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 هچكيد
 سابقه و هدف 

  HCVامل اصلي بیماری مزمن کبدی در سراسر جهان است.وعیکي از  ،C (HCV)هپاتیت عفونت با ویروس
یک ویروس انتقال یابنده از طریق خون و در نتیجه تهدیدی جدی برای سلامت عمومي است. تعیین 

بررسي این پژوهش با هدف نماید.  مي های انتقال عفونت ایفا را در بررسي راهنقش مهمي  HCV های ژنوتیپ
 . در اهداکنندگان ایراني انجام پذیرفت HCVهای ژنوتیپوجود تغییر در الگوی 

 ها و روش مواد
اهداکننده از سراسر کشور که دارای  239 ،7391 تا خرداد ماه 7394 آذر ماه سالاز  مطالعه مقطعياین  در

 Semi nested PCRاز روش  مورد بررسي قرارگرفتند. ،بودند HCVروسیییدی وأآزمایش تمثبت در  هنتیج
با HCV ژنوتیپ و یابي ، تواليPCRژنوم ویروس استفاده شد. محصول  NS5Bجهت تکثیر قسمتي از ناحیه 

تعیین شد. با استفاده از رسم درخت  Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)افزار استفاده از نرم
 استفاده شد.  STATA 73 یرافزار آما نرماز  ها داده تجزیه و تحلیل . برایندها تأیید شد فیلوژنتیک، ژنوتیپ

 ها يافته
تمامي  یید شد. در درخت فیلوژنتیک،أ%( ژنوتیپ تعیین و ت35/44 ±% 3/1فرد) 701در کننده،  شرکت 239از 

های رایج  به ترتیب ژنوتیپ 1b و 3a  ،1aکلاستر جداگانه تشکیل دادند. سه ژنوتیپ  3های مورد مطالعه،  توالي
 در اهداکنندگان ایران بودند. 

 ينتيجه گير
در اهداکنندگان ایران از نظر تنوع ژنوتیپ  HCV اپیدمیولوژی مولکولي عفونت ،رسد طي دهه گذشته مي به نظر

 3aتوسط ژنوتیپ  1aجایي ژنوتیپ شایع  هجاب ها و در نتیجه تغییری نداشته است ولي تغییر در فراواني ژنوتیپ
 .رخ داده است

 ، ژنوتیپ، اهداکنندگان خون Cهپاتیت  :ات كليديكلم
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 3/6/89: تاريخ دريافت
 2/8/89: تاريخ پذيرش

 ـ تهران ـ ايران مرکز تحقيقات انتقال خون ـ مؤسسه عالی آموزشی و پژوهشی طب انتقال خونشناسی آزمايشگاهی و انتقال خون ـ  دکترای تخصصی خون -1
ـ تهران ـ ايران ـ  عالی آموزشی و پژوهشی طب انتقال خونمرکز تحقيقات انتقال خون ـ مؤسسه شناسی تشريحی و بالينی ـ دانشيار  مؤلف مسئول: متخصص آسيب -2

 16661-1111صندوق پستی: 
 ـ تهران ـ ايران  مرکز تحقيقات انتقال خون ـ مؤسسه عالی آموزشی و پژوهشی طب انتقال خون استادـ  دکترای تخصصی شيمی دارويی -3
 ـ تهران ـ ايران مؤسسه عالی آموزشی و پژوهشی طب انتقال خونمرکز تحقيقات انتقال خون ـ ـ دانشيار  متخصص پزشکی اجتماعی -6
 ـ تهران ـ ايران مرکز تحقيقات انتقال خون ـ مؤسسه عالی آموزشی و پژوهشی طب انتقال خونشناسی ـ استاد  دکترای تخصصی ويروس -1
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  مقدمه 
مشـک  سـتمت    C (HCV)هپاتيـت   عفونت با ويروس    

ام  اصـیی بيمـاری مـزمب کبـدی در     وعيکی از عمومی و 
سراسر جهان و به طور خاص يکی از عوام  مهم ناخوشی 
ــت      ــ ه اس ــال توس ــورهای در س ــر در کش ــرو و مي و م

است کـه   آلوده تماس با خون ،ويروستريب راه انتقال  شايع
ــر   از راه ــی ن يـ ــای مختیفـ ــتفادهـ ــواد   هاسـ ــی مـ تزريقـ
هـای درمـانی    مراقبت ،(Intravenous drug use: IDU)مخدر

خــونی  هــای وردهآفــرخــون و  دريافــتغيــر بهداشــتی و 
در کشـورهای   ( 1، 2باشـد)  پذير مـی  امکان غربالگری نشده

قبـ  از بـه    ،و در کشورهای در سال توسـ ه  IDU ،هپيشرفت
در  HCVهـــای غربـــالگری ويـــروس   روش کـــارگيری
 هـای اصـیی   يکـی از راه  چنان هم انتقال خون ،اهداکنندگان

کشورهای در سـال توسـ ه کـه از     انتقال عفونت است  در
عوامـ  مـرتبب بـا     ،کننـد  غربالگری اهداکنندگان استفاده می

 (Nosocomial)هـای بهداشـتی   قبتامر ،اقدامات بيمارستانی
ــتری   ــر بس ــدن ن ي ــدی ش ــی وري ــتان و تزري  -در بيمارس

اصیی انتقال عفونـت   های راهاز  ،زيرپوستی دارو-عضتنی
غيــر  هاســتفاد،  IDUدر ايــران  ( 1، 3، 6انــد) شــناخته شــده

 ،IDUزندگی با فرد  ،مجروسيت جنگی، تزريقی مواد مخدر
اقــدامات  ،ترکمشــ اســتفاده از تيــ  ،زنــدان هســابقداشــتب 

ــکیو پزشــکی  ــار اول ،دندانپزش ــدای ب ــاييب  ،اه ــ پ پ س
عوامـ    از جمیـه هـ  بـودن   أمت و جنسيت مرد ،تحصيتت

 1bو  1a ،3aهـای   ساب تيـپ و خ رساز در انتقال عفونت 
   (1-8ند)ا شدهگزارش  HCVهای  تريب ژنوتيپ شايع

منجـر بـه    ،های ايجـاد شـده در ويـروس    انباشت جهش    
ها و در نهايت تنوع در ژنـو    تيپ ها يا ساب ايجاد زير گروه

بـا اسـتفاده از    ،شود  در سال ساضـر  يا ژنوتيپ ويروس می
ژنوتيـپ اصـیی بـا     HCV  ،1فيیـوژنتيکی ويـروس    تحیي 

تيپ با تفاوت تـوالی   ساب 96% و 33تفاوت توالی بيش از 
های  ژنوتيپشيوع   (13، 11شناسايی شده است) 11%-33%

  دباش ـ جغرافيايی مرتبب مـی  هها با من ق مختیف و توزيع آن
 ،هـای مت ـدد درخصـوص توزيـع جهـانی ژنوتيـپ       بررسی

هـا   ساکی از ايب است که به طور کیی ترتيب شيوع ژنوتيپ
  باشـند  مـی  1و  6 ، 2 ، 6 ، 3 ، 1هـای   به صورت ژنوتيـپ 

 ا وـاسترالي ،بـژاپ ،اـاروپ ا،ـدر آمريک 3و  2 ،1های  ژنوتيپ

ــد ــپ  ،نيوزيین ــه  6ژنوتي ــمالی و خاورميان ــای ش  ،در آفريق
ــپ  ــوبی در 1ژنوتي ــای جن ــپ  و آفريق ــيای  6ژنوتي در آس

هـای انجـا     بررسـی   (12، 13باشند) جنوب شرقی شايع می
و  1a  ،3aهـای   تيـپ  شده در ايران بيانگر شايع بودن سـاب 

1b ــا فراوانــی هــای متفــاوت  در نقــام مختیــف کشــور و ب
ت يـيب ژنوتيـپ بـرای شناسـايی ژنوتيـپ/       ( 16-16)است
(  بـه ن ـر   11)های جديـد اهميـت فراوانـی دارد    تيپ ساب
توانـد بيـانگر    رسد هر گونه تغيير در توزيع ژنوتيپ مـی  می

تغييـر در   ،راه انتقال عفونـت  عوامیی ن يردر استمالی تغيير 
سبک زندگی آن جام ه باشد که  و وض يت بهداشت جام ه

 اطی جغرافيايی مختیف با يکديگر تفاوت دارد در من

بـه طـور   جهت ت ييب ژنوتيپ های مولکولی رايج  روش    
چند شکیی طول ق  ات ساص  تشخيص  کیی شام  روش

ــرش   RFLP: Restriction fragment length)از بــ

polymorphism)،  اختصاصـی  آغازگرهایتکثير با(Primer 

specific )سـازی محصـول تکثيـر بـا      گـه ر ود ،هر ژنوتيپ
 ،(Hybridization with specific probes)اختصاصـی  پـروب 

 و (Melting curve analysis)تجزيه و تحیيـ  منحنـی بوب  
 ـ   (Sequencing)يـابی  توالی ويـروس   و نـواسی مختیـف ژن
بـرای   (Gold standard)روش اسـتاندارد طتيـی    (19است)

يـابی ژنـو  در نـواسی     روش توالی ،ت ييب ژنوتيپ ويروس
Core/E  وNS5B (18ژنو  ويروس است)  سال ساضـر  در 

يـابی ژنـو     با توجه به اهميت ت ييب ژنوتيپ با روش توالی
ايـب   ، بالينی عفونتو های اپيدميولوژی  ويروس در بررسی

  انتخاب (23باشند) ها به سرعت در سال پيشرفت می روش
 ـر  مناسب برای ت ييب توالی بر اساس هدف مـورد ن  هناسي

ــت ــاس ــک   NS5B ه  ناسي ــتب ي ــا داش ــاهب  (Motif) جايگ
مخصوص ساب تيپ بهتـريب ناسيـه ژنـو  ويـروس بـرای      

ــوالی ــ ت ــابی در م ال  ــای هي ــده   ه ــی ش ــدميولوژی م رف اپي
 ( 21، 22است)
بــا بــه  HCVامــروزه ســتمت خــون از ن ــر عفونــت      

های  از جمیه غربالگری خونی ا کارگيری رويکرد چند لايه
بـا   HCVتشـخيص عفونـت    هـای  انجا  آزمايشاهدايی با 

افـزايش يافتـه    های دارای سساسيت مناسب استفاده از کيت
اطـتع از  و  HCVهای شـايع  ت ييب ژنوتيپ  (23, 26است)

و شناسـايی   توزيع و تنوع ژنوتيپ ويروس ،چگونگی الگو
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 88بهار ، 1شماره  ،11 هدور                                                           

 

 

 

را در رونـد  نقش مهمی  تيپ آن، موارد جديد ژنوتيپ/ساب
غربـالگری اهداکننـدگان جهـت    های مناسـب   انتخاب کيت

بررسـی  ايب پژوهش با هـدف  نمايد   ايفا می  HCVعفونت 
از ن ـر نـوع ژنوتيـپ و     HCVهای  ژنوتيپتغيير در الگوی 

  در اهداکنندگان ايرانی انجا  پذيرفتها  فراوانی آن

 
  ها روشمواد و 

ــران         ــون اي ــال خ ــازمان انتق ــتانداردهای س ــر اس  ، براب
در آزمـايش  هـا   آزمايش تأييـدی آن  هاهداکنندگانی که نتيج

جهت مشاوره  ،مثبت باشد  HCVروس يجهت وغربالگری 
و بررســی مجــدد بــه مرکــز خــونگيری مربوطــه فراخــوان 

 ـ  هر نفـر از  ،مشاوره عتوه بر وشوند  می خـون   هيـک نمون
 گردد    دريافت می

 هنتيجــاهداکننــده دارای  238 ،م ال ــه مق  ــیدر ايــب     
آبر از  کـه  ، HCVروسي ـآزمايش تأييدی جهت ومثبت در 
به فراخوان و شرکت در  1386تا خرداد ماه  1386ماه سال 

پژوهش پاسخ مثبت داده و به مراکز انتقـال خـون برگشـته    
بودند، مورد بررسی قرارگرفتند  لاز  به بکر است کـه ايـب   

يجـه  غربـالگری دارای نت  های اهداکنندگان در ساير آزمايش
مراکز انتقـال  اهداکنندگان به  همراج  زمان با منفی بودند  هم

ايـب  مايـ  بـه شـرکت در     افـراد از  خون در سراسر کشور،
هنگا  خونگيری يک نمونه خـون اضـافی جهـت    ، پژوهش

  نمونـه هـا   دار دريافت گرديـد  ژل هاجرای ايب طرح در لول
 درسـاعت   2دقيقه تا  33زمانی هپس ازجمع آوری در فاصی

پـس از  وسانتريفوژ ، دقيقه 13دور در دقيقه به مدت  3333
 گـراد  درجه سـانتی  2-9به مدت دو ساعت در يخچال آن  

 گـراد  درجـه سـانتی   -13در فريـزر  قرار داده شد و سـپس  
ــد ــره گردي ــهبخي در شــرايب انجمــاد و هــای خــون    نمون

رسـمی   هنام ه همراه باآوری شد جمعاطتعات دموگرافيک 
به مح  استقرار تيم تحقيقـاتی  ، سراسر کشور های از پايگاه

هايی که واجد  ها، نمونه پس از دريافت نمونه  ارسال گرديد
عـد    مولکـولی بودنـد )ن يـر    هـای  شرايب انجـا  آزمـايش  

هموليز، لخته نبودن، انجا  سانتريفوژ پس از دريافت خون، 
مناســب و يــا  هدار، سجــم نمونــ ژل هگيــری در لولــ نمونــه

اطتعات ثبت شده روی لولـه(، تـا قبـ  از     مخدوش نبودن
    گراد درجــه سانتی -13زر ـدر فري اـه ر  آنـازی سـجداس

 نگهداری شدند  
 

 : HCV RNAو تکثير  RNAاستخراج 
ــتفاده از       ــا اس ــنش ب ــب واک ــول اي ــاير  Rnasolمحی و س

ايران، م ـابی   شده در سازمان انتقال خون آماده های محیول
گونه کـه   به طور کیی همان  دانجا  ش سازندهدستورال م  

 هـای  هدر م ال  ـ و مرجـع  روش اسـتاندارد بکـر شـد،    قبتً
ت يـيب تـوالی   ،  HCVگير شناسی برای ت ييب ژنوتيـپ   همه

، 21)و به دنبـال آن آنـاليز فيیوژنتيـک اسـت      NS5Bناسيه 
 Semi-nestedنمونه جهت ت ييب توالی، با روش  ه  تهي(18

PCR  سازمان انتقال های تهيه شده در  محیولبا استفاده از و
 Semi-nestedشروبرای انجـا   ايران انجا  پذيرفت   خون

PCR ، بتدا از اRNA    آغـازگر استخراج شده بـا اسـتفاده از 
 Semi-nested PCRساخته و سـپس آزمـايش    cDNAرفت، 

بـا اسـتفاده از    Semi-nested PCRدر مرسیه اول  انجا  شد 
cDNA يـک  رفـت و برگشـت،    آغازگرهـای اخته شده و س

 Semi-nested PCRجفت بازی و در مرسیه دو   399 هق  
 Semi-nestedمرسیــه اول بـا اســتفاده از محصــول واکــنش  

PCR  جفـت   393 هيک ق  رفت و برگشت،  آغازگرهایو
 HCVژنـو  ويـروس    9216-9636بازهای بازی مربوم به 

  (26) تکثير شد
  

 : HCVژنوتيپ ت ييب 
  ت ييب توالی:الف ـ 

بـه   Semi-nested PCR مرسیـه دو    محصـول واکـنش      
جهـت ت يـيب تـوالی دو     همـان مرسیـه،   آغازگرهایهمراه 

دريافـت و توسـب    طرفه ارسال و نتـايج ب ـد از چنـد روز   
بخيـره    FASTAاسـتخراج و در فرمـت   کرومـاس  افزار نر 

 گرديد 

 
  NCBI:ها در سايت  بررسی توالیب ـ 
ــايت       ــريب س ــی از بزرگت ــا يک ــتفاده در   یه ــورد اس م

به آدرس اينترنتـی   NCBIسايت  ،بيوانفورماتيک های هم ال 
http://ncbi-nlm.nih.gov هـای ساصـ     باشد  تمامی داده می

از ت ييب توالی برای هر دو طرف بـا اسـتفاده از نـر  افـزار     
Blast  قرار گرفت بررسی مورد  اوليهژنوتيپ  ت ييبجهت 
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   ها: ويرايش توالیج ـ 
 Beckman Coulterافـزار  هـا از نـر    توالی ويرايشبرای     

CEQ 8000 DNA Sequencer    هـای   اسـتفاده شـد و تـوالی
 بخيره شدند  seqدر فرمت شده ويرايش 

 
 ها: تراز کردن توالی هم -د

ــه       ــپ نمون ــی ژنوتي ــد دقي ــا،  جهــت تشــخيص و تأيي ه
دسـت آمـده در ايـب    ه های ب نمونه ههای ويرايش شد توالی

)بازهای ناسيه  HCVژنو   NS5Bناسيه قسمتی از با م ال ه 
ــوالی9216 – 9636 ــای  ( ت ــع ه ــپ و  1از مرج  96ژنوتي
در  2319تيپ مربوطه که به صورت کامـ  از مـارس    ساب

ــايت  ــ   http://ictvonline.org/virusTaxonomy.aspســ قابــ
 Clustal Wافـزار   نر دسترسی و استخراج بود، با استفاده از 

  (1)جدول شدند تراز مقايسه و هم

 
 61ژنوتیپ و  1های مرجع از  تیپ : ژنوتیپ و ساب7جدول 

 تیپ مربوطه ساب
 

 تیپ ساب ژنوتیپ

1 a b c d e g h i j k l m n 
2 a b c d e f I j k i m q r t u 
3 a b d e g h i k 
6 a b c d e f g k l m n o p q r s t v w 
1 a 
6 a b c d e f g h i j k l m n o p q r s t u v w xa xb 

xc xd xe xf 
1 a b 

 

   رسم درخت فيیوژنتيکی: -ـه
ــر       ــتفاده از نـــ ــا اســـ ــزار بـــ  و روش Mega 1 افـــ

Maximumlikelihood  ــدل ــوالی Jukes-Cantorم ــای  از ت ه
سم درخت فيیوژنتيکی و ت يـيب نهـايی   رتراز شده برای  هم

   (21استفاده شد) HCV های تيپ ساب

 

 های ت ييب توالی شده در بانک جهانی:   ثبت ژن -و
 bp 233 ها سـداق   های به دست آمده که طول آن توالی    
به بانک جهانی ژن در آمريکا  Sequinافزار از طريی نر  ،بود

هـای   هـا شـماره   ارسال شد و پس از تأييد آن مرکـز، بـه آن  
  اختصاص داده شدMG704794- MG704694دسترسی 

 
 آماری:تجزيه و تحیي  

هـای ساصـ  از پـژوهش از     داده تجزيه و تحیيـ  برای     
،  College Station TX  ،STATA Crop)یرافـزار آمـا   نـر  

STATA 13 )  صـورت  بـه   اطتعـات توصـيفی  استفاده شد
فراوانـی  و يـا  در متغيرهای کمـی   انحراف م يار ± ميانگيب

  شد بيان  )درصد( در متغيرهای کيفی
 

 رعايت نکات اختقی:
ــيــب م ال ــه توســب کميا      -اخــتق مؤسســه عیمــی هت

 IR.TMI.REC.1394.1800پژوهشی طب انتقال خون با کـد  
 مورد تصويب قرار گرفت 

 
  ها يافته

اهداکننده در ايب م ال ه شـرکت کردنـد  ميـانگيب     238    
کنندگان  سال بود  اکثريت شرکت 19/31 ± 16/9 ها آن سنی

ــی   ــکي  م ــردان تش ــد  را م ــأهیيب 68/89، 233)دادن %(  مت
ــتند)  ــی را داشــ ــتربب فراوانــ ــتر 11، 118بيشــ %(  بيشــ

ــرکت ــد     ش ــپیم بودن ــر دي ــيتت زي ــدگان دارای تحص کنن
نمونه  136آوری شده،  خون جمع هنمون 238از  %( 61/63)
جفـــت  393مثبت)بانــد   ه%( دارای نتيجـ ـ31/66 ±% 3/6)

 و نمونـه مـورد نيـاز    Semi nested PCR  بازی( در آزمايش
و  1های  يابی بودند)شک  برای ت ييب ژنوتيپ با روش توالی

2  ) 
 
 
 
 
 

 Semi nested PCR دوم آزمایش هالکتروفورز مرحل هنتیج :7شکل 

 .ها اهداکننده و کنترل هچند نمون
 Semi Semi nested در این شکل کنترل منفي مرحله اول آزمایش

PCR به صورت NC1 کنترل منفي مرحله دوم آزمایش ، Semi Semi 

nested PCR  به صورتNC2  کنترل مثبت به صورتPC ها  و نمونه
 شده است. و شماره نشان داده Sبا علامت 
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https://bloodjournal.ir/article-1-1299-fa.html
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نمونـه ت يـيب شـد  درخـت      136در تمـامی   HCVژنوتيپ 
و  HCVسـاب تيـپ    96تـوالی مرجـع از    121فيیوژنتيکی 

در شـک  داده شـده   هـای اهداکننـدگان ايـب م ال ـه      نمونه
های اهداکنندگان در سه گـروه   تمامی نمونه  (3است)شک  

قرار گرفتند  به من ور وضوح بيشـتر،   b1و  a 3،a 1ژنوتيپ
هـای مرجـع ايـب سـه ژنوتيـپ و       درخت فيیوژنتيکی توالی

بـا روش بکـر شـده در     ،های اهداکنندگان ايب م ال ه نمونه
  ( 6)شک  بالا رسم شده است

داده شده است، نمايش  3و  2همان طور که در دو شک     
ه ـک ـ 3aو   1a،1bای ـه ـ های مربوم به ژنوتيپ تمامی توالی

مربوم  هدر کتسترهای جداگان، در ايب م ال ه به دست آمد
% 6/8نمونه) 61در  a 3 قرار گرفتند  ژنوتيپ به هر ژنوتيپ

%( دارای بيشتريب فراوانی بود و پس از آن ژنوتيـپ  3/61 ±
a 1  ــه ) 31در ــپ 3/28 ±% 1/8نمون  13در  b 1%( و ژنوتي

  %( گزارش شد6/8 ±% 1/6نمونه )
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 Semi nested PCRدوم  هالکتروفورز آزمایش مرحل هنتیج :2 شکل
 ههمراه شاخص تعیین انداز یک نمونه به عنوان کنترل مثبت به

DNA.  جفت بازی مربوط به بازهای شماره  360در این شکل باند
 منطقه ژنوم ویروس نشان داده شده است. 6251 – 6131

  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

های بررسي شده در این مطالعه به  روی دندروگرام توالي.  HCVتوالي مرجع ژنوتیپ  727های اهداکنندگان و  درخت فیلوژنتیکي نمونه 3 شکل
های مرجع این سه  با علامت مثلث توپر، توالي 3aبا علامت مربع توپر و ژنوتیپ  1bبا علامت دایره توپر ژنوتیپ  1aو ژنوتیپ  FRصورت 
 ها با شماره دسترسي مشخص شده است. ها با علامت لوزی توپر و شماره دسترسي و سایر ژنوتیپ ژنوتیپ
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های بررسي شده در این  روی دندروگرام، توالي.  HCVهای مرجع سه ژنوتیپ  اهداکنندگان و تواليهای  درخت فیلوژنتیکي نمونه:  4 شکل
های مرجع  با علامت مثلث توپر و توالي 3aبا علامت مربع توپر، ژنوتیپ  1bبا علامت دایره توپر ژنوتیپ  1aو ژنوتیپ  FRمطالعه به صورت 

 دسترسي مشخص شده است. هها با علامت مرتبط و شمار ژنوتیپ
 

 بحث
بـر   صبا فواص  زمانی مشـخ ت ييب ژنوتيپ  های هم ال     

ــی  ــيه م ــدگان توص ــپ  روی اهداکنن ــا ورود ژنوتي ــود ت  /ش
هـا در   و يا هرگونه تغيير در توزيع ژنوتيپتيپ جديد  بسا

ــه را  ــ جام  ــخص نماي ــاليز  (13, 11)دمش ــاس آن ــر اس   ب
ــيب  تيــپ فيیوژنتيــک انجــا  شــده، ســاب  هــای رايــج در ب

بــود کــه در ســه  b1و  a3  ،a1 اهداکننــدگان ايــران شــام 
تيـپ قـرار گرفتنــد     کتسـتر بـزرو مربـوم بـه هــر سـاب     

تيپ غالب بود و پس  % ساب32/61با فراوانی  a3تيپ  ساب
ــا a1ای هــ تيــپ  از آن ســاب ــی  ب ــا  b1% و 21/28فراوان ب

کـه   a3و  a1 ،b1 تيـپ  % قرار داشتند  سه ساب63/8فراوانی
های رايج در اهداکنندگان  تيپ در ايب م ال ه به عنوان ساب

ايران شناخته شدند، در بررسـی يـک دهـه قبـ  شـريفی و      
خـون از سراسـر کشـور بـا      هاهداکننـد  133همکاران روی 

های رايـج در اهداکننـدگان    يپت تفاوت در فراوانی از ساب
 راوانیـا فـب a1 پـتي ای که ساب ه گونهـد، بـزارش شدنـگ

  a3 هـای  تيپ تيپ غالب بود و پس از آن ساب % ساب1/11
  (29)داشـتند  % قرار8/3با فراوانی  b 1 % و8/31فراوانی  با

رسد در الگـوی ژنوتيـپ)نوع ژنوتيـپ( تغييـری      به ن ر می
بـيب   هوجود نيامـده اسـت  در مقايس ـ   نسبت به دهه قب  به

و  a 1 نتايج ايـب دو م ال ـه، کـاهش در فراوانـی ژنوتيـپ     
ــپ  ــی ژنوتي ــزايش در فراوان ــای اف ــم   b 1 و a3 ه ــه چش ب

خورد  روند تغيير در ژنوتيپ غالب در جم يت بيمـاران   می
 هم ال  ـقبیی نشان داده شده اسـت    های هدر ايران در م ال 

 1161روی  2313جهان بخش سفيدی و همکاران در سال 
بـه   2311-2313هـای   بيمار هپاتيت مـزمب کـه طـی سـال    

های وابسته به دانشـگاه عیـو  پزشـکی تهـران و      بيمارستان
ت ييب  RFLP ه کرده و با روش جاله مرا بقيهمرکز تحقيقات 

بـا   a1 بيـانگر شـايع بـودن ژنوتيـپ     ،ژنوتيپ شـده بودنـد  
% 1/2بـا فراوانـی    b1 % و6/38با فراوانی a3 ،%6/66فراوانی

در ها  توزيع ژنوتيپن در سال تغيير بود بود  در ايب م ال ه
و کـاهش   6و  a3 های ژنوتيپفراوانی با افزايش در  بيماران
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مـرور    (28گـزارش شـد)   b1و a1 هـای  ژنوتيپ فراوانی در
لـو و   سازمان يافته و فراتحیي  انجا  شـده توسـب خدابنـده   

 ـ 13بر روی  2316همکاران در سال  منتشـر شـده در    همقال
  HCVدرخصوص وض يت ژنوتيپ  1888-2316های  سال

بـا   a 1هـای   در ايران نشان داد که بـه طـور کیـی ژنوتيـپ    
 ،%13 بـا فراوانـی   b 1% و 32بـا فراوانـی   a 3 ،%38فراوانی 

هـای   در ايـران بودنـد کـه در اسـتان    هـا   يپتشايع تريب ژنو
چنـيب   ها تفاوت داشت  ايب م ال ه هـم  انی آنمختیف فراو

وش خها در طـول زمـان دسـت    نشان داد که فراوانی ژنوتيپ
و رسيدن آن به  a3 افزايش در فراوانی ژنوتيپو  تغيير بوده

در   (16است) هبالاتريب ميزان آن نسبت به قب  مشاهده شد
مرور سازمان يافته و فراتحیي  انجـا  شـده اخيـر در سـال     

در کشــورهای ســوزه و همکــاران  محمــود توســب 2319
غالب در اکثر ژنوتيپ  1، ژنوتيپ خاورميانه و شمال آفريقا

ژنوتيپ  3 ژنوتيپ وکشورهای مورد بررسی از جمیه ايران 
  بر طبـی ايـب   بودافغانستان و پاکستان کشورهای غالب در 

در افغانستان و پاکستان ژنوتيـپ   3 بررسی اگر چه ژنوتيپ
ژنوتيپ غالـب  نيز  در ايران مناطیلی در ب ضی غالب بود و

به طور کیی وجود تغييـر در توزيـع    و اعت  شد 3 ژنوتيپ
مـورد   3 ها در ايران به سمت غالب بـودن ژنوتيـپ   يپتژنو

ساضـر الگـوی ژنوتيـپ     ه  در م ال  ـ(33تأييد قرار گرفت)
شرقی)پاکسـتان و افغانسـتان( و    هشـبيه کشـورهای همسـاي   

ر مانند نپال است و با الگوی رايـج در  کشورهای آسيای دو
هـا ژنوتيـپ    های غربی و ستی خاورميانـه کـه در آن  رکشو

هـای ويـروس    باشد تفاوت دارد  تداخ  تـوالی  می 1غالب 
تواند يکی از دلاي   شرقی می هبيب ايران وکشورهای همساي

تغيير در الگوی ژنوتيپ)فراوانی ژنوتيپ( به سـمت غالـب   
که ژنوتيپ غالـب در آن کشـورها اسـت،     a3بودن ژنوتيپ 

توانـد   ها می به سساب آيد  از طرفی تغيير در توزيع ژنوتيپ
بــه دليــ  عوامــ   HCVگيرشناســی  بيــانگر تغييــر در همــه

رسـد   در جم يت باشد  به ن ر مـی  HCVخ رساز عفونت 
بهداشـت در   هبه دلي  افـزايش در سـتمت خـون و توسـ     

 IDUها توسب  نقش آنمداختت پزشکی و جايگزيب شدن 
تواند دليـ    تريب عام  خ رساز عفونت، می به عنوان اصیی

استمالی ديگر تغييـر در توزيـع ژنوتيـپ بـه نفـع ژنوتيـپ       
هايی کـه قـبتً    به صورت شايع شدن ژنوتيپ IDUمرتبب با 

شايع نبوده و يا شيوع آن کم بوده است باشد  به طور کیـی  
، ژنوتيپ 3aران ژنوتيپ در بيشتر مناطی جهان و از جمیه اي

  تغييـر در  (13، 31-36)اعـت  شـده اسـت    IDUمرتبب بـا  
در بسـياری از   IDUتوزيع ژنوتيپ به نفع ژنوتيپ مرتبب با 

کشـورها پيشـنهاد شــده اسـت  ايــب پديـده در کشــورهای     
اروپايی مانند فرانسـه، ايتاليـا، اسـپانيا، لهسـتان و هینـد بـه       

و در شـرق   a3ژنوتيپ به  2و  b1صورت تغيير از ژنوتيپ 
ــر از     ــورت تغيي ــه ص ــيب ب ــر چ ــورهايی ن ي ــيا در کش آس

به  b1و ژاپب از  6و  3های  به ژنوتيپ a2و  b 1های ژنوتيپ
b2   در پاکسـتان افـزايش در   (31-61)گزارش شـده اسـت  

  نشـان داده  (66, 61)ديده شـده اسـت   a3فراوانی ژنوتيپ 
غالـب در  تيـپ   سـاب  ،a1تيپ  شده است که در ايران ساب

-13)هـای آن اسـت   وردهآکنندگان خون و فـر  ميان دريافت
توانـد   هـای اخيـر مـی      افزايش ستمت خـون در سـال  (69

در ايــب م ال ــه را  a1کــاهش مشــاهده شــده در ژنوتيــپ 
 توضيپ دهد  

در ايب پژوهش با استفاده از روش ت ييب توالی قسـمتی      
و رسم درخـت فيیوژنتيـک، در    HCVژنو   NS5B هاز ناسي
ژنوتيپ قاب  ت ييب بـود  پـاييب بـودن بـار      ،اهداکننده 136

تواند يکی از دلاي  غيرقاب  ت ييب بودن ژنوتيپ  ويروس می
 هدر بقيه موارد باشد  عتوه بر ايب با توجه به ايب کـه ناسي ـ 

NS5B   ژنــوHCV  کــامتً سفا ــت شــده نيســت، وجــود
سيه و عد  وجود شـباهت بـيب   های فراوان در ايب نا جهش

های استفاده شده کـه باعـا انجـا     آغازگرها با  توالی نمونه
با وجود بـالا بـودن بـار      Semi nested PCRنشدن واکنش 

تواند دلي  ديگر غير قاب  ت ييب بـودن   شود، می ويروس می
 ژنوتيپ به ويژه در مواردی که بار ويروس بالا است، باشد   

 

گيري نتيجه
 رسد تغيير در اپيدميولوژی مولکـولی عفونـت   ن ر میبه     

HCV      در اهداکنندگان آلوده به ايـب ويـروس در ايـران، بـه
و افزايش در فراوانی  a1صورت کاهش در فراوانی ژنوتيپ 

در دهه قبـ  ر  داده اسـت    باشد که  b1و  a3های  ژنوتيپ
در اهداکنندگان، بررسی  a3با توجه به شيوع بالای ژنوتيپ 

و عوامـ  خ رسـاز آن و    HCVارتبام بيب ژنوتيپ ويروس
در اهداکنندگان برای شناسايی  HCVنيز بررسی فيیوژنتيک 
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هـای   و جهـش  a3راه انتقال و منشـأ ويـروس بـا ژنوتيـپ     
شـود    استمالی موجود در توالی ژنو  ويروس، توصـيه مـی  

چنيب با توجه به نياز به بررسی مرتـب و مـن م ت يـيب     هم
ــرای افــزايش ســتمتی خــون ژنوتيــپ در   ،اهداکننــدگان ب
شــود هنگــا  فراخــوان اهداکننــدگان و انجــا   پيشــنهاد مــی

گيری به عم  آمده و بخيـره گـردد    مشاوره، از ايشان نمونه
هـای آزمايشـگاهی ن يـر     مورد نياز جهت بررسـی  هتا نمون

 ت ييب ژنوتيپ در فواص  زمانی من م در اختيار باشد 

 
    تشكر و قدرداني

ــت      ــه من ــب مقال ــاناز  جاي ــه دانشــجويی  پاي ــرنام ی ادکت

ــی ــی در  -تخصص ـــی و  پژوهش ـــالی آموزش ـــه ع مؤسس
  بديب وسيیه از ايب باشد پژوهشـی طـب انتقـال خـون می

هـای مـادی و م نـوی تقـدير و      مؤسسه به خاطر پشـتيبانی 
مراتـب  چنيب نويسـندگان مقالـه    هم آيد  تشکر به عم  می

هـای انتقـال    در پايگـاه  از تمـا  همکـاران    را خود قدردانی
و  آوری و ارسـال نمونــه  در جمـع خـون سراسـر کشــورکه   

ننمودنـد و  گونه کمکـی دريـ     های مربوطه از هيچ گيری پی
ــت  ــز از همکــاران بخــش کي ــ    ني ــه دلي ســازی ســازمان ب

  دارند  های فنی اعت  می پشتيبانی
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Abstract 
Background and Objectives 

Hepatitis C (HCV) infection is one of the main causes of chronic hepatitis diseases all over the 

world. HCV is a transfusion transmitted virus and a serious threat to general health. HCV 

genotyping has an important role in tracing routes of infection. This study aimed at 

investigating the changes in  distribution pattern of HCV genotypes among Iranian blood 

donors.  

 
Materials and Methods 

In this cross sectional study, 239 HCV confirmed blood donors from Jun. 2015 to Nov. 2017 

were included. Semi nested PCR method was used for amplifying the NS5B  region of HCV 

genome. PCR products were sequenced and HCVgenotypes were determined by searching the 

sequences in Basic Local Alignment Search Tool (BLAST). Phylogenetic tree was constructed 

to confirm HCV genotypes. STATA 13 software was used for data analysis.   
 

Results 

In 106 (44.35% ± 6.3%) out of 239 participants, HCV genotype was determined and 

confirmed. In phylogenetic tree, studied sequences formed three separated clusters. Genotype 

3a, 1a and 1b were the common genotypes. 

 

Conclusions   

It seems that molecular epidemiology of HCV infection did not change based on variability of 

genotypes but changes in the frequency of genotypes have been occurred as a result of 

replacement of genotype 1a by genotype 3a during the last decade among Iranian blood 

donors.  
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