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آ برای ک (Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2: SARS-CoV-2) 2کروناویروس سندرم حاد تنفسی

فنس  4باشد. این خانواده شامل است، عضو خانواده کروناویریده میدر ووهان چین کشف شده 2111بار، دسامبر اولین

نانومتر  51-121کروناویروس است. قطر این ویروس بتای مترلق بآ دستآ SARS-CoV-2آلفا، بتا، گاما و دلتا بوده و 

رشتآ تک RNAشود. ژنوم آن می شده است کآ باعث ایجاد عفونت در انسانباشد و هفتمین کروناویروس شناختآمی

 .[2, 1]باشدکیلوباز می 01تقریباً  ی آنمثبت بوده و اندازه

هایی را کد ها پروتیئند. این ژننوفود دار ORF1دست های خاصی در ناحیآ پایینژن ،هایروسبآ طور کلی در کروناو

دارای پروتیئن  SARS-CoV-2ویروس  .[0]دننقش دار Spikeد کآ در همانندسازی ویروسی، ساخت نوکلئوکپسید و نکنمی

 S1باشد. زیرواحد می S2و  S1یئن دارای دو زیرواحد کآ این پروت است Spikeساختاری مهمی در سطح غشا خود بآ نام 

با  S2( و زیرواحد Receptor binding domain) RBDبآ گیرنده یا  شوندهمتصلآمینواسید از طریق دومین  110با حدود 

)شکل  [1, 4] شوندمی( باعث ایجاد عفونت در می بان  HR2و  HR1) Tandem Domainsاتصال دو دومین پشت سر هم یا 

1.) 

RBD آن یم -با تمایل بالا بآ گیرندهACE2  یاAngiotensin-Converting Enzyme2 هایی ، گربآ و گونآخرما، مو در انسان

ویروس  RBDدر  014ی گلوتامین ریشآشود. شده دارند، متصل میهای ذکرشان با گونآکآ همولوژی بالایی در گیرنده

تواند از طریق یک می ACE2بآ . علاوه بر این، تمایل اتصال شودشناسایی میمی بان  ACE2در  01ی لی ین ریشآ توسط

  .[0, 1]ای ایش یابد spikeدر پروتئین  N501Tفهش 

بآ احتمال زیاد بآ دلیل انتخاب طبیری بر روی گیرنده  ACE2بآ  Spikeگ ار  شده است کآ تمایل بالای پروتیئن 

ACE2 شواهد محکمی باشد کآ این ویروس فدید حاصل یک دستکاری زمره تواند از این گفتآ می باشد؛انسانی می

  باشد.هدیمند نمی

محلی  کآ وفود دارد RRARبازی یا چندبآ نام ناحیآ بر   ،S2و  S1زیرواحد  در این ویروس یک ناحیآ در محل اتصال

آ . بنقش داردویروس  ی می بانیزایی و محدودهتریین عفونت ست و درو بقیآ پروتئازها (Furin)برای بر  آن یم یورین 

 ،باعث ای ایش اتصال سلول بآ سلول S1-S2اتصال  ناحیآمحل بر  یورین در الحاق  دهد کآآزمایشات نشان می علاوه

در محل بر  این ویروس  O-linkedهای رغم اینکآ وفود گلیکان. علی[1]شودبدون اثر بر روی ورود ویروس بآ سلول می

 شودمی بینیولی پیش استها هنوز مشخص نشدهشود؛ اما عملکرد این گلیکانن این ناحیآ میفدید باعث اختصاصی شد

 .[1]شودمی Spikeپروتیئن  های کلیدیها یا ریشآتوپاپی ت ازظکند کآ باعث محایموسینی ایجاد میکآ دومینی شبآ
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 ،بردی بآ خود گریتآ است تا با حداکثر نیروی واندروالسساختاری سآ RBDدر ناحیآ  SARS-CoV-2در  Spikeپروتیئن 

دچار نوترکیبی همولوگوس شده و تبدیل بآ گلیکوپروتیئنی  SARS-CoV-2 ویروس در خود را حفظ کند. این پروتیئن

 .[0]استناشناختآ شده BETA-CoVو  SARS-CoVاز یک  ،ترکیبی

 

 

 هاکروناویروسهای خازن اولیه و میزبانم

های پیشگیرانآ در راستای مهار عفونت ایجاد استراتژی گیری و انتقال ویروس، اهمیت زیادی درشکل أشناسایی منش

زباد های گربآو  (Raccoon Dogs)های راکون روی سگ ، ابتدا محققان برSARS-CoVدارد. در مطالرات در مورد ویروس 

ویروسی  RNA، بآ عنوان مخ ن کلیدی عفونت، تمرک  کردند. با این حال، مثبت بودن نتایج تشخیص (Palm Civets) نخلی

شده از زبادهای بازار مواد غذایی، حاکی از آن بود کآ زباد نخلی ممکن است کآ یک می بان ثانویآ  های فداتنها در نمونآ

یروانی  %2,1های مولکولی بآ می ان گیری شد و ارزیابیکنگ، از ایراد سالم نمونآ، در کشور هنگ2111باشد. در سال 

قبل از شیوع بیماری در سال  دهنده آن بود کآ احتمالاًنشان ،را نشان داد. این نتایج SARSبادی علیآ ویروس کرونا آنتی

در  anti-SARS-CoVبادی بردها، با پیدا شدن آنتیاست. ها در حال گرد  بوده، ویروس کرونا در بین انسان2110

فسی سندروم تن کروناویروستوانند منبع تکثیر ویروسی باشند. ها میهای رینولویوس، نشان داده شد کآ خفا خفا 

های مرتبط در کروناویروس انسانی و کروناویروس O-linkedگلیکان  فایگاه بر  چندبازی و .Spikeخصوصیات پروتیئن . 1شکل

  .[1]اندبا آن نشان داده شده
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بار در عربستان سرودی پدیدار شد. این ویروس مترلق بآ گروه برای اولین 2112، در سال (MERS)خاورمیانآ 

 کروناویروسانجام شد،  ای کآ اخیراً باشد. در مطالرآبوده و منبع یا می بان اولیآ فانوری آن، شتر میروس کروناویبتا

MERS  لیدی ها می بان ککند کآ خفا های پیپیسترلوس و پریمیوتیس نی  یایت شد. این موارد پیشنهاد میدر خفا

 . [0]و واسطآ انتقال ویروس هستند

توانند یک می بان احتمالی فدید، گروهی از محققان اظهار کردند کآ مارها میکروناویروس مطالرآ بر روی  در ابتدای

ها ا ها، این یرضیآ کآ خفکرونای خفا فدید و ویروس شبآکروناویروس باشند اما پس از کشف تشابهات ژنتیکی بین 

فدید از یک کروناویروس در  Spikeلوگ نشان داد کآ می بان این ویروس هستند تقویت شد. آنالی های نوترکیبی همو

SARS-CoV (CoVZXC21  یاCoVZC45)  و یکBeta-CoV (2)شکل [0]استیایتآامل ناشناختآ تک . 

 

 

 های کروناپروتئین و ژنوم ویروس مقایسه

پرداختند. هنگامی کآ  هاکروناویروسو دیگر  SARS-CoV-2در مطالرات مترددی محققان بآ بررسی می ان شباهت 

نسبتا شبیآ بآ  SARS-CoV-2دریایتند کآ  ،را در سطح آمینواسید مقایسآ کردند SARS-CoVو  SARS-CoV-2محققان 

SARS-CoV 8های های قابل توفهی در پروتئینبوده اما تفاوتb ،8a  3وb  مشاهده شد. همچنین مقایسآSARS-CoV-

های درخت ییلوژنتیکی کآ براساس کل . داده[5]کآ این دو ویروس کمتر بهم مرتبط هستندنشان داد  MERS-CoVو  2

 در اییزعفونت باعث توانندمی آلفا و بتا کروناویروس تنها. دهدمی نشان را کروناویروس اصلی هایمی بان شکل این. 2شکل

 [.0]شوند انسان
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در  ؛استخفا  قرار گریتآ SARSهای شبآ ویروسناکروبآ موازات  SARS-CoV-2نشان داد کآ نی  ژنوم ترسیم شده بود 

دهد کآ لآ نشان میأاین مس .استخفا  حاصل شده SARSهای شبآ ویروسکرونااز دودمان  SARS-CoVکآ حالی

شباهت  SARS-CoVخفا  نسبت بآ  SARSهای شبآ کوروناویروسبآ  SARS-CoV-2یابی کل ژنوم، براساس توالی

 .[5]بیشتری دارد

شبآ کروناویروس  بآ دو بیشتریشباهت  SARS-CoV-2یید کرد کآ أبیمار نی  ت 1از  های گریتآ شدهآنالی  ژنومی نمونآ

SARS  خفا ( bat-SL-CoVZC45  وbat-SL-CoVZXC21 نسبت بآ ،)SARS-CoV  وMERS-CoV  دارد. در سطح کل

-bat-SLتشابآ توالی با  %99,20و  bat-SL-CoVZC45دارای تشابآ توالی با  %99,11بآ می ان  SARS-CoV-2ژنوم، 

CoVZXC21  بوده و از نظر ژنتیکی تشابآ کمتری باSARS-CoV  ( و %91)حدودMERS-CoV  [5]( دارد%11)حدود . 

، bat-SL-CoVZXC21و  SARS-CoV-2 ،bat-SL-CoVZC45های کدشده توسط در سطح پروتئین، طول بیشتر پروتئین

در سطح کل  SARS-CoV-2وفود آن کآ  هم مشابآ بودند. با کوچک، با هایو حذف اضایآبا تفاوت در تنها ترداد اندکی 

-SARS-CoVشونده بآ گیرنده در متصل دومینبیشتر ن دیک بود اما  bat-SL-CoVZXC21و  bat-SL-CoVZC45ژنوم بآ 

 . [5]تر بودن دیک SARS-CoVبآ  B، واقع در دودمان 2

 BatCoVنوعی ویروس کرونا در خفا   و SARS-coV-2ویروس  RNA (RdRp)پلیمراز وابستآ بآ  RNAناحیآ کوتاهی از 

RaTG13) ًیابی . پس از توالیداشتند، شباهت زیادی )های رینولویوس پیدا شده بوددر خفا  کآ قبلاRNA  ژنومی این

 مشاهده شد. آنالی های ییلوژنتیکی بر شباهت ژنومی بین این دو SARS-CoV-2 ،15,2%ویروس و مقایسآ آن با ژنوم 

بوده و این دو ویروس از  SARS-CoV-2ترین خویشاوند ن دیک RaTG13نشان داد کآ  Spikeو RdRp ل طول ژنومروی ک

تواند می RaTG13و  SARS-CoV-2اند. ارتباط ییلوژنتیکی ن دیک گریتآ أها منشSARS-CoVدودمانی متمای  از دیگر 

 .[9]دباشنمی SARS-CoV-2 أها منشکآ خفا شاهدی باشد مبنی بر آن

نامیده  Pangolin-CoV)کآ  SARS-CoV-2شبآ  سویروکرونا ،محققان شواهد ژنومی و تکاملی وقوع ویروس ایدر مطالرآ

و  SARS-CoV-2بآ  %11,11و  %11,12پیدا کردند. این ویروس بآ ترتیب  ییخوارهای مرده مالاشود( را در مورچآمی

BatCoV RaTG13 در سطح ژنومی، شباهت دارد. پس از ،RaTG13 ،Pangolin-CoV  بیشترین شباهت را بآSARS-CoV-

ی آمینواسید ریشآ 1شباهت بیشتری دارد.  SARS-CoV-2، بآ RaTG13نسبت بآ  Pangolin-CoVدر  S1 دارد. پروتئین 2

 4ثابت بوده اما  کاملاً SARS-CoV-2و  Pangolin-CoVدر انسان نقش دارند، بین  ACE2نش با کُکلیدی کآ در میان

 .[4]توفود داش RaTG13فهش در آمینواسیدهای 
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  SARS-CoV-2 أفرضیاتی پیرامون منش

-SARSشونده . دومین متصلغیرمحتمل است SARS-CoVهای آزمایشگاهی از دستکاری SARS-CoV-2 وفود آمدنبآ

CoV-2 برای اتصال بآ ACE2 های ژنتیکی اتفاق ایتاده باشد، بآ احتمال. علاوه بر این اگر دستکاریکارایی متفاوتی دارد 

ان های ژنتیکی نشاست. اما دادهاستفاده شده هابتاکروناویروس یبرا مرکوس یکیژنت ستمیس نیاز چند یکی زیاد از

در عوض دو سناریو  ؛منشاء نگریتآ است اند،استفاده شده ی کآ قبلاهایویروس Backboneاز  SARS-CoV-2دهد کآ می

در طی پاساژ  SARS-CoV-2است. همچنین درباره احتمال تکامل پیشنهاد شده SARS-CoV-2یابی ویروس برای ریشآ

 .[1]خواهد شدسلولی و حیوانی بحث 

 به انسان از حیوان ویروس قبل از انتقالی وانیح زبانیدر م یعیانتخاب طب

 یوانیمنبع ح کی، ممکن است کآ ندمرتبط بود ووهان در هونانبازار  با 11کووید  بآ ابتلا آیاز موارد اول یاریاز آنجا کآ بس

کند خفا  این احتمال را ایجاد می SARS-CoVبا ویروس شبآ  SARS-CoV-2شباهت  مکان وفود داشتآ باشد. نیدر ا

 اند.بوده SARS- CoV-2 ها می بان نیای ویروسکآ این خفا 

آن در  Spike اما شباهت دارد SARS-CoV-2 15٪ با رینولویوس ایینیسخفا  برداری شده از نمونآ RaTG13اگرچآ 

همچنین  انسان متصل نشود. ACE2 آممکن است بآ طور مؤثر بشونده بآ گیرنده سلولی متفاوت بوده و دومین متصل

ی اهروسیوناروک ید حاونشویبآ استان گوانگدونگ وارد م یرقانونی( کآ بآ طور غManis javanica) ییمالا یهاخوارمورچآ

 بودند.  SARS-CoV-2 آیشب

 خوارمورچآ یهاروسیاز و یاما برخ ،را دارد SARS-CoV-2بآ  ساختار ژنومی نیکتریخفا  ن د RaTG13 روسیو هر چند

 درSpike  دهد کآیبآ وضوح نشان م نیاو  دارندشونده بآ گیرنده دومین متصلدر  SARS-CoV-2با  یادیشباهت ز

SARS-CoV-2 اتصال بآ  یبراACE2 فهش،  ممکن استهمچنین  است.حاصل شده یریانتخاب طب جآینت در انسان

 ندیآیردهنده یک رخ دهد، کآ نشان روسیوروناکدر ژنوم  S1-S2محل اتصال  یکیدر ن دحذف یا اضایآ شدن نوکلئوتیدی 

واند بآ بت یریکآ انتخاب طبنیا یراگردد. همچنین ببازی میی است و باعث بوفود آمدن ناحیآ بر  چندریطب یتکامل

 ،اولیآ روسیو کمی بان حیوانی وفود داشتآ باشد تا ی تیفمراز  ییتراکم بالا دیاحتمالاً با ،بآ وقوع بپیوندد یطور مؤثر

 .[1]بازی را بدست آورد  چندو فایگاه بر Spike فهش در
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  انسانبه  وانیحویروس از  انسان به دنبال انتقال در یعیانتخاب طب

 های ذکرویژگی ،انتقال نامشخص از یردی بآ یرد دیگر یدر نتیجآ SARS-CoV-2نیای  کیامکان وفود دارد کآ  نیا

 SARS-CoV-2 ییابی شدهی توالیهاتمام ژنوم باشد. گیری شدهایجاد بیماری را بدست آورده و موفب همآشده برای 

آ بآ اند. با توفبنابراین آن را از یک نیای مشترک با این خصوصیات دریایت کرده ،هستندی یوق ژنوم یهایژگیو یدارا

کآ  میاستنباط کن میتوانیمها با ساختار مشابهش در انسان خوارمورچآبآ گیرنده در  شوندهمتصلشباهت زیاد دومین 

ان طی انتقال از انس ،بازی  چنداست و خصوصیت فایگاه برشده از حیوان بآ انسان این ویژگی را داشتآویروس منتقل

یابی یتوال یهادادهتوفآ بآ با  SARS-CoV-2مشترک نیای  نیدتریفد بوفود آمدن زماناست. بآ انسان کسب شده

لآ أمساین  است کآ 2111دسامبر  لیتا اوا 2111در اواخر نوامبر  روسینشانگر ظهور واست و ورد شدهبرآ ،شده منتشر

در  دوره انتقال ناشناختآ را کی، ویسنار نیا رو نیاز اباشد. بآ این بیماری می از ابتلاشده  دییأموارد ت نیسازگار با اول

 آید. بازی بدست میشود کآ در آن ویژگی فایگاه بر  چند( متصور میانتقال اولیآ از حیوان بآ انسان )پس ازها انسان

وتاه های کمنجر بآ ایجاد زنجیره بآ انسان وانیح لانتقا یادید زکآ تردا شودمحقق توانستآ می زمانی ،مناسب رصتی

ی ی موارد انسانی در نتیجآهمآ است کآ MERS-CoV تیدر اصل وضر نیا. مدت شده باشددر دراز انتقال انسان بآ انسان

نتقال گردد و امیکوتاه انتقال ی رهیزنج گیریشکل امنجر بآ عفونت یردی یبوده کآ انسان  شتر بآانتقال ویروس از 

 .[1]گیردپایداری شکل نمی

 انتخاب در طی پاساژ

در های حیوانی مدلکشت سلولی و خفا  در  SARS-CoVشبآ  روسیوپاساژ  شاملآ های پایها بررسیسال

. وفود داردنی   SARS-CoV یشگاهییرار آزمای و مستنداتی درباره استگریتآصورت  2هایی با سطح ایمنی آزمایشگاه

 SARS-CoV-2، ممکن است کآ یاز لحاظ تئور .میکن یرا بررس SARS-CoV-2 ناخواستآاحتمال انتشار  دیبا نیبنابرا

ر  ب هایسایت ه باشد.بدست آوردکشت سلولی  هایپاساژ سازگاری با طی ارشونده بآ گیرنده دومین متصل هایفهش

راین است. بنابدیده شدهآن مدت های طولانیپاساژتنها برد از  ،زایی پایینبا قدرت بیماریآنفولان ای مرغی بازی در چند

اولیآ از یک نیای ویروسی با شباهت  فداسازیهای سلولی یا حیوانی نیازمند توسط پاساژ SARS-CoV-2تئوری ایجاد 

های متردد در محیط کشت بازی نیازمند پاساژسایت بر  چند. ایجاد استکآ گ ار  نشده ژنتیکی بسیار زیاد است

همچنین  است.کآ چنین کاری نی  گ ار  نشده مشابآ انسان هستند ACE2کآ دارای گیرنده  بوده،سلولی یا حیوانی 
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های سلولی بآ وفود آید زیرا این اتفاق نیازمند دخالت سیستم در طی پاساژ O-linkedگلیکان  تغییر در برید است کآ

 .[1]باشدایمنی می
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