهای ین جدایه با ویروساداد که نشانی این مطالعه بررسی فیلوژنی جدایه دئودنوم مشاهده شد.

داد که این جدایه  در نشاناین مطالعه  یجدایه HA تجزیه و تحلیل ژندرصد را نشان دادند.  98/99تا  87/99بوده  و شباهتی بین 

منظور ، به2018تا دسامبر  2016 هیژانو نیدر مصر ب. (24)گیرد قرار می H 5 تیپتحت Bو گروه   2/3/4/4 یدر ردهیک خوشه 

 22 ،یتجار یمرغدار 39حلق از پرندگان در  یدهان پنمونه سوا 5073از کلواک و  پنمونه سوا  6137 ،یروسیو هاییماریببررسی 

 شدهنمونه بررسی 329از مجموع  نیب نیشد. در ا یآورار فروش پرندگان زنده در مصر جمعباز 22کشتارگاه و  2 ،ییروستا یگله

ذکرشده آلوده  پتیتحت 3مورد از  2طور همزمان به ها بهاز نمونه %3/7و  2N9H به 1N5H  ،%48به  8N5 H  ،6/%7 به %37,1

 هادر اردک 8N5 H وعیمطالعه، ش نیتعلق داشتند. در ا 4/4/3/2 یرده ریبه ز 8N5 H یهاروسیو، HAژن  یابییبودند. بر اساس توال

 A/Chiken/Kagawa/C)11(/2020). (25) بود (%94/0) هااز مرغ ترشبی( %2/4)

در یک  این ویروس 8N5 H تیپتحتدنبال شیوع ، بهپرندگان حادفوقآنفلوانزای  ن، در استان کاگاوا در غرب ژاپ2020در سال 

ویروس متعلق به داد که این ، نشانA/Chiken/Kagawa/C)11(/2020) ویروسبررسی فیلوژنی خ داد. گذار رزرعه مرغ تخمم

ویروس آنفلوانزای  1N5H تیپتحتپس از شیوع . (26)باشد می H 5 تیپتحت Goose/Guangdongاز دودمان  B2,3,4,4یرده

غازهای اهلی ویروس آنفلوانزای پرندگان در بین  8N5 H تیپتحت 2018در سال ، 2016و  2015، 2006های پرندگان در سال

داد که نشانآنالیز فیلوژنی دو ژن هماگلوتینین و نورآمینیداز ویروس شدند شناسایی شد. روستایی نگهداری می یبومی که به شیوه



. (27)گیرد بلژیک در یک خوشه قرار میهایی از ایران، فلسطین اشغالی و بوده و با جدایه bگروه  2,3,4,4 یمتعلق به ردهاین جدایه 

 Allaweو  Mahmoodعراق شناسایی شد. پرندگان در  حادفوقویروس آنفلوانزای  8N5 H تیپتحت، 2019تا  2017های در سال

در  در بغداد و نواحی اطراف آن یگوشت هایجداشده از جوجه 8N5 H پرندگان حادفوق یآنفولانزانشان دادند که ای در مطالعه

 یکتا یشناسهبا  8N5 H(2017/)446(A/DUCK/EGYPT/F) روسیبه و هیشب اریبوده و بس 2,3,4,4کشور عراق متعلق به رده 

1/893737 MH 8. (3) استN5 H(2017A/Crow/Aghakhan/ 

 استان های تخمگذار تجاری درگله درپرندگان  حادفوقویروس آتفلوانزای  8N5 H تیپتحتدر ایران، اولین گزارش مربوط به شیوع 

. همچنین این مطالعه بودند Bاز گروه  2,3,4,4های جدا شده در این مطالعه متعلق به رده که ویروس دباشمی 2016در سال  تهران 

 /A/great-crested grebe/Ubsu-NurLake)341(/2016) یروس هایروسیمشابه ودو ویروس جدا شده در این مطالعه نشان داد که 

جداسازی  در استان اصفهان از کلاغ ابلق تیپتحتاین  2017در سال . (11، 6) بودند/A/great-crested grebe/Tyva) 34(/2016)و 

، این ویروس را شده دراین مطالعهویروس جداسازیبررسی فیلوژنی شد که دومین گزارش از شناسایی این ویروس در ایران بود. 

(2017A/Crow/Aghakhan/ )گروه تحت کره، مصر و کامرون در هایی از به همراه جدایهb 2,3,4,4 2016Russia  و گروهb  رده

 8N5 H تیپتحتی حاضر به بررسی فیلوژنی در مطالعه. (11)پرندگان قرار داد  حادفوقویروس آنفلوانزای  H 5 تیپتحت 2,3,4,4

 2021-2020های پرندگان جدا شده از یک مرغداری گوشتی در استان خراسان در کشور ایران در سال حادفوقویروس آنفلوانزای 

 8N5H (2019/)4(A/DUCK/EGYPT/SMGبا ویروس  %2/99دهد که ویروس جدا شده ایم. نتایج این مطالعه نشان میپرداخته

، جداسازی شده در ایران 8N5 H(2017A/Crow/Aghakhan/)با ویروس  %91,08و  2019جداساز ی شده از کشور مصر در سال 

 1000و مقدار  Neighbor-Joiningمشابهت دارد. در تحلیل فیلوژنی ایزوله جدا شده در این مطالعه از مدل فیلوژنی  2017در سال 

Bootstrap ی حاضر با مقدار مطالعه یفیلوژنی رسم شده، ایزوله استفاده شد. بر اساس درختBootstrap یدر رده 970 یشاخه  

 گیرد.)مشابه گوچانگ( قرار می Bگروه 2,3,4,4

 

 سال در خراسان جنوبی استان در جداشده 8N5 H پرندگان حادفوق آنفولانزا HA ژن از بخشی نوکلئوتیدی . اطلاعات1جدول 

 8N5 H هایویروس دیگر از برخی با مقایسه در 2021

 

  1 2 3 4 5 6 7 

1 A/Chicken/Khorasan/2021        

2 A/crow/Aghakhan/2017(H5N8) 08/91        

3 A/Duck/Egypt/SMG4/2019(H5N8) (MN658766) 22/99  25/97       

4 A/Duck/Ismalia/1721Fao-SI/2017(H5N8) (MN068842) 04/98  44/98  84/98      

5 A/pigeon/Egypt/A15052/2018(H5N8) (MN038184) 64/97  84/98  44/98  61/99     

6 A/chicken/Egypt/FML2/2018(H5N8) (MN658692) 64/97  

 

84/98  44/98  61/99  100   



 

 

حاد پرندگان. این درخت با استفاده از ویروس آنفلوانزای فوق 8N5 Hتیپ تحت HA. درخت فیلوژنی رسم شده بر اساس ژن 1شکل 

هر گره  Boot strapرسم شده است. اعداد موجود در هر گره بیانگر میزان  Neighbor-Joiningبا مدل  MEGAنرم افزار  7ورژن 

7 A/swan/China/ST/2016(H5N8) (MK616085) 24/97  22/99  05/98  23/99  61/99  61/99   



( در 2017ی جدایه پیشین )دایره توپر مشکی مشخص شده است. مثلث مشکی نشان دهنده ی حاضر بهباشد. جدایه مطالعهمی

 باشد. ایران می

 

  گیرینتیجهبحث و 

 نظربهاست، اما پرندگان در ایران منتشر شده حادفوقو فیلوژنی ویروس آنفلوانزای در ارتباط با جداسازی  یهایاگرچه تاکنون گزارش

های در گردش در دسترس است. این ویروسزایی های ژنتیکی و بیماریاندکی درارتباط با اپیدمیولوژی و ویژگیرسد که اطلاعات می

 5H تیپتحت Bگروه  2,3,4,4هایی از مصر و ایران بوده و در رده مشابه جدایهی این مطالعه ی حاضر، جدایهبر اساس نتایج مطالعه

که این ویروس همچنان در صنعت طیور کشور در حال دهد گیرد. این مطالعه نشان میپرندگان قرار می حادفوقویروس آنفلوانزای 

 مطالعات گسترده اپیدمیولوژیکتواند سبب وارد آمدن خسارات اقتصادی و بهداشتی گردد. گردش بوده که شیوع و گسترش آن می

پرندگان در کشور  حادفوقتر شدن وضعیت آنفلوانزای تواند به روشنمیهای در گردش تیپتحتها و و همچنین پایش مداوم سویه

ها به جهت های امنیت زیستی در مرغدارینظارت بر بازار فروش پرندگان زنده و همچنین تقویت روشکمک کند. همچنین افزایش 

 حادفوقهای آنفلوانزای ژنتیکی ویروسهای بررسی فیلوژنی و ویژگیمطالعات بیشتر برای های بعدی بیماری و شیوعکاهش احتمال 

 گردد.پرندگان در گردش در ایران پیشنهاد می
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Abstract 

In addition to economic losses to poultry industry, outbreaks of H5 subtype of highly 

pathogenic avian influenza virus are considered as a major threat for public health. H5N8 

subtype of highly pathogenic avian influenza virus was detected for the first time in China in 

2010. In present study in 2021, 50 tracheal samples were collected from 30075 susceptible 

chicken in a broiler chicken farm located in Birjand city, south Khorasan province and the 

infection with H5N8 subtype in them was evaluated using RT-PCR method and partial 

sequencing of hemagglutinin encoding gene. Molecular assay confirmed presence of the 



genome of this subtype in collected samples. According to the phylogenetic analysis, H5N8 

virus isolated in present study have the most nucleotide similarity (99.2%) with 

(A/Duck/Egypt/SMG4/2019/(H5N8)), isolated in Egypt in 2019 and 91.0% similarity with 

(A/crow/Aghakhan/2017(H5N8)) isolated in Iran in 2017. Results of current study confirm 

presence of this virus in Iran and highlighting the critical need to constant monitoring to 

manage economic and health risk. 

Keywords: H5N8 Influenza, clade 2.3.4.4, poultry industry, Highly Pathogenic Avian 

Influenza 

 

 

 


