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Abstract  
Background: In 1930's first whole cell pertussis vaccines became available to the public heralding 
a dramatic success in overcoming the global burden of the disease. To date only a handful of B. 
pertussis strains have been used by international/local pertussis vaccine manufacturers. Inevitable 
well-documented genetic changes in the world population of this pathogen have prompted serious 
questions on suitability of traditional vaccine strains protect human against currently circulating 
wild isolates of Bordetella pertussis. 
Objective: Analyzing the genetic diversity within the most frequently-used vaccine strains of B. 
pertussis in the world 
Methods: A recently developed multi locus variable number of tandem repeats analysis (MLVA) 
genotyping system along with a bioinforamtic piece of analysis was conducted on 11 strain/sub-
strains of B137, B203 (10536), C393, Cs, E476, Tohama I, J445 (134), B202 and J446 (509) plus 2 
sub-strains of 134 and 509 that are used at Razi institute for preparation of pertussis vaccine. In this 
study have used 6 individual loci of VNTR1, VNTR3a, VNTR3b, VNTR4, VNTR5 and VNTR6. 
Findings: Six distinct genotypes were recognized among the examined strains by comparing our 
data with the Dutch MLVA databank. These were all new and not reported before in the database. 
Conclusion: This observation reiterates on necessity for detection of predominant native strains to 
include in vaccine preparations suitable for different countries. 
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وردتلاالمللی واکسن بین هايآنالیز ژنتیکی سویه س پ ب وزی ت روش آنالیز واحدهاي با استفاده از ر

 )MLVA( شونده پشت سرهمتکرار
 

 

  ،5آزاد، فرناز برومند 4پژواك خاکیدکتر ، 3مجتبی نوفلیدکتر ، 2، محمد سخاوتی2رایناك قادري ،2یوان تدینکدکتر ، 1معصومه فتاح مقدم
 2غلامرضا شکري ،6سمانه ساعدي
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 ، ایرانکرجسازمان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزي،  سازي رازي،مؤسسه تحقیقات واکسن و سرم پزشکیهاي باکتریایی هوازي دامواکسنبخش  2
 ، ایرانکرجسازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزي،  رازي،سازي مؤسسه تحقیقات واکسن و سرم هاي باکتریایی انسانیواکسنبخش  3
 ، ایرانکرجسازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزي،  سازي رازي،سسه تحقیقات واکسن و سرمؤم شناسیمیکروببخش  4
 ، ایرانکرجسازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزي،  سازي رازي،مؤسسه تحقیقات واکسن و سرم 5
 ، تهران، ایرانایران تیتو پاستورانس 6
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چکیده 

حال حاضر فقط تعـداد   گردید تا هاي واکسن حاوي جرم کشته سیاه سرفه براي استفاده عمومی تولیددهه سی میلادي که نخستین نمونه از زمینه:
المللی مورد استفاده قرار گرفتـه اسـت. وجـود تغییـرات اثبـات شـده ژنتیکـی        سازان ملی و بینسویه بوردتلا پرتوزیس توسط واکسنانگشت شماري 

   واکسـن در ایجـاد ایمنـی کـافی بـر علیـه       هاي سـنتی  هایی را در مورد مناسب بودن سویهنگرانی بوردتلا پرتوزیسر در جمعیت جهانی ناپذیاجتناب
 زاي جدید در حال چرخش ایجاد نموده است.هاي بیماريسویه

 سیاه سرفه در جهان انجام پذیرفت. هاي واکسنترین سویهمنظور ارزیابی تنوع ژنتیکی در میان پر استفادهاین مطالعه به هدف:
صورت هب ) (multi locus variable number of tandem repeats analysis, MLVAژنوتایپینگروش  1396سال ر د ها:مواد و روش

 ,B137, B203 (10536), C393, Cs, E476, Tohama I, J445(134)لـشامبوردتلا سویه و تحت سویه  11آنالیز بیواینفورماتیک بر روي 
B202, J446(509) شود ها براي تهیه واکسن استفاده میکه در مؤسسه رازي از آن 509و  134دو تحت سویه  ایشگاهی بر رويصورت آزمهو ب

 استفاده شد. VNTR1, VNTR3a, VNTR3b, VNTR4 VNTR5, VNTR6 لوکوس ژنتیکی 6از روش اجرا گردید. در این 
ژنتیکـی در   دسـته  6دست آمده و اطلاعات موجود در بانک اطلاعات ژنتیکی موجود در هلند در مجموع یان نتایج بهاي مبا بررسی مقایسه ها:یافته

 یک پیش از این گزارش نگردیده بودند.هاي تحت مطالعه شناسایی گردید که هیچمیان سویه
   سـن تأکیـد  واک تولیـد  هـا در ب بومی هر کشور براي شـمول آن هاي غالترین سویهدنبال فراوانها بر ضرورت جستجو بهاین مشاهده گیري:نتیجه

 کند.می
 

 بندي ژنتیکیدسته سیاه سرفه، سویه، واکسن،ها: کلیدواژه
 

 

 
 

:مقدمه 
یک کوکوباسیل گرم منفی است که  بوردتلا پرتوزیس     

عامل ایجاد سیاه سرفه و بروز بیمـاري شـدید تنفسـی در    
باشـد. انسـان تنهـا    دان مـی کودکان و مرگ و میر در نوزا

است و ادامه حیـات   بوردتلا پرتوزیسمیزبان شناخته شده 
هـاي انسـانی   بیولوژیک آن در گرو تداوم آلودگی میزبـان 

 به گیري سیاه سرفهپیشینه نخستین گزارش همه )1(است.
فرانسـوي نسـبت   Guillaume de Baillou) دو بـایلو ( 

 1578داده شده که وقوع بیمـاري در پـاریس را در سـال    
هاي مؤثر بـر علیـه   با معرفی نخستین واکسن )2(شرح داد.

هاي مابین دو جنگ جهانی از میـزان  سالاین بیماري در 
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 1950 در سـال  )3(سـیاه سـرفه کاسـته شـد.     تلفات انسانی
سازي نوزادان و اطفال بر علیه سیاه سـرفه از طریـق   ایمن

واکسیناسیون سراسري در برنامه کاري دولت ایـران قـرار   
در مؤسسـه   1953گرفت و تولید این واکسن نیز در سـال  

 در دو دهـه اخیــر بازگشــت )4(د.ـاز گردیـرج آغـرازي ک
هاي سیاه سرفه در بسیاري از نقاط جهـان و از  گیريهمه

هـایی را بـراي مسـئولین بهداشـتی در     جمله ایران نگرانی
هاي معاصر محتوي جـرم بـاکتري و   زمینه کارایی واکسن

 1390 در سـال  )5(فاقد جرم باکتري ایجـاد نمـوده اسـت.   
تـرین گزارشـات وقـوع    هاي تهران و مازندران بیشاستان

ــه ــد. خــود اختصــاص ســیاه ســرفه را ب ــوردتلا  )7و6(دادن ب
شـود و  یکنواخـت شـناخته مـی    از نظر ژنتیکـی  پرتوزیس

در ژنوم آن شـناخته شـده    سطح محدودي از تنوع ژنتیکی
 هـاي ایـن  همین دلیل مطالعه ژنتیکـی جمعیـت  است و به
باشد. در نقاط مختلف جهان با دشواري مواجه میباکتري 

ــایی روش ــر هـ ــراي  PFGE ،MLST ،RFLPنظیـ    بـ
 )8-13(انـد. معرفی شده پرتوزیسبوردتلا بندي ژنتیکی دسته

شونده بندي ژنتیکی متکی بر واحدهاي تکراردستهسیستم 
ــر  ــت س ــم پش  multiple-locus variable-number)ه

tandem repeat analysis, MLVA)  ــال در  2004س
عرضـه   بـوردتلا پرتـوزیس  توسط شولز در مورد بـاکتري  

اد متفـاوتی از واحـدهاي   تعـد  در این روش وجـود  )14(شد.
تلـف موجـود در سرتاسـر    هـاي مخ شونده در لوکوستکرار

هـاي یـک   اي میان جدایـه صورت مقایسهبهژنوم باکتري 
 تنـوع  شناسایی معیار هاتفاوت شوند. اینباکتري بررسی می

گیـرد. در  هاي تحت بررسی قرار میجدایه میان در نتیکیژ
شـونده  تکرار ايواحدهاز  لوکوس 6روش پیشنهادي شولز 

 VNTR1 VNTR2 VNTR3ايـه ـنـام  هـب رهمس پشت

VNTR4 VNTR5 VNTR6 گیرد.مورد استفاده قرار می 
و  VNTR2هاي پس از آن با حذف لوکـوس  در سال     

ــوس  ــیم لوک ــمت   VNTR3 تقس ــه دو قس  VNTR3aب
ی ـدي ژنتیکـبندستهی ـالمللنـم بیــسیست  VNTR3bو

ــز  ــوزیسمتمرک ــوردتلا پرت ــاس برا ب ــط  MLVAس توس
              مؤسسه ملـی بهداشـت عمـومی و محـیط زیسـت هلنـد      

)National Institute for Public Health and Environment( 

تکمیل و توسعه یافت (قابل دسترسـی از طریـق تارنمـاي    
51Thttp://www.mlva.net/bpertussis/default.asp(.P)8(

P51T

 

از بـاکتري  ژنتیکـی ایـن   دسته  326تعداد  2017تا آوریل 
تمام جهان در این بانک اطلاعاتی ثبت گردیده اسـت. در  

 پرتـوزیس بـوردتلا   هاي واکسـن سویهژنوم مطالعه حاضر 
واکسن سیاه سـرفه در  مورد استفاده در تولید  509و  134

مـورد   MLVAز روش رازي) با اسـتفاده ا ایران (مؤسسه 
 .بررسی و آنالیز ژنتیکی قرار گرفت

 
هامواد و روش: 

در مؤسسـه   1395 و 1394هاي سال این تحقیق طی     
دو کـرج انجـام شـد.    سازي رازي سرمتحقیقات واکسن و 

از  134 بوردتلا پرتـوزیس و 509  پرتوزیسبوردتلا سویه 
بایگانی بخش تولید واکسـن سـیاه سـرفه مؤسسـه رازي     

آگـار   اختصاصـی نتخاب و پس از کشت بـر روي محـیط   ا
 4درصد خون گوسفند به مدت  15غنی شده با بورده ژنژو 

گراد تـا هنگـام   درجه سانتی 35روز کشت و در دماي  5تا 
ژنـوم   داري شـدند. هـاي قابـل رؤیـت نگـه    تشکیل پرگنه

فــراهم مــاري بـاکتري بــه روش سـاده جوشــاندن در بـن   
صورت مستقیم در بهدست آمده هسوسپانسیون ب از وگردید

 )15(استفاده شد. PCR هايآزمایش
ــه          روش منظــور ســازگار نمــودن در مطالعــه حاضــر ب

   شــونده بنــدي ژنتیکــی متکــی بــر واحــدهاي تکراردســته
هـاي ترموسـایکلر و سیسـتم ژل    بـا ماشـین   پشت سرهم

افـزار تخصصـی   نـرم الکتروفورز متعـارف و بـا اسـتفاده از    
اي جدید ـنسبت به طراحی پرایمره Primer 3س و آرتمی
 ـ Tohama Iی ـه آزمایشگاهـوم سویـژناس ـبراس دام ـاق

مؤسسـه ملـی بهداشـت    گانـه  هـاي شـش  گردید. لوکوس
ــد                           ــت هلنـــــ ــیط زیســـــ ــومی و محـــــ               عمـــــ

)VNTR1, VNTR3a, VNTR3b, VNTR4 VNTR5 VNTR6( 
پرایمرهاي طراحی شده ب و ساخت براي این منظور انتخا

) 17و16(توسط شرکت ماکروژن کره جنوبی انجـام پـذیرفت.  

 .)1(جدول شماره 
براي دستیابی به بهترین برنامه تلفیقی دمـا، زمـان و        

 از روش نجفـی و PCRدهنـده همچنیـن اجـزاي تشکیل

http://www.mlva.net/bpertussis/default.asp).(8)
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 PCRهاي حجم همه واکنش )19و18(همکاران استفاده شد.

میکرولیتر  6که طوريهتنظیم گردید؛ ب میکرولیتر 12 برابر
از کیـت تجـارتی آمـاده     PCRمخلوط آمـاده مصـرف   از 

 2/0راه بـا  هم ـ ,®Amplion)دانمارك( نآمپلیکومصرف 
میکرولیتر از محلول کاري هر یک از دو پرایمر با غلظـت  

 DNAمیکرولیتـر نمونـه    1/5ر میکرولیتر و پیکومول د 5
مخلـوط  بـار تقطیـر    میکرولیتر آب مقطر دو 1/4همراه با 
 عنـوان به  Double Distilled PCR water ازگردیدند. 

 .گردید استفاده منفی شاهد
واسرشـت   برنامه آمپلیفیکاسیون شـامل؛ یـک نوبـت        

گـراد و  درجـه سـانتی   95 ،ثانیه 45تحت شرایط مقدماتی 
درجـه   95 ،ثانیـه  45واسرشـت  لی چرخـه متـوا   30 سپس
درجـه   62ثانیـه در دمـاي    45بـراي   اتصـال  گراد،سانتی
 72 ،ثانیـه  60 با دمـاي گسترش دنبال آن هو ب گرادسانتی

    گسـترش  تکمیلـی  نهـایی  گراد که با مرحلـه درجه سانتی
گراد خاتمه یافت. پس از سانتی درجه 72 ،ثانیه 60شرح به

 10(اخص انـــدازه شـــ و PCRبارگـــذاري محصـــولات 
 5/1آگاروز ها (الکتروفورز ژل )19(در هر چاهک)،میکرولیتر 

میـزي تجـاري    آترکیـب رنـگ   بـا  )پیش رنگ شدهدرصد 
DNA )Red Safeــه ــ) ب ــ 2دت ـم ــدر ت ـساع دان ـمی
 انجام شد.متر لیتر ولت بر سانتی 2قدرت  بـهی ـالکتریک

م لوکوس ژنو 10محصولات حاصل از آمپلیفیکاسیون      
 509بوردتلا پرتوزیسو  134 بوردتلا پرتوزیسهاي سویه

افزارهاي تخصصـی نظیـر   کارگیري نرمهتعیین توالی و با ب
شدند تـا  پردازش  Clustal و  Chromas lite 1/2نسخه 

تعیین  TRFافزار شونده به کمک نرمواحدهاي تکرار تعداد
 )21و20(گردد.

 ـ MLVA با مراجعه به بانـک اطلاعـات        تعـداد  د هلن
دسـته   واحدهاي تکرارشونده در هر لوکوس جهـت تعیـین  

 موتور جستجوي سیستم توسطژنتیکی هریک از دو سویه 
اطلاعات (تعداد تکرارها) هر یک  مورد بررسی قرار گرفت.

موجـود در بانـک    بوردتلا پرتوزیسژنتیکی دسته  326 از 
ــات  ــد  MLVAاطلاع ــین دو ســویه تحــت هلن و همچن
 ــ ــی ب ــورت هبررس ــل  ص ــل اکس ــرم فای ــه ن ــزار ب     7/6اف

BioNumerics (Applied Maths, Kortrijk Belgium), 
 انتقال داده شد تا در رسم نمودار درخـت پوشـاي مینیمـم 

 ها استفاده شود.براساس ارتباط ژنتیکی میان آن
 
هایافته: 

از نظـر  عمومی رنامه ببا استفاده از یک  PCRاجراي      
لوکـوس   6ش قابل اسـتفاده بـراي هـر    واکن يدما و اجزا

 PCRتکثیر محصولات توالی نوکلئوتیدها در و پذیر امکان
 509بـوردتلا پرتـوزیس   و  134 پرتـوزیس بـوردتلا  سویه 

در بررسـی بیواینفورماتیـک مشـاهدات در     گردیـد. تعیـین  
ژنتیکـی  دسـته   5سویه واکسـن تحـت مطالعـه،     11میان 

MLVA شود براسـاس  بینی میشناسایی گردید که پیش
 MLVAاطلاعات ثبت شده موجود در بانـک اطلاعـات   

 ،MT327 کُـدهاي احتمـالی   هلند جدید شناخته شده و با
MT328، MT330، MT329  وMT331   ــد ــت گردن ثب

 ).2(جدول شماره 
 
 

 جرئیات پرایمرهاي مورد استفاده در این مطالعه -1جدول 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 توالی پرایمر
5’ → 3' 

 PCR لوکوس  منبع

F- CCC AAT CCC GAC AAC ATC CT 
R- CGA CAC GGG CAT ATT GGG AA )7( VNTR1 

F- GTT CAC GCT GAC CAA CAA CC 
R  - ATCTGCTTGAGCGGATAGGC این مطالعه VNTR3 (a&b) 

F- CCCT GAC CCT GGA CAG CCT 
R- CAG GCT GCT GAG ATC ATC GTC G این مطالعه VNTR4 

F- CCG GAC AAA TTC GAC ATC 
R- AGCCGTTGGCCGAATAGAG این مطالعه VNTR5 

F- CCA GGG CCT TCA GTT CGG 
R- CAC CAA TCT CAC GCA AAC GGT این مطالعه VNTR6 
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سهاي سویه در VNTRدر آزمایش  PCR اندازه محصولات  -2 جدول توزی ر پ تلا  ورد  هاآن )MT( ژنتیکی دسته و ب
 هلند RIVM براساس بانک اطلاعات مرکز

 
 
 یه سو

 (اسامی مشابه)
 مشخصات 

 (نام تولیدکننده)
 خواستگاه

تاریخ 
جداسازي 

 اولیه

VN
TR

1 

VN
TR

3a
 

VN
TR

3b
 

VN
TR

4 

 V
N

TR
5 

VN
TR

6 
 

MT 
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B137 
Vaccine 

(Butantane Institute) 
 327 238 173 208 0 125 368 نامشخص برزیل

B203 (10536) Vaccine 327 238 173 208 0 125 368 نامشخص آمریکا 

C393 Vaccine 328 280 143 208 0 135 383 1951 چین 

CS Vaccine 328 280 143 208 0 135 383 1951 چین 

E476 Vaccine 329 274 143 232 0 135 383 1954 ژاپن 

Tohama Vaccine 329 274 143 232 0 135 383 1954 ژاپن 

134 
Vaccine 
(RVSRI) 

 330 256 137 220 135 135 353 نامشخص نامشخص

J445 (134) 
Vaccine 

(Serum Institute of India Pvt. Ltd.) 
 330 256 137 220 135 135 353 نامشخص هندوستان

B202 (134) Vaccine 330 256 137 220 135 135 353 نامشخص نامشخص 

509 
Vaccine 
(RVSRI) 

 331 247 173 208 0 125 398 نامشخص نامشخص

J446 (509) 
Vaccine 

(Serum Institute of India Pvt. Ltd.) 
 331 247 173 208 0 125 398 نامشخص هندوستان

Pelita III 
Vaccine 

(BioPharma Indonesia) 
 نامشخص 283 114 232 0 135 383 نامشخص ژاپن

 
گیريبحث و نتیجه: 

هاي موجود در دوران پیش از معرفـی و  اساس یافتهبر     
کشته شده سیاه سرفه در جهـان از   هاياستفاده از واکسن

 2تـا   1 بـوردتلا پرتـوزیس،  هاي مختلف رایج میان سویه
صورت غالب و بدون نشان دادن محدودیت انتشار هسویه ب

انـد. در  جغرافیـایی سـبب ایجـاد بیمـاري در انسـان شـده      
سیناسیون نوزادان و اطفال به صورت مؤثر مناطقی که واک

تدریج در جمعیـت  ههاي واکسینال بانجام شده است سویه
 ـانسانی حذف و یا فراوانی آن .  شـدت کـاهش یافـت   هها ب

ترتیب در مناطق با پوشش کم واکسـن، فراوانـی   همین به
هاي فعال و در گردش نسبت به زمان پیش از آغـاز  سویه

ایـن   )1(شی را نشان نـداده اسـت.  واکسیناسیون تفاوت فاح
کـه بـا    بوردتلا پرتـوزیس مشاهدات همراه با ویژگی ژنوم 

از نظـر تکـاملی   کننـده  قطعات نفوذهاي تواناییاستفاده از 
 ـ  تـر بـا   یشفعال، در حال تغییر و کسب قدرت سـازگاري ب

  آوري دهنـد کـه جمـع   باشـد، نشـان مـی   میزبان خود مـی 
 ـ جدایه  ــهاي کلینیکـی ای  مطالعـات  ام ـري و انج ــن باکت
هـاي  جهت شناسایی سـویه یـا سـویه   بندي ژنتیکی دسته

هـا در تولیـد واکسـن در هـر     غالب و استفاده از این سویه
ارتباط ژنتیکی میـان   )1(باشد.کشوري موجه و ضروري می

از تمام جهان که بـا سیسـتم    پرتوزیسبوردتلادسته  331
MLVA  هـاي موجـود میـان    و تفـاوت بررسی، شناسایی

کـه از منـاطق   هاي واکسینال شناخته شـده جهـان   سویه
اند نشان داده شـده اسـت   مختلف جغرافیایی انتخاب شده

 .)1شماره و جدول (شکل 

http://www.mlva.net/bpertussis
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ســتفاده از روش تایپینــگ مطالعــات انجــام شــده بــا ا     

MLVA  هــاي ژنتیکــی دســتهنشــان داد کــه برخــی از   
ــوزیس  ــوردتلا پرت ــر     ب ــی نظی ــل محیط ــأثر از عوام مت

 هايجمعیت تري دربیش فراوانی توانند ازمی واکسیناسیون

عنـوان نمونـه   ن این بـاکتري برخـوردار باشـند. بـه    میزبا 
MT27  اکثـر  هاي سیاه سرفه در گیريهمهدر بسیاري از

عنـوان  مناطق اروپا، استرالیا، آمریکا، انگلستان و ژاپـن بـه  
 )22-26().1سویه غالب شناخته شده است (شکل شماره 

      
 

 ژنتیکی موجود در بانک اطلاعاتدسته  331ارتباط ژنتیکی میان  از پوشاي مینیمم توزیع شدهدرخت  -1 شکل
 MLVA هلند

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

MT27 

MT327 
MT331 

330 330 330 330 330 330 330 330 MT330 

328 328 328 328 328 328 328 328 MT328 

329 329 329 329 329 329 329 329 MT329 
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سویه واکسینال  11ژنتیکی در میان دسته  5شناسایی      
لوکوس  3تحت بررسی با در نظر گرفتن تفاوت حداقل در 

VNTR  هـا  ترین این سـویه ) بین نزدیک2(جدول شماره
هـاي  دهنده دامنه تفاوت احتمالی در ویژگیتواند نشانمی

ها پـیش از  نه تفاوتفنوتیپی میان این سویه باشد. این گو
زایـی و  در جریان انجام مطالعه بر روي قـدرت ایمنـی  این 

بـا اسـتفاده از ایـن    ولید شـده  هاي تکارایی بالینی واکسن
در شـرایطی کـه    )28و27و1(ها نشـان داده شـده اسـت.   سویه

براي سـویه   MLVAدر سیستم  MT330 ژنتیکیدسته 
ه بـراي سـوی   MT331 ژنتیکـی دسته تعیین گردید،  134
 6احراز شد. تفاوت این دو سویه گسـترده و در همـه    509

). 2لوکوس تحت بررسی مشاهده گردیـد (جـدول شـماره    
ها براي تهیـه واکسـن   تفاوت میان این دو سویه که از آن

شود پیش از این نیز توسط حقیقی بـا  در ایران استفاده می
 )30و29(شناسایی شده است. PFGE استفاده از روش

شولز وجـود یـک موقعیـت دوم بـراي      2004 در سال     
بـوردتلا  هـاي  در برخی از سویه VNTR3 حضور لوکوس

را گزارش و بر همین اساس این لوکـوس را بـه    پرتوزیس
VNTR3a و VNTR3b    ــی ــن ویژگ ــود. ای ــیم نم      تقس

هاي دیگـر  باکتري VNTRهاي ندرت در مورد لوکوسهب
 11ضـر در بـین   ر مطالعه حاد )22و18،14(.مشاهده شده است

سویه تحت بررسی وجود موقعیت دوم براي ایـن لوکـوس   
). 2شناسایی گردید (جدول شماره  134هاي فقط در سویه

وجود موقعیت دوم از این معتقدند نویسندگان مقاله حاضر 
 بوردتلا پرتوزیسهاي لوکوس فقط در ژنوم برخی از سویه

ایـن  در نتیجه بروز یک تغییـر در مسـیر تکامـل ژنتیکـی     
سویه باشد که اسباب ظهور یک کلون جدیـد در جمعیـت   

کـه ارتبـاط    1جهانی آن را فراهم نموده اسـت. در شـکل   
حال حاضر  MLVAهاي ژنتیکی دستهژنتیکی میان همه 

هلنـد نشـان داده    MLVAثبت شده در بانک اطلاعـات  
هـاي مـورد   شده است، اشتقاق این سـویه از سـایر سـویه   

. در حال حاضـر اطلاعـی از   بررسی مشخص گردیده است
 د. ـباشها در ایران در اختیار نمیفراوانی احتمالی این سویه

 براسـاس بوردتـلا پاراپرتوزیـسدر پاکستان، فراوانـی      

هاي کلینیکی کشت نمونههاي آزمایشگاهی حاصل ازیافته
اخذ شده از بیماران مبتلا به عـوارض شـبیه سـیاه سـرفه     

 35/7تـر گـزارش شـد (   نیز بیش وزیسبوردتلا پرتحتی از 
این تفاوت فـاحش در   )31(درصد). 5/0درصد در مقایسه با 

به قدرت ناکافی واکسن مورد استفاده در پاکستان  فراوانی
نسبت  بوردتلا پاراپرتوزیسدر ایجاد ایمنی مناسب بر علیه 

در  بـوردتلا پـاراپرتوزیس  داده شده است. اگرچه فراوانـی  
تـر از شـهروندان   ایرانی بـه مراتـب کـم   هاي میان میزبان

رسـد لازم  مـی نظـر  هاما ب )32(پاکستانی گزارش شده است
سـیاه  در بـروز  بـاکتري  است موضوع اهمیت احتمالی این 

سرفه در ایران در انتخـاب و تولیـد واکسـن مـورد توجـه      
شود که نوع واکسن بهداشتی قرار گیرد. یادآور میمتولیان 

نـوع  و ایران مشابه و از کستان کشور پامصرفی در هر دو 
 باشد.می )غیرفعال شدهکشته ( واکسن محتوي باکتري

هـاي ژنوتایپینـگ   مؤلفین معتقدند با اسـتفاده از روش      
  هـاي کلینیکـی   هـا بـه جدایـه   و تعمیم آن MLVA نظیر
بوردتلا هاي ترین سویهتوان نسبت به شناسایی فراوانمی

هـا  ن اقدام و با شمول آندر حال گردش در ایرا پرتوزیس
هاي مورد استفاده براي تولید واکسن دستیابی بـه  در سویه

 هدف کنترل بیماري را در دسترس قرار داد.
 
گزاريسپاس: 
 ـمورد حمااین تحقیق     مـالی و لجسـتیکی مؤسسـه    ت ی

باشــد.    مــیســازي رازي کــرج تحقیقــات واکســن و ســرم
حقق مسئول بانک ممارجلین ون گنت از دکتر وسیله بدین

مؤسسه ملی بهداشـت  در  MLVAهاي اطلاعات ژنوتیپ
نظـرات کارشناسـی    ايبـر  عمومی و محیط زیسـت هلنـد  

 گردد. سازنده و مشاوره فنی در این پروژه قدردانی می
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