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 مقدمه

( باعث مرگ هزاران نفر در SARS-CoV2جدید)ویروسکرونادر نتیجه آلودگی با 19-شدددن بیماری کوویدپاندمی

باشد. می  Coronaviridae، از خانوادهCoronavirinaeخانواده جدید عضوی از زیراست. کروناویروس سراسر جهان شده

بر روی سدد    مانندتاج یالهیپوشددم مها و دلیل نامگذاری آن باشدددیتاج م یبه معن نیو لات ییایکرونا در زبان اسددنان

بر اساس ارتباطات فیلوژنی و ساختار ژنومی، این ویروس شباهت زیادی به توالی مرتبط با سندرم حاد  باشد.ویروس می

 .[2, 1]کندبرای ورود به سلول استفاده می SARS-CoVهای مشابه با از گیرنده و ( داردSARS-CoVتنفسی )

، Spike (S) ،Envelop (E)های پروتئین نوکلئوتید بوده که 29891ژنومی شددامل  RNAدارای یک  اویروسکرون

Membrane (M)  وNucleocapsid (N) های ساختاری بوده و برای ساختن نپروتئی، پروتئین چهار . ایننمایدرا کد می

 ذرات ویروسی مورد نیاز هستند.

که  را داده Peplomerنام ی بهنانومتر 2۰های گرزی یا گلبرگی شدددکل زائدهتشدددکیل ، S هایگلیکوپروتئین

های هدف در اتصال کروناویروس به سلول Sپروتئینکنند. ایجاد میتاج مانندی را بر روی س   بیرونی ویروس  ساختار

ترین مولکول حاضر مهم ی آنکنندهو ژن کد توان گفت که این پروتئیناز این رو می ؛ادغام سلولی نقم اساسی دارد و

در انتهای  دیگری( و S1)یواحد عملکردی، یکی در انتهای آمین و زیراین پروتئین دارای د .باشددددمی ویروسکرونادر 

یک پروتئین محی ی بوده که دارای دمین اتصال به گیرنده است و مسئول تشخیص ، S1واحدزیر .است( S2)یکربوکسیل

غشای یک پروتئین درون غشایی است که سبب ادغام  ،S2واحد . زیرباشدمیهای س   سلول میزبان و اتصال به گیرنده

سلولی میزبان می شای  ساختاری کروناویروس چککو Eپروتئین  .گرددویروس با غ شدمیترین پروتئین  که در طول  با

نقم  Mپروتئین  .نمایدپوشم ویروس شرکت میتشکیل و در بالایی دارد های آلوده بیان چرخه همانندسازی در سلول

صلی  شادر را ا سلولی به کارخانهءتبدیل غ سی های  ساخت ذرات ویرو سی و میزبان جهت  هایی برای ادغام عوامل ویرو

ید  فا میجد ند.ای با ریبونوکلئوپروتئیاز طریق برهم Mپروتئین  کن جاد  Sهای ویروسدددی و گلیکوپروتئیننکنم  و ای

ر به در نهایت منج وهای غشایی میزبان از پوشم ویروسی شده ن، سبب حذف پروتئیM-Mهای کنمای از برهمشبکه

سی میآوردن فراهم شکیل داده و عملکرد  Nپروتئین  گردد.ساختارهای ویرو سید را ت ست که نوکلئوکن تنها پروتئینی ا
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ویروس و پاسددس سددلول  یRNAدر نتیجه این پروتئین در همانندسددازی  ؛کروناویروس اسددت یژنوم RNAآن اتصددال به 

, ۳] .گرددویروسی میدر تولید ذرات شبه یدارابب افزایم معنس Nمیزبان به آلودگی ویروسی نقم دارد. بیان پروتئین 

۴-6]  

 

 

 

 

 

 ساختار ژنوم کروناویروس

با  کیلوباز ( ۳2تا  26بین ترین سدداختار ژنومی )دارای بزرگ هاکروناویروس ،دارRNAهای میان تمام ویروسدر 

باشددد. می 11تا  6بین ( ORFها )تعداد قالب خوانم باز آن .باشددندمی درصددد۴۳تا درصددد۳2متفاوتی از  G+Cمحتوای 

صد  67حدود ( که ORF1a/b) ORFاولین  ست،در شانزده پروتئین  ’5انتهای  در کل ژنوم را فرا گرفته ا ژنوم قراردارد و 

( RTCنسدددخه برداری )/سدددازیگیری کمنلکس همانندها مسدددئول شدددکلکند. این پروتئینغیرسددداختاری را کد می

ید میرا  (PP1a,PP1ab) و (nsp1-19) پنتید، دو پلی ORF1aباشدددند.می با تول به  ئازی مشدددا کنندکه توسدددط پروت

سین ) صلی )3CLproکموترین ژنوم قرار دارند و چهار  ’3ها در انتهای  ORFسایرشوند. پردازش می (Mpro( یا پروتئاز ا

ساختاری ) صلی،کنند. ( را کد میNو  S  ،E ،Mپروتئین  ساختاری ا کننده دیگری های کدژن در کنار این چهار پروتئین 

کننده کنند، که کنترلرا کد می 4a/b، پروتئین 3a/b، پروتئین HEهای فرعی و ساختاری خاص مانند پروتئین پروتئین

 .[7]باشندچندین عملکرد مهم در حفظ ژنوم و همانندسازی ویروس می

کند. در نتیجه برش برداری چند زیرواحدی اسدددتفاده میسدددازی/ نسدددخهاز ماشدددین همانند هاکروناویروس

سی پروتئینپلی ساختاری ای از پروتئینمجموعه ،ORF1aو  ORF1abهای ویرو سهیل ایجاد میهای غیر شود که برای ت

سخه سازی و ن سخهبرداری ویروس گرد هم میهمانند سازی/ ن شین همانند صلی ما برداری کروناویروس، آیند. ترکیب ا

RNA  سته به سنتز میnsp8 و  nsp7( با کمک کوفاکتورهایRdRp  یاnsp12)RNAپلیمراز واب شد که  ویروس را  RNAبا

سی کند و به نظر میکاتالیز می ضد ویرو سد هدف اولیه برای طراحی داروهای   Remdesivir آنالوگ نوکلئوتید مانندر

 .[8]دنهای کروناویروس را دارباشند که پتانسیل درمان عفونتمی

ک   ی  ۱شکک مات ک  شکک ناویروس: شکک و  کرو

 [3]دهنده آنهای تشکی  پروتئین
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سازیرا کد می pp1abو   pp1aپروتئینژن رپلیکاز که دو پلی سخه /کند نیز برای همانند برداری ویروس لازم ن

شدددده برش در حداقل یازده جایگاه حفاظت 3C-likeو پروتئاز  Mproها توسدددط پروتئاز اصدددلی پروتئینباشدددد. پلیمی

ی زندگی ویروس و نبود در چرخه Mproنمایند. با توجه به نقم مهم پنتیدهای عملکردی را ایجاد میخورند و پلیمی

باط نزدیک همولوگ در انسدددان،  به عنوان هدف جایگزین برای طراحی د Mproارت اروهای ضدددد ویروس معرفی را 

 .[9, 8]کندمی

ست که  ORF1b)زرد رنگ( و  ORF1aدو ژن بزرگ از  SARS-CoV2: ژنوم2شک  شده ا شکی   پروتئین  شانزده)آبی رنگ( ت

ساختاری ) سازیNSPکنند. این را کد می( NSP16-NSP1غیر سخه برداری ) /ها کمپلکس همانند  شکی  میRTCن دهند ( را ت

به ترتیب پروتئاز مشککابه  NSP5و  NSP3کنند. به عنوان مثال در همانند سککازی و نسککخه برداری ژنوم ایفا مینقش مهمی که 

Papin (PLP ) 3و پروتئازCL ستم ایمنی نقش عملکردی دارند. پپتیدها و بلاکپلی در برش که کنندرا کد می سی سخ  کردن پا

های اند. پروتئینکنند که در شککک  به رنگ سککشز نشککان داده شککدهرا کد می Nو  S ، E ،Mهای های سککاختاری، پروتئینژن

 .[7]باشندتعداد، سازماندهی ژنومی، توالی و عملکرد، منحصر به فرد میاز نظر  SARS-CoV2فرعی)خاکستری رنگ( در 
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 در سلول میزبان SARS-CoV-2ویروس  چرخه زندگی

سط پروتئین میله SARS-CoV-2ویروس  شده و به در  ACE2گیرنده  ای خود بهتو صل  سلول میزبان مت س   

به خانواده  متعلق ACE2آن و همولوگ ACE را آلوده سدددازد. دهد تا وارد سدددلول میزبان شدددود و آنویروس اجازه می

تکمیل برای شوند. و روده یافت می های اپیتلیال ریه، قلب، کلیهباشند و در س   سلولپنتیداز میکربوکسیپنتیدیلدی

سلول میزبان، فعالفرآیند ورود  سط  Sسازی پروتئینویروس به  شاء ) سرین پروتئازتو س   غ  (TMPRSS2مرتبط با 

شود. از آن ACE2گیرد تا این پروتئین بتواند به گیرنده صورت می سلول میزبان متصل  س    دمین متصل که جاییدر 

ند اهاساس، دانشمندان پیشنهاد دادبراین ،دارد ACE2 تمایل بالایی برای اتصال با SARS-CoV2در ( S1)گیرنده هشونده ب

تتوان میکه  ند ( R1AT) 1نسدددیااز بلاکرهای گیرنده آنژیو یا از بلاکر Losartanمان ئاز های و  ند 2TMPRSSپروت  مان

Nafamostat  ها مورد این دارو نمود؛ اگرچه تحقیقات بیشددتری برای تییید اسددتفاده 19-های کوویدکاهم عفونتبرای

  .[1۰](۳)شکلاست نیاز

 

 

 

 

 

 

شم   سلول میزبان و حذف پو سخهویروسبعد از ورود ویروس به  سنس ترجمه می، ژنوم آن ن . شودبرداری و 

و  دهد و با فرآیندهای سددنتز مداومبرداری ژنوم کروناویروس در غشدداءهای سددیتوپلاسددمی ر  میهمانندسددازی/ نسددخه

ده زیر واحد ویروسددی و تعدادی باشددد. یک کمنلکس پروتئین بزرگ متشددکل از شددانزهماهنگ می RNAناپیوسددته 

هلیکاز و  RNA ،RNAپلیمراز وابسدته به RNAهای شدود. علاوه بر فعالیتهای سدلولی توسدط ژن رپلیکاز کد میپروتئین

ئازها نیز در ویروس ناویروس، انوان آنزیمRNAهای پروت ند. رپلیکاز کرو تداول هسدددت ند  RNAهای پردازش دار م مان را 

گیرد کار میبهرا فسفاتاز 1ریبوز o-ribose ،ADP-’2، متیل ترانسفراز ’5به  ’3توالی خاص، اگزوریبونوکلئازاندوریبونوکلئاز 

جدید را نشان ی کروناویروسگچرخه زند ۴شکل شماره  .انددار مشاهده نشده RNAهای ها در دیگر ویروسکه این آنزیم

 .[7]دهدمی

به  SARS-CoV2 : ورود ویروس3 شک 

 Sسلول میزبان ازطریق اتصال پروتئین

سطح ویروس با گیرنده  درACE2 یدر 

 [۱۱]باشدسطح سلول میزبان می
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سلول SARS-CoV2: چرخه زندگی ۴شک   سی  Sیهاهای میزبان. گلیکوپروتئیندر  سلول میزبان   ACE2یگیرنده بهویرو

ویروس در ی RNA میزبان،شککود. بعد از ورود ویروس به سککلول شککده و از طریق مسککیر اندوزومی وارد سککلول میمتصکک  

سلول میزبان رها می سم  شوند و می ترجمه PP1abو  PP1aهای برای تولید پلی پروتئین ORF1abو  ORF1a. گرددسیتوپلا

کند منفی با طول کام  را تحری  می RNAهای تولید کپی RTCخورند. در طول همانندسازی، برش می RTCتوسط پروتئازهای 

های RNAاز  ایمجموعهبرداری، . در طول نسککخهنمایدمثشت با طول کام  اسککتفاده می RNAو از آن به عنوان الگو برای ژنوم 

Sub-genomic (sgRNAs )سخه ( ORFها دارای چندین قالب باز خوانش)sgRNAشوند. این متناوب تولید می برداریبا روش ن

-SARSهای سککاختاریشککود. بعد از تولید و سککاخت پروتئینترجمه می ’5به انتهای  ORFترین باشککند ولی تنها نزدی می

Cov2سید سرهم بندی می،نوکلئوکپ سم  سیتوپلا سمی درون شوند و بهها در  ششکه اندوپلا در زنند. گلژی جوانه می -لومن 

 .[7]دشونمی رها از سلولبه بیرون از سلول آلوده ها از طریق اگزوسیتوز ویریوننهایت 

 

 

 

 زبانیسلول م استفاده از ماشین همانندسازی آن، با زبانیکردن سلول مبعد از آلوده دجدیروسیکروناو به عموم: امیپ

 یمنیا ستمیسهای و سایر سلول دیسف هایزمان است که گلبول نیکند. در همیم لیتبد یسازروسیرا به کارخانه و

 یمناسدب یسدلامت طیکه شدرا یسدال به بالا و افراد 65. اما در افراد با سدن شدوندیوارد عمل م روسیو هیبدن بر عل

 ؛ لیکنشوند ماربی ترافراد راحت نیا شودیباعث م یمنیا ستمیس یهاسلولسایر و  دیسف هایندارند، تعداد کم گلبول

هم خود های بهداشتی ارائه شده توسط ستاد مقابله با کرونا، و پروتکل یفاصله اجتماع ترعایبا  توانندیافراد جامعه م

 .کاهم دهند دجدیروسیرا به کروناو ریپذبیافراد آس یمحفوظ بدارند هم احتمال ابتلا روسیبا کروناو یرا از آلودگ
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سان از ب به محققان: امیپ سه م میژنوم ان شک اردیلیاز  ست و توال لیجفت باز ت افراد جامعه  یژنوم یشده ا

در افراد جامعه  یکیتفاوت اندک ژنت نیباشددند که همیدرصددد متفاوت م ۰,1 ردرصددد شددباهت دارند و تنها د 99,9

  یدر افراد جامعه توضو مقاومت به ویروس را  یروسیو یآلودگ زانیاست که تفاوت مشاهده شده در م یهمان فاکتور

و با  شددناسددایی را ترافراد مسددتعد توانیم یماریببه افراد مسددتعد  کیژنت ییو شددناسددا یبا بررسدد نی. بنابرادهدیم

 .نمود یریجلوگ یماربی به هاآن یاز ابتلا ژهیو هایبتمراق


