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 چکیده
ی عصبی نیز هایماریبی، در ارشو گو یتنفس بیماری بر هستند که علاوه یمنشأ جانوردار با پوشش یهاروسیجزء وها روسیکروناو مقدمه:

مجموع،  اما دراند؛ دهشموش نیز دیده  و هپاتیت اسام به مبتلا و یا در بیماران هسبب نفریت گشت ی آنهاگونه از همچنین برخی اند؛دیده شده
های ا سایر ویروسب SARS-CoV-2. هدف از تحقیق حاضر مقایسۀ ژنوم ویروس استی و گوارش یتنفسبر سیستم  هاروسیکروناو ریتأث نیترمهم

ویروس  orf1abروتئین پنداشتن  لینالول و تیمول بر فعالیت ریتأث، ارزیابی تیدرنهاوناویروس، بررسی احتمال ساختگی بودن آن و خانوادۀ کر
SARS-CoV-2 .است 

ها، تنوع یف شدن، تعداد جهشردهم تهیه و پس از NCBI گاهیپااز  Coronaviridaeهای خانوادۀ یروسوم ژنو یتوال ها:مواد و روش

رزیابی شد. ا dN/dSشاخص  وی، تعیین شباهت و فاصلۀ ژنتیکی بندخوشهجایگزینی مشابه اتفاق افتاده،  هاآنهایی که در یگاهجالئوتیدی، تعداد نوک
همۀ در  orf1abبرای ژن  شدهحفاظتهای بررسی گردید. موتیف و دومین شدهینیبشیپبینی و دقت الگوی پیش orf1abی پروتئین بعدسهساختار 
بررسی  SARS-CoV-2ویروس  orf1abی غشایی، سیتوپلاسمی و کینازی در هانیدومو همچنین  Coronaviridaeهای خانوادۀ ویروس

 (Thymol) مولیترابیدوپسیس و آگیاه مدل یعنی ( Scrophularia striata یدارمادۀ تشنه نیترمهم) نالولیلشد. برای داکینگ مولکولی، از 
 ید.استفاده گرد SARS-CoV-2کروناویروس  orf1abۀ زنیان( برای فعالیت نداشتن پروتئین ماد نیترمهم)

 NSP13 superی هـا نیدوم ـژن دارد. حضور  11شده و از سویی، دومین حفاظت SARS-CoV-2، 11 ویروس های پژوهش:یافته

family  وSUD-M super family  در ژنوم ویروسSARS-CoV-2 ،ۀ توانایی و تلاش این ویـروس بـرای پایـداری بیشـتر در     هنددنشان
، شیب تغییرات در طـول تکامـب بـرای    orf1ab( برای 39/4) Tajima´s D( و 036/1) dN/dSی هاشاخصمحیط است. بر اساس مقدار عددی 

 orf1abقابب میان پـروتئین لینـالول و پـروتئین    . بر اساس بیشترین اثر متاستها در تغییرات ویروس دارانتخاب جهتکند و عدم  اریبس orf1abژن 
ــت -0/41) ــترین دقـ ــاس کمت 172/0) ( و بیشـ ــر اسـ ـــ( و بـ ـــرین سطـــ ـــح انــــ ــب =Kcal/mol23/6-ΔG) رژیــــ ــرین ترکیـ  ( و بهتـ
(Kcal/mol18/1340-Full Fitness= میان مادۀ فیتوشیمیایی تیمول و پروتئین )orf1ab  هـم پـروتئین   ، نتایج داکینگ مولکولی نشان داد کـه

 پیوند گردیده و مانع فعالیت آن خواهند شد. orf1abلینالول و هم مادۀ تیمول بر پروتئین 
برای اثبات این  هرچند، اندبوده مؤثر SARS-CoV-2ویروس  orf1abلینالول و تیمول بر فعالیت نداشتن پروتئین  ی:ریگجهینتبحث و 

، dN/dSاخص با بررسی ش ضمناًود. استفاده از آن پیشنهاد ش ،دیتائو تیمول انجام و در صورت  قضایا، باید تست بالینی خاصیت درمانی لینالول
ساختگی  تواندینم SARS-CoV-2ها مشخص شد که ویروس شدۀ همۀ ویروسها و مناطق حفاظتها، دومینو ارزیابی سینگلتن Dشاخص 
 باشد.
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 مقدمه
 ـو یگـاار نام علباز  یکی عامـب حـاد    هـای روسی
 ـکرونا( مان) حضور اشکال تاج ،ه نام کروناب یتنفس ر ند ب
معـروف   روسیکرونـاو که بـه  است  روسیسطح و یرو
 ـوجزء  هاروسیوو این  اندشده  دار،پوشـش  یهـا روسی
 ؛بـوده  یجانور منشأا بو  (non-segmented) کپارچهی
ر بیشـت  طبیعـی  مخـازن  هـا خفـاش که  شدهگزارشاما 

 ویـروس  .(1) هسـتند  SARS ازجملـه  هـا روسیکروناو
 روسیکرونــاو اولـین ( IBV) مرغـی  عفـونی  برونشـیت 
 تکثیـر  1930 ۀده در و بود خانگی هایمرغ از جداشده
 تواندیم که) و گوارشی یتنفس بیماری بر علاوهکه  شد
 ـ  یهاعفونتدر اثر  را هامرغ  ثانویـه  اییاحتمـالی باکتری

 نفریــت ســبب آن نیـز  یهــاهیسـو  از بعضــی ،بکشـند( 
(Nephrite) بـر  مبنی شواهدیسویی، از . (2) شوندیم 

 از شــدهگرفتــه یهــابافــت در coronaviruses وجــود
 رددا وجود( MS) اسکلروزیس مولتیپب به مبتلا بیماران

نـد  مان کرونـا  یهـا روسیوهمچنین برخی از دیگر  ؛(3)
ــو ــاروسی ــت یه ــوش هپاتی ــروس و( MHV) م  وی

جـزو   ،(HEV) خـو   ۀکنندهموگلوتین انسفالومیلیتیت
ا در ام ـ؛ (4) هستند عصبی یهایماریب ۀشدشناخته علب
و  بر سیستم تنفسی هاروسیکروناو ریتأث نیترمهم ،کب

 .است گوارشی
 coronavirus ازجملـه گوناگونی  یهاروسیکروناو

 ویـروس  ؛TCV) بوقلمـون  روسیکرونـاو  ،(BCV) گاو
bluecomb)، گربه روسیکروناو (FCV)، کروناویروس 
 خــو  اپیــدمی اســهال ویــروس و( CCV) ســگ

(PEDV)   از تعــدادی مســئولکــه  انــدشــدهشناسـایی 
 نتریـت آ بـه  ابـتلا  ازجملـه  اقتصـادی  مهم یهایماریب

 ـویکی دیگر از  .(2) هستند  عامـب سـندرم   یهـا روسی
 SARS-CoV( معروف بـه  SARS) دیشد حاد تنفسی
 پدیـدار  چین جنوب در 2003 تا 2002 سال که دراست 
 انسـانی  کرونـاویروس  هفـت  تـاکنون با آنکـه  . (1) شد
 2019 دسامبر در ،هاآن نوع که آخرین است شده کشف
 پیـدا  شـیوع  انسان در گیریهمه با چین ووهان شهر در

، بیشـتر توسـط دو نـوع    هـا انسـان امـا  ؛ (5) کرده است
-HCVو  HCoV-OC43ی هـا نـام بـه   روسیکروناو

ردگی که هـر دو عامـب سـرماخو   شوند آلوده می 2293
 .(2) هستند

ــایی   در ــب شناس ــاواوای ــاروسیکرون ــالیز از ،ه  آن
 نشـان  و شدمی استفاده هاگونه تمایز برای سرولوژیکی

آلفا، بتا، گاما و ) گروه چهار به را هاآن توانیم که ندداد
 روسینوع کرونـاو  30حدود همچنین  ؛کرد تقسیم( دلتا

ه ک ـاسـت  در انسان، پسـتانداران و پرنـدگان مشـتر     
از نوع آلفا ( MCOV-EMC) یانسان یهاروسیکروناو
 ـتجز با .(6) اندشدهگزارشو بتا   ـوتحلهی  ـ بی  یبـاد یآنت

 یهــاگــروهنوکلئوتیــدها و  تــوالی مونوکلونــال، تعیــین
 پـروتئین  تـوالی  گـرفتن  نظـر  در بدون ،پروتئینی مشابه

 هـا گونهمیان  نزدیک و مشخص شدن ارتباط ساختاری
 TCVماننـد  گوناگون  یهاروسیوگروهی  تقسیمات و
 یبنـد طبقهکرونا را در سه گروه  یهاروسیو، BCV و

جنس  یک به متعلقرا  هاروسیکروناوبعدها  .(7) کردند
Coronavirus ــانواد و  Coronaviridae ۀخـــــــــ

 یـک  در قرن ربع یک Coronaviridae. [8]برشمردند
 مشـاهدات  که آنجا تا بود ماندهیباق ژنتیکیتک خانوادۀ
 کـه  ییهـا یژگ ـیو از بسـیاری  که دادیم نشان فراوانی
 به ،باشد Coronaviridae یهایژگیو از شدیم تصور
 شـده یم ـنیز مربوط  Torovirus جنس به اندازه همان
 یافتـه  اختصـا   خانواده یک به رسمی طوربه کهاست 
 یبندطبقه یالمللنیب ۀکمیت ،1993 اما در سال؛ (2) بود
 را Coronaviridae رسمی طوربه( ICTV) هاروسیو

 .(9) شود شامب نیز را Torovirus تا داد گسترش
در یـک   Torovirus و Coronavirus شدن جمع
انتظار سویی و از  نبود یبندطبقه داستان پایان ،خانواده
ــر اســاس Arteriviridaeکــه  رفــتیمــ  و ســاختار ب

 Coronaviridae به ،ترجمه و رونویسی یهایاستراتژ
 و ژنـوم  ۀی در انـداز اساس ـ هـای تفـاوت اما  ؛[7]بپیوندد
بـه   Arteriviruses ورود مـانع ساختاری  یهانیپروتئ

Coronaviridae  .شده استArteriviruses  بـه  هـا 
RNP (ribonucleoprotein ) ۀهست یک داشتنعلت 
از سـایر   متفـاوت  (icosahedral) آکوسـوئیدال  ۀحلق با

جداگانه  جنسیک  در ،هاتوروویروس و هاروسیکروناو
 آکوسوئیدال ۀحلق اخیر هایاما کشف؛ (10) قرار گرفتند

(icosahedral )را تمـایز  ایـن  (11) هاکروناویروس در 
 2019سال در  یبندمیتقسآخرین  ،تیدرنهاو  کرده ارت

 ـبـه  هـا را  کرونـاویروس صورت گرفـت و    خـانواده  کی
(Coronaviridae ،)ــانوادهدو زیر و  Letovirinae) خـ
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Orthocoronavirinae) ، ــنج ــنسپــ ــنس ) جــ جــ
Alphaletovirus ــانواد و  Letovirinae ۀاز زیرخــــ
ــنس ــای جــــــــ ، Alphacoronavirusهــــــــ

Betacoronavirus ،Deltacoronavirus  و
Gammacoronavirus  ۀاز زیرخــــــــــــــــانواد 
Orthocoronavirinae) ،26  گونـــه 46زیـــرجنس و 

 .(12) تقسیم کردند
 بـدون  RNA ،هـا کرونـاویروس بیشـتر   ژن ماهیت
 هـا آن ۀانداز. است مثبت ۀرشت دارای و رشتهتک قطعه،
 سـایر  بـا  مقایسـه  در بـوده کـه   بـاز لویک 32 تا 27 بین
 پلیمـراز  ژن. اسـت  چشمگیر بسیار RNA یهاروسیو

 ، تقریباًییتنهابه بازلویک 22تا  20 ۀبا انداز کروناویروس
 ـ بـاً یتقر) پیکورناویروس ژنوم کبۀ اندازبه  (بـاز لویک 8ا ب
 بزرگی آن سطح گلیکوپروتئین ۀشدرمزگااری ژن .است
 شـده یلهگلیکوز کاملاً داشته که پروتئینی بازلویک 4/4تا 
 ـ رمزگااری را محکم و د، و ویروسی با ظاهری تاج مانن

. کنـد یم ـنانومتر را در بـر گرفتـه و کپسـوله     20 حدود
ــاژن ــاو یه ــوع هــاروسیکرون ســاختاری و ) از دو ن

گمـان  که در زمـان شناسـایی    شده بیتشک( عملکردی
ها بعـد نیست؛ امـا  ساختاری مهم  یهاژنکه  کردندیم

 یـی زایمـار یبدر  هاژنمشخص شد که حتی نقش این 
 NSP13 نیپروتئیپل ۀسوپرخانواد. نیز اثبات شده است

ــاو SUD-Mو  ــا،روسیدر کرون ــرد ه ــمت یعملک  بی
از را  mRNAاز  cap-1 ۀیــــو ناح دارد یترانســــفراز

 ـی mRNAدسترس نوکلئازها خارج و طـول عمـر     یعن
 .(2) کندیم بیشتررا  هاروسیهمان کروناو

در شـهر ووهـان    نفر چندین ،2019در انتهای سال 
آشکار غیرمعمول مبتلا شدند که  ۀالریذات یک چین به
 علمی نام با یروسبتا کروناوعامب آن، یک نوع گشت 

SARS-CoV-2 ــت ــاری اس ــب و بیم را  آن از حاص
Covid19 از ناشی ریوممرگ نرخ .[6]نامیدند SARS-

CoV-2 (3/4  بسیاشدهگزارشدرصد )سایر از ترپایین ر 
 هایویروس و MERS و SARS نظیر هاکروناویروس
 SARS-CoV-2. ابولاســت و HIV نظیــر دیگــری
 ـح انسـان و  مشـتر   ۀشدشناخته یماریب نیسوم ، وانی
( MERS) خاورمیانـه  تنفسـی سندرم  و SARSاز پس 
تعلـق   یروسکرونـاو  یبتـا  ۀدست به نیز دو این کهاست 
 شـــامب SARS-CoV-2 ۀاولیـــ علائـــم. (5) دارنـــد

 در. اسـت  خسـتگی  و عضـلانی  دردهای تب، پنومونی،
 مـؤثر،  واکسـن  و درمـان  نبـود  بـه  توجـه  با حاضر حال

 از اجتنــاب بیمـاری،  ایــن بـا  مقابلــه بـرای  راه بهتـرین 
 اقـــدامات راه از آن انتشـــار از جلـــوگیری و آلـــودگی
 .(5) است شدهانیب شخصی بهداشت و محافظتی

 ،کردیماهان دارویی مصرف گی ،بشر از بدو خلقت
، در اثر ین نیازهای اولیه خودتأمپس از  کهیطوربه
رای از گیاهان ب ،های ساده تا مزمنه با بیماریهمواج

ا رو گیاهان سمی  گرفتمیبهره تسکین و بهبود خود 
از  یکی .(13) نموداز گیاهان غیرسمی تفکیک می

 هاییهمشکلات صنعت غاا و دارو، گسترش سو
 و بعدهااست  هابیوتیکیمیکروبی مقاوم به داروها و آنت

یایی ترکیبات شیم ییزاخاصیت سمی و سرطان علتبه 
 درمان برایو سنتزی، استفاده از گیاهان دارویی 

ز اتوجه بسیاری  مثب سرطان() مزمن هاییماریب
 ، استفادهروینازا وکرد پژوهشگران را به خود معطوف 

د انناکسیدانی طبیعی می و آنتیاز ترکیبات ضدمیکروب
 یهاها و عصارهعطرمایه() اسانس اسیدهای آلی،

در مواد  جایگزین مناسب و ایمنی توانندیگیاهی م
 .( 14،  15)  غاایی باشند
 ۀتهی بارۀدر کشور خارج از و داخب در مطالعات
استفاده از  ۀسابقبه با توجه لاا  ؛شده آغاز واکسن و دارو

گوناگون به صور  (Scrophularia striata) داریتشنه
التهاب و  ازجملهی متفاوت هایماریب درمانبرای 

ی هازخمی پوستی، هایسوختگعفونت چشم و گوش، 
 یضدعفونعفونی، سرماخوردگی، هموروئید، کور ، 

 یضدعفون اثر و همچنین (16) یو گوارش یادار یمجار
اسم و اسپ ، ضد میکروبی، ضد(18) ، درمان کیست(17)

 زنیان ۀعطرمای باکتریاییو ضد  (19) کشقارچ
(Trachyspermum ammi) های باکتری بر

Streptococcus haemolyticus ،
Staphylococcus aureus ،Corynebacterium 

diphtheria ،Proteus vulgaris،Klebsiella  و
Coli Escherichia استافیلوکوکوس یهایباکتر و 

سنتی از آن در درمان  صورتبه هاینک و (20) اورئوس
 شودیماستفاده  سیستان ۀدر منطقتنفسی  یهایماریب
ابتدا ژنوم  در این تحقیق سعی شد ،جهیدرنت ؛ (21، 22)

 ۀهای خانوادبا سایر ویروس SARS-CoV-2ویروس 
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مقایسه و ( Coronaviridae) روسیکروناو
احتمال ساختگی و  و سپس شود بیوتحلهیتجز

 زیآنال ،تیدرنها و گردد یبررسبودن آن  ستیبیوتروری
مواد  نیترمهم) (linalool) لینالول یکیوانفورماتیب

 3/18داری با میزان تشنه ۀعطرمای ۀدهندبیتشک
زنیان  ۀماد نیترمهم) (thymol) مولیتو  (23) (درصد

بر عدم فعالیت  (24) (عطرمایهدرصد  50با حدود 
 SARS-CoV-2کروناویروس  orf1abپروتئین 

 .شود یبررس

 هامواد و روش
از  Coronaviridae ۀخانواد هاییروسوم ژنو یتوال
 تهیهNCBI (http://ncbi.nlm.nih.gov ) گاهیپا
-SARS-CoVساختار ژنوم ویروس  ،(1 شمارۀ جدول)

 SnapGene (from افزارنرمبا استفاده از  2

Insightful Science; available at 

snapgene.com) اطلاعات (، 1 شمارۀ شکب) یاحطر
همۀ سپس ، بررسی R افزارنرمبا استفاده از ها ژنومهمۀ 
 روش و Mega6 افزارنرمبا استفاده از ها توالی

ClustalW کردن یفردهماز پس شدند.  یفردهم ،
 پارامترهای() یهاها و اطلاع از فراسنجهتوالی ۀمقایس

وع نوکلئوتیدی، تعداد ها، تنژنتیکی از قبیب تعداد جهش
جایگزینی مشابه اتفاق افتاده و  هاآنکه در  هایییگاهجا

 Dnasp5افزار با استفاده از نرم هاآنهمچنین تنوع 
 Neighborبر اساس روش  یبندخوشه. گردیدانجام 

Joining (ریمقاد Bootstrap بار  500 ۀلیوسبه
تعیین همچنین و ( دمآ به دستمجدد  یرگینمونه

 روش نی و لی با استفاده ژنتیکی ۀشباهت و فاصل
(Nei and Li) (25)  افزارنرماز Mega vol.6  صورت

از روش حداکثر  نوکلئوتیدی جانشینی. پایرفت
 ،Tamura-Nei modelالگوی بر اساس نمایی، درست
 انتقالی نوع هاییــــجانشین یزانـــمورت ــــصبه
(Transitionو ) متقاطع (Transversionsal ) در

بررسی  شد. محاسبه ینیدیمیریو پ ینیپور یبازها
تغییر اسیدهای آمینه سبب تغییرات نوکلئوتیدی که 

نسبت به تغییرات نوکلئوتیدی که تأثیری  ،(dN) اندشده
(، روش مفید و dS) اندحاصله نداشته ۀیدآمیناسدر 

تشخیص روند انتخاب طبیعی در برای  یبسیار کارآمد
 به  Sdو  Ndادیر ــــــ. مقاستها برای ژن امبطول تک

 هستند. محاسبهقاببزیر  ترتیب با استفاده از روابط

 

 
ــط،   ــن رواب ــاه  NPدر ای ــبت جایگ ــای دارای نس ه

دارای  هاییگاهجابه نیز نسبت  SPنامشابه و  ،جایگزینی
 ـاسـت مشابه  ،جایگزینی دار بـودن مقـدار عـددی    ا. معن

Sd/Nd بـا   ،درصـد  5ر در سـطح احتمـال   با آزمون فیش
 انجام شد. Dnasp vol.5 افزارنرماستفاده از 
و  orf1abی پروتئین بعدسهبینی ساختار پیش
 از با استفاده شدهینیبشیپالگوی دقت بررسی 

SWISS-MODEL  ای ارزیابی بر .گردیدانجام
ساختار و کیفیت شیمی فضایی دو مدل طبیعی و 

 Pro-SAسرور ای راماچاندران و هیافته، از نقشهجهش
را با  دشدهیولتکیفیت مدل  Pro-SAسرور استفاده شد. 
ی است معیار Z-scoreکند. بیان می Z-scoreمحاسبه 

 .دهدکه کیفیت کلی مدل را نشان می
همۀ در  orf1abبرای ژن  شدهحفاظت یهافیموت
با استفاده از  ،Coronaviridaeهای خانواده ویروس
 Multiple Em for Motif Elicitation ۀبرنام

(MEME; version4.8) ۀــــــراچـــــــــدر س 
(http://meme.nbcr.net/meme/meme.html) 

به کار  MEME جستجو شد. پارامترهایی که در آنالیز
از: کمترین و بیشترین اندازه  اندعبارت ؛گرفته شدند

د ، حداکثر تعدا300و  6برای هر موتیف به ترتیب 
و تعداد تکرار برای هر  10جستجو شده  یهافیموت

غشایی، سیتوپلاسمی و  یهانیدوم .است 1توالی 
با  ،SARS-CoV-2ویروس  orf1abکینازی در 

 بررسی شد. Phobiusآنلاین  افزارنرمتفاده از ــــــاس
 orf1ab ۀشدتــــــاظـــــحف یهانـــیدوم

 افزارنرمبا استفاده از  SARS-CoV-2ویروس 
CDART  گردیدمحاسبه. 
( دارینهتشگیاه  ۀماد نیترمهم) نالولیلپروتئین از 

ی ماده فیتوشیمیایگیاه مدل یعنی آرابیدوپسیس و 
حدود  زنیان باگیاه  ۀماد نیترمهم) (Thymol) مولیت
 زیآنال( استفاده و سپس عطرمایهدرصد  50
 عالیتفبر عدم داکینگ مولکولی( ) هاآنی کیوانفورماتیب

 SARS-CoV-2اویروس ـــــکرون orf1abپروتئین 
 .شد یبررس
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تعیین ساختار سوم و همچنین داکینگ برای 
 افزارنرم از ،ولوژیــــــــهم بر اساسمولکولی 

Swiss-Model  وESYPred3D  و همچنین
Galaxy Web  تجسم این مدل برای . گردیداستفاده

 و Weblab ViewerLite 4 افزارنرماز 
(http://rasmol.org) RASmol 2.5.7  وUCSF 

Chimera  شد. ارزیابی کیفیت بهره گرفته
ی بعدسهکال ساختار ــــــروکیمیـــــــــاست
 PROCHECKآنالیز  ۀلیـــــوسبهها ئینـــــپروت

(http://wwwebi.ac.uk/pdbsum/procheck) 

مربوط به ساختار  راماچاندرانصورت گرفت و نمودار 
سپس  گردید؛رسم  هانیــــــــپروتئی دــــــعبسه
 Plantcareن ــــــــــــــآنلای زارــــــــــافنرم

(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtool

s/plantcare/html)  یافتن عناصر تنظیمی برای
 کار گرفته شد.به هاژن پروموتور ۀموجود در ناحی

 پژوهش هاییافته
، باز SARS-CoV-2 (NC_045512 )29930ژنوم 
 دارددرصد  38برابر با  GCو  پروتئین 12، ژن 11
با توجه به میانگین . (1 شمارۀ و جدول 1 شمارۀ شکب)

 GC(، درصد 5/8) (، تعداد پروتئین26/8) تعداد ژن
میان ( در باز یلوک 94/28) ژنوم ۀدرصد( و انداز 24/39)

 ویروس، Coronaviridae ۀخانواد هاییروسو همۀ
SARS-CoV-2  ۀصفات، اندازبیشترین از لحاظ 

 هاداده نو بر اساس آزمون نرمال بوددارد بزرگی 
از لحاظ  SARS-CoV-2مشخص شد که ویروس 

 هایییروسو ءنرمال بود و جز ۀدر محدود ،صفاتهمۀ 
 ۀداد اصطلاحبهنرمال و یا  ۀخارج از محدود ۀبا انداز
 .یستنپرت 
همۀ و پروتئین  DNAبرای  شدهارائهی هایتوال
از  Coronaviridae ۀخانواد یکرونا یهاروسیو

، dN/dSتهیه و سپس از لحاظ شاخص  NCBI ۀسراچ
 300تا  6 ۀدر محدود) ها، موتیفشدهحفاظتمناطق 
همۀ که آشکار گردید و  شد یبررس هانیدومو بازی( 

 یهافیموت Coronaviridae ۀخانواد یهاروسیو
 .(2 شمارۀ شکب) دارندشده و یکسان حفاظت کاملاً
چون  هاروسیونتیجه گرفت که این  توانیم
بایستی  ،دارند شبیه به همدیگری یهافیموت

 .داشته باشندنیز به هم عملکردی شبیه 

 
 

 

 
 بر ژنوم مؤثربرش  یهامیآنز و نوع و نواحی هاژنبه همراه موقعیت  SARS-CoV-2ژنوم ویروس . 1 ۀشمار شکل
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 نیپروتئژنوم، تعداد ژن و تعداد  ۀکرونا به همراه نام، مد دسترسی، انداز یهاروسیوانواع . 1 ۀشمار جدول
RefSeq INSDC اندازه ژنوم 

(Kb) 

GC%  تعداد
 پروتئین

تعداد 
 ژن

هاروسیونام   

NC_028833.1 KJ473809.1 78/27 8/41 6 6 BtNv-AlphaCoV/SC2013 

NC_028811.1 KJ473806.1 94/27 41 6 6 BtMr-AlphaCoV/SAX2011 

NC_030886.1 KU762338.1 16/30 3/45 10 10 Rousettus bat coronavirus 

NC_032730.1 KF294380.2 76/28 2/40 5 5 Lucheng Rn rat coronavirus 

NC_034972.1 KX964649.1 68/27 1/41 9 9 Coronavirus AcCoV-JC34 

NC_035191.1 KY967717.1 26 32 5 5 Wencheng Sm shrew coronavirus 

NC_010437.1 EU420138.1 33/28 1/38 7 6 Miniopterus bat coronavirus 1 

NC_045512.2 MN908947.3 9/29 38 12 11 Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 

NC_004718.3 AY274119.3 75/29 8/40 14 13 Severe acute respiratory syndrome-related 

coronavirus 

NC_009019.1 EF065505.1 29/30 8/37 9 9 Tylonycteris bat coronavirus HKU4 

NC_009020.1 EF065509.1 48/30 2/43 9 9 Pipistrellus bat coronavirus HKU5 

NC_009021.1 EF065513.1 11/29 41 8 8 Rousettus bat coronavirus HKU9 

NC_023760.1 HM245925.1 94/28 5/37 10 10 Mink coronavirus 1 

NC_038294.1 KC164505.2 11/30 2/41 10 9 Middle East respiratory syndrome-related 

coronavirus 

NC_028814.1 KJ473807.1 61/27 3/38 7 7 BtRf-AlphaCoV/HuB2013 

NC_028824.1 KJ473808.1 98/26 8/37 6 6 BtRf-AlphaCoV/YN2012 

NC_028752.1 KT368907.1 4/27 4/38 7 7 Camel alphacoronavirus 

NC_026011.1 KM349742.1 25/31 1/40 10 10 Betacoronavirus HKU24 

NC_025217.1 KF636752.1 49/31 3/41 9 9 Bat Hp-betacoronavirus/Zhejiang2013 

NC_022103.1 KF430219.1 04/28 8/40 7 7 Bat coronavirus CDPHE15/USA/2006 

NC_019843.3 JX869059.2 12/30 2/41 11 10 Human betacoronavirus 2c EMC/2012 

NC_018871.1 JQ989270.1 49/28 5/38 9 9 Rousettus bat coronavirus HKU10 

NC_017083.1 JN874559.1 1/31 6/37 11 11 Rabbit coronavirus HKU14 

NC_010646.1 EU111742.1 69/31 2/39 14 14 Beluga whale coronavirus SW1 

NC_010438.1 EU420139.1 77/28 8/41 8 7 Miniopterus bat coronavirus HKU8 

NC_009988.1 EF203064.1 17/27 3/39 8 8 Rhinolophus bat coronavirus HKU2 

NC_009657.1 DQ648858.1 2/28 1/40 6 6 Scotophilus bat coronavirus 512 

NC_006577.2 AY597011.2 93/29 1/32 8 8 Human coronavirus HKU1 

NC_005831.2 AY567487.2 55/27 5/34 6 6 Human coronavirus NL63 

NC_002645.1 AF304460.1 32/27 3/38 8 7 Human coronavirus 229E 

 
 

 
 NCBI ۀدر سراچ شدهارائهکرونا  ۀخانواد یهاروسیوهمۀ در ژنوم  هافیموتتعداد، نوع و موقعیت . 2 ۀشمار شکل
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ــ ــانیدوم ــوم  یه ــی و  SARS-CoV-2ژن بررس
سویی، از  دارد.شده دومین حفاظت 11مشخص شد که 
با توجه به اینکه  ؛ همچنینداردژن نیز  11این ویروس 
و اسـت   RNA از نـوع  ،SARS-CoV-2ژنوم ویروس 
وابسته بـه عوامـب    RNA هر نوع طول عمر ،از طرفی
بنابراین،  ؛هست Aکلاهک و دم پلی  ازجملهگوناگونی 
-SUDو  NSP13 super family یهـا نیدومحضور 

M super family (در ژنوم ویـروس 2 شمارۀ جدول ) 
SARS-CoV-2 ایـن   و تـلاش توانـایی   ۀدهنـد نشان

همچنـین یکـی از    ؛سـت شتر ای بیپایداربرای ویروس 
 ـعلطراحی و سـاخت دارو   یاهراه -SARSویـروس   هی

CoV-2 ، ۀسـازند  یهـا نیدوم ـاز کار انداختن پروتئین 
تا ژنـوم ویـروس توسـط     است Aکلاهک و یا دم پلی 

افزون بـر   .شودنوکلئازی بدن میزبان تجزیه  یهامیآنز
 Nsp3_PL2pro super familyحضـور دومـین   این، 

( و قــرار NC_045512) SARS-CoV-2در ویــروس 
 SARSگـــرفتن ایـــن ویـــروس در کنـــار ویـــروس 

(NC_004718)، شکب) شدهانجام یاخوشه ۀدر تجزی 
شباهت این دو ویروس نسبت به  ۀدهندنشان(، 4 شمارۀ

مشـخص شـد کـه ویـروس      ؛ همچنـین همدیگر اسـت 
 تـر کوچکسارس  از ویروس SARS-CoV-2کرونای 

 روسیا کرونـــاو بتــ ـو ویـــروس ســـارس نیـــز از   
(NC_025217.1 )است ترکوچک. 

و سارس،  SARS-CoV-2میان بر اساس شباهت 
 باهماین دو ویروس  یهاorfهمۀ حاصب از پروتئین 
دو  10و  6، 8 یهاorfو مشخص شد که  مقایسه

اما  ؛(5 شمارۀ شکب) هستندمتفاوت  باهمویروس بسیار 
orf  ویروس  10شمارۀSARS-CoV-2 و  تربزرگ
این دو  orf1abاست. ویروس سارس با متفاوت ر بسیا

بزرگ  قدرنآ orfاما این دارد؛ اختلافاتی  نیزویروس 
از نیست و  ینیبشیپآن قابب  یکاردستاست که 

ژنتیکی  یهایکاردستدر  معمولاًسویی، پژوهشگران 
اگر  ،جهیدرنت ؛روندمیبا توالی کمتر  ییهانیپروتئسراغ 
باید برای  ،اتفاقی هم افتاده باشد بیوتروریسم ۀدر زمین
اتفاقاتی افتاده  هاorfین دسته ا و یا از orfاین نوع 

نیز عملکردی  orfبرای این نوع ز باشد و چون هنو
 بارۀگیری درهر نوع نتیجه ۀارائبنابراین،  ؛نشدهشناخته
های بیشتر نیازمند بررسی هاorf قبیبکاری این دست

 است.
 ۀخانواد یهاروســـــیو یاهــــخوش ۀتجزی

Coronaviridae (نشان داد4 شمارۀ شکب )  بعضی که
ایی بر اساس میزبانی که از آن شناس هاروسیواز 
مانند ) اندقرار گرفته یاجداگانهدر گروه  ،اندشده
 ،مجموعما در ا ؛(هاخفاششده از جداسازی یهاروسیو

اسایی ن شنبر اساس میزبانی که از آ هاروسیو بیشتر
 بتا ویژهبه هاکروناویروس. چون نداهجدا نشد ،اندشده
 ؛اندشدهجدا  یاریبس یهازبانیم ها ازروسیکروناو

شده بر اساس میزبان شناسایی نشدن جدابنابراین، 
باهت ش اثر در روسیو یبالا سمیبه علت تروپ تواندیم
ین ا صلیمیزبان احقیقت،  باشد و یا در گاندیو ل رندهیگ
ن از موجودی بوده که از آ متفاوت هاروسیو

 است. شدهییشناسا
 روسیکروناومیان ( 003/0) ژنتیکی ۀکمترین فاصل

 روسیکروناو بتا( و NC_019843.3) مدیترانه
 ژنتیکی ۀ( و بیشترین فاصلNC_038294.1) انگلستان

 ۀسوی روســـــــیا کروناوــــــبتان ـــــمییک( )
HKU24 (NC_026011.1 و )BtMr-

AlphaCoV/SAX2011 (NC_028811.1 )
 78/0ژنتیکی برابر با  ۀو میانگین فاصلشده مشاهده 
ها ویروسفراوانی میان همۀ  نسبتاً ۀکه فاصلاست 
و همچنین  یاخوشه ۀ. با توجه به نتایج تجزیاست

 ،های کروناویروسمیان ژنتیکی  ۀماتریس فاصل
خود  ،هاروسیواین  از هرکدامنتیجه گرفت که  توانیم

و امکان اینکه در اثر جهش و دارند ساختار متفاوتی 
 آمدهدستبهنوترکیبی و یا هر عامب دیگر از همدیگر 

 .استاند   ،باشند
رفتن ــــــــرار گـــــــ ـه قـــــــــبــا توجــه ب  

، NC_045512.2 (SARS-CoV-2) هـــایویـــروس
NC_004718.3 ()و  ســارسNC_025217.1 ( بتــا

ژنــوم  orf1ab، در یــک شــاخهجیــان( ژ سرویکرونــاو
SARS-CoV-2  بتـــا ســـارس و ژنـــوم ر دو هـــبـــا

 ژجیان بررسی شد. یروسکروناو
ــا  SARS-CoV-2ویــروس  orf1abبررســی در  ب
 جایگـاه  21273 ،مجمـوع  درکـه   شـد شخص سارس م

ــافه  21162) ــاف و اضـ ــاه حـ ــاه  4232 ،جایگـ جایگـ
جایگـاه   107جایگـاه مونومـورف و    16934مورف، پلی
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 ـهاپلوت 2سـینگلتن و   4232 دون حاف و اضـافه(، ب  پی
برابـر بـا   به ترتیـب   یپیهاپلوتتنوع و واریانس شاخص )

؛ اســت داشــتهوجــود  هــاآنمیــان بــود(  25/0یــک و 
 بـاز  11782شده با طـول  حفاظت ۀمنطق 143 همچنین

نوکلئوتیدی تنوع و داشتند ( orf1abکب  باز 21180از )
 بود. 25/0برابر با نیز  هاآنمیان 

بتا با  SARS-CoV-2ویروس  orf1abدر بررسی 
 درمجمــوعمشــخص شــده کــه  ژجیــان روسیکرونــاو
 8346 ،جایگاه حـاف و اضـافه   21134) جایگاه 21820

 686جایگـاه مونومـورف و    12788مـورف،  جایگاه پلی
 2ســینگلتن و  8346جایگــاه بــدون حــاف و اضــافه(، 

به ترتیـب   یپیهاپلوتشاخص و واریانس تنوع ) پیهاپلوت
و  وجود داشته است هاآنمیان بود(  25/0برابر با یک و 

 21180از ) باز 8952شده با طول حفاظت ۀمنطق 40 نیز
 هاآنمیان نوکلئوتیدی و تنوع داشتند ( orf1abکب  باز

 بود. 25/0نیز برابر با 
 NC_045512.2هـای  ویروس orf1ab با بررسی

(SARS-CoV-2 ،)NC_004718.3 (ــار س( و ســــ
NC_025217.1 (مشـخص    روسیبتا کروناو )ژجیـان

-SARS-CoVآمدن ویروس کرونای  به دستشد که 

در  ،ژجیـان  روسیبتـا کرونـاو  از ویروس سارس و یا  2
 .ستین ریپاامکانکم  زمانمدت

 
 

 SARS-CoV-2 (NC_045512)در ویروس  orf1abدر  شدهحفاظت یهانیدومنوع و کارکرد . 2 ۀشمار جدول

Name Accession محدوده کارکرد (bp) E-value 

NSP11 super 

family 
cl05798 

 یگااررا کد NSP11 نیپروتئ ،روسیوروناک یهانیپروتئیمنطقه از پل نای
 .کندیم

4498-4087 84-e11/1 

Corona_RPol_N 

super family 
cl05803 

را تحت  چسبیده به کروناویروس مرازیپل RNA نالیترم N ۀیخانواده ناح نیا
 .دهدیمپوشش قرار 

3241-2995 43-e05/2 

NSP13 super 

family 
cl20156 

 نی. اردیگیمرا در بر کروناویروس  نیپروتئیپل NSP13 ۀخانواده منطق نیا
 mRNA cap-1ترانسفراز  بیاز عملکرد مت یاشدهینیبشیپعملکرد  نیپروتئ
 .دارد

4883-4677 41-e14/8 

Peptidase_C30 

super family 
cl05132 

 ریتکث در دازهایپپت نیمطابقت دارد. ا Merops C30 ۀبا خانواداین دومین 
 نقش دارند. یروسیو نیپروتئیپل

2414-2226 27-e04/1 

NSP10 super 

family 
cl09649 

 ماده نینقش دارد. ا RNA بی( در ترکNSP10) 10 یساختارریغ نیپروتئ
 یساختارریغ یهانیپروتئشکاف  ،ه در آنک شودیمسنتز  نیپروتئ کی عنوانبه
 .دگردیم جادیا

2982-2893 20-e17/1 

SUD-M super 

family 
cl13138 

در  ORF1aکه محصول  دهندیم بیرا تشک Nsp3c هانیپروتئخانواده از  نیا
 .است روسیکروناو 2گروه 

973-881 17-e38/5 

nsp8 super 

family 
cl07366 

 دهدیم بیرا تشک nsp7 با یهگزادکامرکمپلکس ابر کی ،8 یساختارریغ نیپروتئ
و  ی. ابعاد کانال مرکزکندیمرا اتخاذ  یتوخال لندریس هیساختار شب کیکه 
 مرازیبه پل ندیافر نیاز آن است که ا یحاک لندریمثبت س کیالکترواستات اتیخصوص

RNA وابسته به RNA  کندیماعطا. 

2801-2678 15-e53/1 

Viral_protease 

super family 
cl09459 

پردازش  یاد و برتنهس نیپاپائ نازیبه پروتئ هیشب یروسیو یخانواده از پروتئازها نیا
داده  نشان نیتئپرو نیهستند. ساختار ا ازیموردنماکت  یهانیپروپئیپل کیتیپروتئول

 .کندیمدهنده جاب کاهش یهامیاز آنز یاست که برابر مشابه

1238-1015 10-e82/2 

Corona_NSP4_C 

super family 
cl24800 

NSP4 یسیمجتمع ونونقش دارد و  ییغشا یندهایافردر  است که ینیپروتئ 
 اًعمدت ،حوزه نی. اکندیموصب  یآندوپلاسم ۀشبک ی( را به غشاهاRTC) یروسیو
 اشد.نقش داشته ب نیز نیروتئپ-نیدر تعامب پروتئ ستممکن ا ،چیمارپ-آلفا

2194-2153 06-e25/8 

nsp9 super 

family 
cl07363 

nsp9 متصب به  یروسیو نیپروتئ کیRNA است که احتمالاً در  یارشتهتک
 بشکه بتا است. کینقش دارد. ساختار آن شامب  RNA بیترک

2880-2808 05-e71/5 

Nsp3_PL2pro 

super family 
cl13549 

. به است نهیآم دیاس 70و طول آن حدود  شودیم افتی SARSدر دومین  نیا
 یندوم ست.اهمراه  روسیکروناو یهانیپروتئبا دیگر  ،نیپروتئیپل تیخاص علت

PL2pro  یساختارریغ نیپروتئیک nsp3  .ازیدنمورسه شکاف این دومین، است 
 .دهدیما انجام رمجزا خود  یهانیپروتئدر  شدهترجمه نیپروتئ ردنجدا ک یبرا

1002-974 03-e77/4 
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 NC_010437.1 Bat coronavirus 1A

 NC_010438.1 Bat coronavirus HKU8

 NC_028814.1 BtRf-AlphaCoV/HuB2013

 NC_018871.1 Rousettus bat coronavirus HKU10

 NC_022103.1 Bat coronavirus CDPHE15/USA/2006

 NC_009657.1 Scotophilus bat coronavirus 512

Bat

 NC_028833.1 BtNv-AlphaCoV/SC2013

 NC_028811.1 BtMr-AlphaCoV/SAX2011
Rat

Human NC_005831.2 Human Coronavirus NL63

Camel NC_028752.1 Camel alphacoronavirus isolate camel/Riyadh/Ry141/2015

Human NC_002645.1 Human coronavirus 229E

 NC_028824.1 BtRf-AlphaCoV/YN2012

 NC_009988.1 Bat coronavirus HKU2
Bat

Mink NC_023760.1 Mink coronavirus strain WD1127

Human NC_035191.1 Wencheng Sm shrew coronavirus isolate Xingguo-101

 NC_032730.1 Lucheng Rn rat coronavirus isolate Lucheng-19

 NC_034972.1 Coronavirus AcCoV-JC34
Rat

Whale NC_010646.1 Beluga Whale coronavirus SW1

Rat NC_026011.1 Betacoronavirus HKU24 strain HKU24-R05005I

Rabbite NC_017083.1 Rabbit coronavirus HKU14

Human NC_006577.2 Human coronavirus HKU1

 NC_009019.1 Bat coronavirus HKU4-1

 NC_009020.1 Bat coronavirus HKU5-1
Bat

Rat NC_038294.1 Betacoronavirus England 1

Camel NC_019843.3 Middle East respiratory syndrome coronavirus

 NC_030886.1 Rousettus bat coronavirus isolate GCCDC1-356

 NC_009021.1 Bat coronavirus HKU9-1

 NC_025217.1 Bat Hp-betacoronavirus/Zhejiang2013

 NC_045512.2 Wuhan seafood market pneumonia virus isolate Wuhan-Hu-1

 NC_004718.3 SARS coronavirus

Bat

100

100

100

100

94

100

100

100

100

86

100

100

100

100

89

100

100

100

100

100

100

100

100

96

100

79

100

0.1 
 

و  (Nei and Li) بر اساس ماتریس فاصله نی و لی Coronaviridaeهای خانواده حاصل از ژنوم ویروس یاخوشه ۀجزیت. 4 ۀارشم شکل

 Mega vol.6 افزارنرمدر  NJروش 
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 NC_045512-Covid19-ORF3a protein

 NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars3a
NSP

 NC_045512-Covid19-membrane glycoprotein

 NC_004718.3-SARS-matrix protein
SP

 NC_045512-Covid19-envelope protein

 NC_004718.3-SARS-protein E
SP

 NC_045512-Covid19-ORF7b protein

 NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars7b
NSP

NSP NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars8b

NSP NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars3b

 NC_045512-Covid19-ORF6 protein

 NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars6

 NC_045512-Covid19-ORF10 protein

NSP

NSP NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars9b

 NC_045512-Covid19-ORF9-nucleocapsid phosphoprotein

 NC_004718.3-SARS-nucleocapsid protein
SP

 NC_045512-Covid19-ORF8 protein

 NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars8a
NSP

 NC_045512-Covid19-spike glycoprotein-surface glycoprotein

 NC_004718.3-SARS-E2 glycoprotein precursor
SP

 NC_045512-Covid19-ORF7a protein

 NC_004718.3-SARS-hypothetical protein sars7a

 NC_004718.3-SARS-orf1ab polyprotein

 NC_045512-Covid19-orf1ab polyprotein

 NC_045512-Covid19-orf1a polyprotein

 NC_004718.3-SARS-orf1a polyprotein

NSP

100

100

100

100

100

99

61

86

100

99

36

38

55

28

35

18

5

4

5

16

7

3

0.2 
 Nei and) نی و لی ۀفاصلبر اساس ماتریس و سارس  SARS-CoV-2 یهاروسیوهای orfهمۀ حاصل از  یاخوشه ۀتجزی. 5 ۀشمار شکل

Li)  و روشNJ  افزارنرمدر Mega vol.6 

 
 

 بـر اسـاس  هـای ژنتیکـی   نتایج محاسبات شاخص
م تـوالی ژنـو   ۀبر اساس مقایس :های نوکلئوتیدیجایگاه
ــروس ــای وی ــانواده ــا Coronaviridae ۀخ ــک  ب کم

ایی شناس ـجایگـاه   34841 درمجموع، Dnasp افزارنرم
 ف و اضـافه جایگـاه حـا   20057شد که از ایـن تعـداد،   

 جایگـاه مونومـورف(   2638مورف، جایگاه پلی 17419)
در  بودند. بدون حاف و اضافه ،جایگاه 14824و  داشتند
 شاخص تنوع) پیهاپلوت 30و سینگلتن  686ژنوم، همۀ 
با  برابر یپیهاپلوتتنوع  و واریانسبرابر با یک  یپیهاپلوت
 نوکلئوتیـدی ع تنو ؛ همچنینبود( شناسایی شد 0007/0
 .(4 شمارۀ جدول) بود 46/0برابر با 

-Tamura الگـوی  بر اسـاس جانشینی نوکلئوتیدی 

Nei model  هـای نـوع   میـزان جانشـینی   صـورت بهو
چنــین نســبت  هــمو انتقــالی و متقــاطع محاســبه   

به کب نوکلئوتیدها نیز محاسـبه  گوناگون نوکلئوتیدهای 
ژنـوم  همۀ آلی در  ی. نسبت بازها(3 شمارۀ جدول) شد
و ) نیم ـیتبرای  Coronaviridae ۀخانواد یهاروسیو

به ترتیب برابر با  ،یا اوراسیب(، سیتوزین، آدنین و گوانین
 .درصد به دست آمـد  63/21و  62/26، 07/17، 68/34

درصــد( در  16/12) انتقــالیبــالاترین مقــدار جانشــینی 
و در بازهای  بازهای پورین برای تبدیب گوانین به آدنین

درصد( مربوط به تبدیب سیتوزین به  19/17) پیریمیدین
 تیمین و همچنـین بیشـترین مقـدار جانشـینی متقـاطع     

درصد( برای تبدیب آدنین و گوانین بـه تیمـین و    07/9)
ربوط بـه آدنـین و   ــــ ـدرصد( م 66/4) کمترین میزان

 ؛دـــــآم تــــبــه دستوزین ـــــــن بــه سیــــــگوانی
ــبت   ــین نســ  ،Transition/Transversionهمچنــ

100=R .بود 
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 نماییکرونا بر اساس روش حداکثر درست ۀخانواد یهاروسیودر  orf1abدرصد جابجایی توالی نوکلئوتیدهای ژن . 3 ۀشمار جدول

 A T C G نوکلئوتید

A -- 07/9 46/4 88/9 

T 96/6 - 46/8 66/5 

C 96/6 19/17 - 66/5 

G 16/12 07/9 46/4 - 

 
 ۀمنطق ـ) شـده حفاظـت احی نتایج حاصب از آنالیز نو

تـوالی کـب   این بخش از که  نشان داد عملکردی ژنوم(
ــوم  ــاوژن  دارد شــدهحفاظــت ۀناحیــ 57 ،هــاروسیکرون

(0.05>P)     که این نواحی بخش بزرگـی از تـوالی کـب
 ـحـدود  ) هـا روسیکرونـاو ژنوم  وتیـد  ( از نوکلئسـوم کی
بنـابراین، نـواحی   دهـد؛  را پوشش می 23171تا  8398
در ویـژه  بـه ) بخش بزرگی از تـوالی ژنـوم   هشدحفاظت
 هـا روسیکرونـاو  ساختاری و عملکردی( یهاژنبخش 

چندشـکلی   ۀدهنـد نشـان دهد که این امر را تشکیب می
کـه  اسـت   هـا روسیکرونـاو  ژنـوم نواحی در  ایناند  

ــتن  ــتعداد نداش ــاآناس ــدی   ه ــرات نوکلئوتی ــه تغیی  وب
امـر در  ایـن  کـه  دهـد  مـی را نشـان  بسیار  یهاجهش
هـای جدیـد و   آمدن پروتئین به وجودسبب  ،مدتکوتاه

 همچنین عملکردهای جدید نخواهد شد.
  orf1abبر اساس ژن  dN/dSمقدار عددی نسبت 

 
 

 ـدر سطح پنج درصد  ،هاروسیو ۀهممیان در  و  دارامعن
نتیجـه   تـوان یم ـکه است  036/1میانگین برابر  طوربه

بسـیار انـدکی   تمایـب   بـا اما  ،گرفت روند انتخاب خنثی
کند این  اریبسشیب  ۀدهندنشانمثبت بوده که  یسوبه

. اسـت ( orf1ab) تکامب برای این ژنطول تغییرات در 
 ۀیهرگونـه انحـراف از فرض ـ   منظوربهدر تحقیق حاضر 
 یخنثــ تکامــب یهــاتــــــتس ،یصــفر تکامــب خنثــ

(Neutrality Test ــامب ــدول) Tajima´s D( ش  ج
برابــر بــا ) *Li's Dو  Fuهــای و شــاخص( 4 شــمارۀ
93/0 ،)Fu  وLi's F* (   56/0برابـر بـا،) Fu  وLi's D 
و ( 20/0برابر با ) Li's Fو  Fuشاخص  (،60/0برابر با )

بررسـی و   هـا ژنـوم میـان همـۀ   در  ،D (39/4)شاخص 
 ـیر ــــ ـت و غــــ ـمشخص شد که مقادیر مثب  دارامعن

در تغییرات  رداجهتاب ــانتخعدم  ۀدهندنشانبوده که 
 .است یهاروسیو

 (44) کرونا ۀخانواد یهاروسیوی در ژنوم خنث تکامل یهاتستاز  حاصلنتایج . 4 ۀشمار جدول

m S ps Θ Π D 

30 17419 868763/0 219293/0 465179/0 395998/4 

 .آماری تاجیما استشاخص =  D تنوع نوکلئوتیدی و=  S/n = sp ،1a/sp = Θ ،π ،مورفیپل هایگاهیجاتعداد کب =  S ها،اد ویروس= تعد m؛ هاخلاصه

 

مربـوط   ،هانیپروتئو  هاژنعملکرد و کارکرد اصلی 
 ـموتو  هانیدوم، شدهحفاظتبه مناطق   هـا آنی هـا فی

به  تواندیم هابخشتغییرات در این بنابراین، تنها  ؛است
؛ شـود منجـر  جدیـد   یهـا نیپـروتئ و حتـی   هاژنتولید 

ژنوم ممکن است  یهابخشغییرات در سایر ت همچنین
امـا   ؛شـود منجر جدید  یانهیآم دیاسبه تولید  ،تیدرنها
شـاخص   یهـا نـه یآم دیاس ـ ءچـون جـز   نهیآم دیاساین 

لاا تغییری در عملکـرد پـروتئین ایجـاد     ؛ستینپروتئین 
 یاخوشـه  ۀبر اساس نتایج تجزی. (26-28) نخواهد کرد

 یهـا گونـه میـان   ژنتیکـی  ۀو فاصـل ( 4 شـمارۀ  شکب)

و همچنین نتایج حاصب از آنالیز  هاروسیکروناومختلف 
 ـموتو  هـا نیدوم ـو شناسایی  شدهحفاظتنواحی   هـا فی

 نیتـر مهـم نتیجه گرفت  توانیم( 2 شمارۀ یهاشکب)
اتفاق افتاده و کرونا  ۀخانواد یهاروسیوی که در تغییرات
نوم از ژ ییهابخشدر  ،جدید شده یهاگونهایجاد سبب 
 ؛داشـته  هانیپروتئدر عملکرد  ریتأثکه کمترین  رخ داده

از کرونـا   ییهـا گونهتولید سبب نیز  اثراما همین مقدار 
از ساختار تنفسـی را  گوناگونی  یهابخشکه است شده 
 خواهند داشت. یترمتفاوتو عملکرد  کنندیمدرگیر 

بـرای   SARS-CoV-2بر اسـاس اینکـه ویـروس    
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توانـد  مـی بنـابراین   ؛وارد سلول شـود  ، بایدییزایماریب
هـای  دومـین  نیترمهم) یبا دومین غشائ ییهانیپروتئ

ــامب   ــائی شـ ــتند TATو  SPغشـ ــالاًو  (هسـ  احتمـ
باشد تا بـا  داشته ی سیتوپلاسمی و کینازی نیز هادومین
را وارد و  خـود بتوانـد ژنـوم    هـا سلول یبه غشا اتصال
توانـد بـا   از آلـودگی و خـروج مجـدد نیـز ب    پس نهایت 

 اتصـال بـه   ۀف ـیوظچسبیدن به غشا خارج شود و چون 
و چـه در   یـی زاونـت فچه در زمان آغاز ع ،زبانیم سلول

ــروج از پ  ــان خ ــریزم ــلول ۀک ــان،یم س ــ زب ــد رب  ۀعه
 ـو یسطح یهانئیپروت  روس،یکرونـاو  در ،اسـت  روسی

آن است. محصول  کیاسپا نیپروتئ ۀبر عهد این وظیفه
ORF1 ریتکث) یمیآنز یهانیئروتکه پ هاکروناویروس 
در اتصال به سـلول   ینقش هستند،ی ساختارریژنوم( و غ

ها اما چون ژنوم ویروس ؛ندارند یسازآلوده برای زبانیم
ها در جاهای ممکن است موتیف جهیدرنت ،کوچک بوده

صحت  بنابراین، برای ؛مختلف ویروس قرار گرفته باشند

سعی شـد   شتریب نانیطمو ا یکیوانفورماتیب زیمراحب آنال
orf1ab و دهـد  میرا تشکیب  روسیکه بخش اعظم و
و  (ORF1 ازجملـــه) یســـاختار ORFچنـــد  یحـــاو
هـای  بررسی و حضور دومـین برای  ،است یساختارریغ

، ORFمشخص شد کـه  نهایت در .شودارزیابی نامبرده 
orf1ab  یهـا شـکب ) را دارد دنظرمدومین  نوعهر سه 
 ـو همۀ، هرچند(. 6 شمارۀ  دارپوشـش کـه   ییهـا روسی

به نام پپلومر دارنـد   ییهانئیپروت ،هستند، در سطح خود
 ییغشـا  یهانیدوم حتماًها، نییکوپروتیگل نیا ۀکه هم
ورود بـه  بـرای  ی الزام ـها نیز حضور این دومیندارند و 
 پوششبدون  یهاروسیوحتی سویی، از  ،نیست سلول
در سطح خود  ییهانیئپروت نیچنهستند که  ی( ءغشا)

با  ؛کنندیم ییزاعفونتو  شوندیماما وارد سلول  ؛ندارند
ــن حــال،  ــاًای ــین غشــائی،   قطع حضــور هــر ســه دوم

دار سیتوپلاســمی و کینــازی در یــک ویــروس پوشــش
 زا بودن آن باشد.بیماری ۀتواند نشانمی

 

 
 SARS-CoV-2ویروس  orf1abغشایی، سیتوپلاسمی و کینازی در  یهانیدومحضور . 6 ۀشمار شکل

 غشائی(() یخاکسترسیتوپلاسمی( و رنگ ) سبزدومین کینازی(، رنگ ) قرمزرنگ ) 

 

از  SARS-CoV-2با توجه به اینکه ژنوم ویـروس  
یـک  ایـن ویـروس را   بزرگ و بخش است  RNAنوع 

ORF  به نامorf1ab ( که حاوی چندORF   سـاختاری
بــرای لــاا  اســت؛ داده بی( تشــکو غیرســاختاری اســت

، ORFو ســپس  ORF ،orf1abهمــۀ اســتفاده، ابتــدا 
YP_009725295 داکینگ مولکولی انتخاب منظور به

 شدند.
 نیپـروتئ احتمـالی پـروتئین لینـالول بـر      ریتأثبرای 

orf1ab  ــین ــأثو همچنـــ ــول  ریتـــ ــر تیمـــ بـــ
YP_009725295،  ابتدا ساختار سوم پروتئینorf1ab 

ــکب) ــمارۀ ش ــالولیل ،(A7 ش ــکب) ن ــمارۀ ش و ( B7 ش
YP_009725295 (ــکب ــمارۀ ش ــراه  ( C7 ش ــه هم ب
( و سپس 8 شمارۀ شکب) ینیبشیپکیفیت ساختار سوم 

 ـدرنهاشناسایی و  اها رو موتیف شدهحفاظتمناطق   ،تی
 ینــالول بــرپــروتئین ل ۀشــدحفاظــت ۀبخشــی از منطقــ

داکینگ مولکـولی شـد و بـر اسـاس      orf1ab پروتئین
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واکنش نشان خواهد داد و بـه   orf1ab اینکه لینالول بر
یی هــاالگــو ،آن پیونـد و مــانع فعالیــت آن خواهـد شــد  

بـر اسـاس   الگو بهترین  ،نهایتدربود که  شدهینیبشیپ
 پـروتئین لینـالول و پـروتئین   میان بیشترین اثر متقابب 

orf1ab (0/41-و بیشــترین دقــت ) (انتخــاب 172/0 )
است که در ساختار هـر   گفتنی (.9 شمارۀ شکب) گردید

ــالول و ــروتئین لین ــا، orf1ab دو پ ــاگونی  یگروه گون
موجـود  دوست آبو  چربی() کیفاتیآل یهاگروه ازجمله
در پـروتئین  ویـژه  بـه  ،(A9و  B9 شـمارۀ  شـکب ) است

orf1ab شـمارۀ  بشـک ) ندبیشـتر  دوسـت آب یهاگروه 
A9 )  ــروس ــروتئین وی ــه پ ــن  SARS-CoV-2و ب ای

داده که تـا زمـان خـروج ویـروس از سـلول      توانایی را 
 ـبـه  ،میزبان و متلاشی کردن آن در سیتوپلاسـم   یراحت
 گیـاه  مثبت ریتأثبا توجه به  .سلول میزبان محلول باشد

و حضـور   مختلـف  یهـا عفونـت درمـان   درداری تشنه
ی هاگروهحضور سویی، و از  یاهاین گدر  نالولیلفراوان 
و همچنـین نتـایج    لینـالول در  دوستآبو  دوستیچرب

این پروتئین بتوانـد پـروتئین    رودیمتحقیق حاضر امید 
orf1ab  ویروس کروناSARS-CoV-2    .را مهـار کنـد

تحقیـق حاضـر بـرای     In-Silicoنتـایج  علاوه بر این، 
نکـه  در کنـار ای داری، بـودن تشـنه   ضد عفونتخاصیت 

 ـب ۀ پیشینشدانجامصحتی بر تحقیقات  تواندیم  اشدـــ
هـای  پژوهشی برای اهیپا عنوانبه تواندیم ،(16،  29)

داری تشـنه  مـؤثر  تک مواد تک ریتأثارزیابی برای آینده 
 مخصوصـاً کرونا  ۀخانواد یهاروسیوبر  ،لینالول ویژهبه

SARS-CoV-2  کم کردن و یابرای  ،نهایتدرو باشد 
 .شود استفاده هاروسیواین نوع آثار از بین بردن 
 نـام دیگری به  ۀ، ماد(O18H₁₀C) نالولیلعلاوه بر 
کـــد ) (C₁₀H₁₄Oبـــا فرمـــول شـــیمیایی ) تیمـــول

ZINC967597)،   ــی از ــر یک ــدی  ORFب ــای کلی ه
SARS-CoV-2 (YP_009725295 )ویروس کرونـا  

 orf1abداکینگ شـد و بـر اسـاس اینکـه تیمـول بـر       
مـانع   ،بـه آن  پس از اتصـال ن خواهد داد و واکنش نشا

بود کـه   شدهینیبشیپیی هامدل ،فعالیت آن خواهد شد
 کمترین سـطح انـرژی   بهترین مدل بر اساس ،تیدرنها
(Kcal/mol23/6-ΔG=ــب ــرین ترکیــــ  ( و بهتــــ
(Kcal/mol18/1340-Full Fitness=)  ــاب انتخــ

گفتنـی  (. B10 شـمارۀ  شـکب  ،4 شـمارۀ  جدول) گردید
ــه  ــت ک ــول تاس ــبب یم ــروتئین  س ــدن پ ــی ش متلاش

YP_009725295 شـمارۀ  یهـا شکب) شودمی C7  و
A10 شمارۀ و شکب B10 ) کـردن   رفعالیغبر  کاملاًو

شاید نقـش بیشـتر تیمـول بـر      است. مؤثراین پروتئین 
orf1ab باشد که تیمول علت به این  ،نسبت به لینالول
امـا لینـالول یـک     ؛اسـت  یفنـول  ییایمیش ـ بیرکیک ت
سـاختار و نـوع مولکـولی    علت . تیمول به استتئین پرو

ها ترکیب با سایر مولکولبرای قابلیت بیشتری  ،که دارد
داشـته باشـد؛   ممکن است عوارضی نیز قابلیت اما  ؛دارد

و  تـر بـزرگ ولی لینالول چون پروتئین بـوده و سـاختار   
و کنـد  میعمب  تریاختصاصبنابراین،  ؛دارد یتردهیچیپ

 عوارض کمتری دارد. ن،ای بر اساس
 
 

 
 (B) آرابیدوپسیس لینالولSARS-CoV-2 (A ،)کروناویروس  orf1abساختار سوم پروتئین . 7 ۀشمار شکل

 SARS-CoV-2 (C)کروناویروس  YP_009725295 و 
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 ل آرابیدوپسیسلینالو SARS-CoV-2 (A،)کروناویروس  orf1abساختار سوم پروتئین  ۀشدساختهنمودارهای کیفیت مدل . 8 ۀشمار شکل

(B و )YP_009725295  کروناویروسSARS-CoV-2 (C) 

 
 

 
ساختار ، SARS-CoV-2 (1B)کروناویروس  orf1ab ( بر پروتئین1A) داکینگ مولکولی پروتئین لینالول آرابیدوپسیس ۀنتیج. 9 ۀشمار شکل

  (B) کیفاتیآل( و A) دوستآبای مختلف هموقعیت گروه؛ (3) ه لیگاندلینالول به همراپروتئین  یبعدسهو ساختار  (2) یینهاپروتئین  یبعدسه

 SARS-CoV-2کروناویروس  orf1ab از ترکیب لینالول و آمدهدستبهدر مدل نهایی 
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ن بر پروتئیزنیان تیمول  ۀداکینگ مولکولی ماد ۀتیج( و نA) SARS-CoV-2کروناویروس  orf1abساختار سوم پروتئین . 10 ۀشمار شکل

YP_009725295  کروناویروسSARS-CoV-2 (B) 

 

 

 SARS-CoV-2کروناویروس  YP_009725295تیمول و پروتئین میان برای داکینگ مولکولی  شدهینیبشیپی هامدلانواع . 5 ۀشمار جدول

 ردیف Full Fitness (kcal/mol) ΔG (kcal/mol) عناصر خوشه

0 0 18/1340- 23/6- 1 

0 1 17/1340- 23/6- 2 

0 2 14/1340- 23/6- 3 

0 3 08/1340- 23/6- 4 

0 4 07/1340- 23/6- 5 
0 5 80/1337- 21/-6 6 

0 6 79/1337- 21/6- 7 

1 0 06/1339- 09/6- 8 

1 1 91/1338- 06/6- 9 

1 2 87/1336- 06/6- 10 

1 3 66/1336- 84/5- 11 

1 4 22/1336- 84/5- 12 

1 5 21/1336- 84/5- 13 

1 6 58/1335- 91/5- 14 

 

 یریگهجیبحث و نت
تغییـر  سبب نتایج حاصب از تغییرات نوکلئوتیدی که 

نســبت بــه تغییــرات  ،(Nd) انــداســیدهای آمینــه شــده
 انـد هحاصله نداشت ۀنیآم دیاسنوکلئوتیدی که تأثیری در 

(Sdروش مفید و بسیار کارآمد ،)تشخیص رونـد  برای  ی
. (30) اسـت ها ژنبرای  انتخاب طبیعی در طول تکامب
انتخـاب مثبـت، اگـر     ،اگر این نسبت بیشتر از یک باشد

 ،انتخاب خالص و اگر برابر یک باشد ،کمتر از یک باشد
نشـان   هـا ژنتکامـب ایـن   طـول  انتخاب خنثـی را در  

میان ( در Sd/Nd) . مقدار عددی این نسبت(31) دهدمی
در سـطح پـنج درصـد     ،هاروسیو ۀ( همorf1ab) ژنوم
 توانیمکه است  036/1میانگین برابر  طوربهو  دارامعن

بسـیار  ولی بـا تمایـب    ،نتیجه گرفت روند انتخاب خنثی

کند این  اریبسکه شیب  است مثبت بوده یسوبهاندکی 
( را orf1ab) تکامـب بـرای ایـن ژن   طـول  تغییرات در 
انـدکی،   زمـان مـدت دهد. این نوع انتخاب در نشان می
هـای  هـای جدیـد، پـروتئین   ویهسآمدن  به وجودسبب 

ها نخواهد شـد  جدید و عملکرد جدید برای این پروتئین
 زمـان مـدت بـه ایـن تغییـرات، نیازمنـد     برای رسیدن و 

بـرای همـین اسـت کـه      ؛در تکامب خواهد بودفراوانی 
گونـۀ  طول خواهد کشـید تـا یـک ویـروس از      هامدت

از اولــین ویــروس کرونــایی . بیاییــد بــه وجــودپیشــین 
و  (2) گـارد یم ـسـال   90بیش از  ،تاکنون شدهشناخته

ــا فاصــل   ــن اســت ب ــم ممک ــوز ه ــانی بیشــتر ۀهن  ،زم
 ؛ همچنـین بیاینـد  به وجـود با فرم جدیدتر  ییهاروسیو

ــاطع     ــه متق ــالی ب ــینی انتق ــرخ جانش ــالای ن ــادیر ب مق
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 ،شـده حفاظـت های پروتئینی نوکلئوتیدی و وجود بخش
کامـب ایـن ژن   وقـوع انتخـاب خنثـی در ت   علب  ازجمله
ــداد   .اســت ــه تع ــه ب ــا توج ــی بســیار ب ــواحی پروتئین ن
  .(32،  33) است، دقت برآورد انتخاب بالا شدهحفاظت

که  ییهاگونه میاندر ی کیتنوع ژنت یپارامترها
 ۀدر انداز یدارامعن شیافزا ایداشته  دارانتخاب جهت

 یهاستت ری، مقاداتفاق افتاده است هاآن مؤثر تیجمع
مثبت  ریمقاد کهیدرحال ،هستند داراو معن یمنف و یخنث
بوط به مر آثار ۀدهندنشان ،هاآزمودن نیا دارامعنو 

 اثر انتخاب ای وی کیژنت یتنگناها ،یکیرانش ژنت
 .(34) است هاگونه یتکامل خیدر طول تار کنندهمتعادل

 ۀیاز فرض هرگونه انحراف منظوربه ،در تحقیق حاضر
 یخنث تکامب یهاتست ،یصفر تکامب خنث

(Neutrality Test)،  شامبTajima´s D  و
و  Fu(، 93/0برابر با ) *Li's Dو  Fuهای شاخص

Li's F* ( 56/0برابر با،) Fu  وLi's D ( 60/0برابر با )
ۀ میان همدر  ،(20/0برابر با ) Li's Fو  Fuو شاخص 

 ها بررسی و مشخص شد که مقادیر مثبت و غیرژنوم
 دارجهتب انتخاعدم  ۀدهندنشانکه  است بوده دارامعن

 این به تواندیم جینتا نیا. است هاروسیودر تغییرات 
ند و دیئو هاپلو یوالدتک ،هاروسیوژنوم  که باشدعلت 

حساس  یکیو رانش ژنت یکیژنت ینسبت به تنگناها
 .ستین دارجهتو تغییرات نیستند 
مخـرب   آثار ،کدون یدهایساختار نوکلئوتر اساس ب
 ـ ونیموتاس ـاگـر  زیـرا   ؛استحداقب  ونیموتاس  نیدر اول
 نهیآم دیاس کیمعمولاً  ،کدون انجام شود کی دینوکلئوت
 .(35) ردی ـگینباشد( قرار م نهیآم دیاساگر همان ) مشابه
از نـوع   هـا ونیموتاس ـ بیشـتر بر اساس اینکه سویی، از 

 ابــ نیدیــمیریپبــا پــورین و  نیپــور) انتقــالیجانشــینی 
 ـتغ ،جـه یدرنت هستند؛( نیدیمیریپ  ـدر نوکلئوت ریی دوم  دی
 نـه یآم یدهایاس ـ ییجابجـا  سـبب معمـولاً   ،کدون کی

از نوع جانشینی  ونیاگر موتاسهمچنین  ؛دشویمشابه م
 بـاً یکـدون رخ دهـد، تقر   کیسوم  دیدر نوکلئوت انتقالی
 ـتغ نـه یآم دیاسآن  گاهچیه  ـ ،کنـد ینم ـ ریی  بـارۀ در یحت

 ـاز مواقـع تغ  یم ـیدر ن ،تقاطعم یهاونیموتاس رخ  یریی
 ـاگر نوکلئوتاست گفتنی . (36) نخواهد داد اول و دوم  دی

وابسـته بـه    نهیآم دیاسنوع باشد،  C ایو  Gکدون  کی
اول و دوم  دینوکلئوتاما اگر  ؛نخواهد بودسوم  دینوکلئوت

 ـو  Aکدون  کی  کـاملاً  نـه یآم دیاس ـنـوع  باشـد،   U ای
ینـد  ادر فر .[37]خواهـد بـود  سـوم   دینوکلئوتوابسته به 

سـه  تنهـا  ممکن است  هابوزومیرساخت پروتئین توسط 
درسـت   ۀآمین غلط به ازای هر ده هزار اسید ۀنیآم دیاس

ــ ،از طرفــی .اســتفاده شــود و  یهمانندســازار در هــر ب
ه ده میلیارد باین امر به ترتیب حدود یک  ،یبردارنسخه
و  اسـت درست نادرست به  دیهزار نوکلئوتصد به و یک 
 175حـدود  متوسط نرخ جهـش،   ،نابع نیزمبعضی از در 

بیـان  موتاسیون به ازای یک ژنوم دیپلوئید در هر نسب 
و انتقـالی  موتاسـیون از نـوع جانشـینی    اما بـرای   ؛شده

از  تـر بزرگمرتبه  کیاین نرخ ، CpGدر جزایر متقاطع 
 شـده گـزارش  گـر ید یهـا راچهـــــسجهش در  زانیم

 .(38) است
ــر ــق حاض ــی  ،در تحقی ــروس  orf1abدر بررس وی

SARS-CoV-2  هـا  ویروس ترینیکنزدکه  ارسسبا
سـینگلتن و   4232مشـخص شـده کـه     ،به هم هستند

 21180از ) باز 11782با طول  شدهحفاظت ۀمنطق 143
ویـــروس  orf1abدر بررســـی ( و orf1abکـــب  بـــاز

SARS-CoV-2  مشـخص   ژجیـان  روسیتا کروناوببا
بـا   شـده حفاظـت  ۀمنطق 40سینگلتن و  8346 شده که
 ـدارند ( orf1abکب  باز 21180از ) باز 8952طول  ر و ب

 ،طبیعـی یـاد شـد    یهـا جهـش نرخ  بارۀاساس آنچه در
 ـانتیجه گرفت  توانیم  زمـان مـدت در  ،تغییـر  همـه نی

اتفـاق نیفتـاده   در یک ویروس ماننـد سـارس    ،کوتاهی
 ؛شـود  Covi19آمدن ویـروس   به وجودسبب که است 

 ـ SARS-CoV-2گفت که  توانیمبنابراین   ۀیک گون
در تحقیقـی  . سـت ینحاصب ساخت بشر اما  ؛استجدید 
یـک   SARS-CoV-2کـه ویـروس    شـده گـزارش نیز 

 .(39) ستیندر آزمایشگاه  شدهساختهویروس هدفمند و 
 بـارۀ در کشـور  خارج از و داخب با توجه به مطالعات

 ۀو همچنــین بــر اســاس اســتفاد واکســن و دارو ۀتهیــ
 ـ  بـرای  داری تشـنه  یمردمان غرب ایران از گیـاه داروی

 رانیــاعفــونی و مردمــان شــرق  یهــایمــاریبدرمــان 
در  ،درمان بیمـاری تنفسـی   منظوربهسیستان( از زنیان )
 نیتـر مهـم ) (Linalool) قیق حاضر نیز اثر لینـالول تح
تـرین  مهـم ) (Thymol) مولیتو  داری(تشنهگیاه  ۀماد
 یکیوانفورماتیب هایزیآنالبا استفاده از  ،زنیان( گیاه ۀماد

ــروتئین  ــر پ ــاویروس  orf1abب  SARS-CoV-2کرون
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توانایی از  ،که هر دو مادهگردید مشخص و  شد یبررس
. دارنـد را  SARS-CoV-2ین شاخص بردن پروتئمیان 
نیـز از آویشـن   گونـاگون  اسـت کـه در مجـامع     گفتنی
 ـ SARS-CoV-2یکـی از مـوارد درمـانی     عنوانبه  ادی
 فیتوشـیمیایی  ۀکه بر اسـاس بیشـترین مـاد   است  شده

نتیجـه   تـوان یم ـموجود زنیان و آویشن یعنـی تیمـول   

 ،اسـت  مـؤثر گرفت که تیمول بر درمـان ایـن بیمـاری    
بـالینی  آزمـایش  بایـد   ،اثبـات ایـن قضـایا   رای ب هرچند

خاصیت درمانی لینـالول و تیمـول انجـام و در صـورت     
 .از آن پیشنهاد شود، استفاده دیتائ

مقاله حاضر در دانشگاه زابب بـا کـد اخـلاق     کد اخلاق:
IR.UOZ.REC.1399.003 به تصویب رسیده است. 
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Abstract 
Introduction: Coronaviruses are animal-

derived enveloped viruses that in addition 

to respiratory and digestive diseases have 

also been found in neurological diseases, 

some of which have caused nephritis or 

have been observed in patients with 

Multiple Sclerosis and mouse hepatitis. 

However, in general, the most important 

effect of coronaviruses is on the respiratory 

and digestive systems. This study aimed to 

compare the genome of severe acute 

respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-

CoV-28) with that of other viruses of the 

coronavirus family. Moreover, it was 

attempted to investigate the possibility of 

its falsification and finally evaluate the 

effect of linalool and thymol on the 

inactivity of the orf1ab protein of SARS-

CoV-2. 

 

Materials & Methods: The Coronaviridae 
family virus genome sequence was obtained 

from the NCBI database. After alignment, 

the number of mutations, nucleotide 

diversity, number of sites in which the same 

substitution occurred, clustering, similarity 

and genetic distance, as well as dN/dS 

index were evaluated in this study. The 

three-dimensional structure of the orf1ab 

protein prediction and the accuracy of the 

predicted model was also investigated. 

Furthermore, this study examined the motif 

and the domains conserved for the orf1ab 

gene in all viruses of the Coronaviridae 

family, as well as the membrane, 

cytoplasm, and kinase domains in the 

orf1ab virus of SARS-CoV-2. Regarding 

the molecular docking, linalool (the most 

important thirst-suppressing substance of 

Scrophularia striata) of the model plant 

(i.e., araboidopsis) and thymol (the most 

important ingredient of Trachyspermum 

ammi L.) were used to prevent the 

inactivation of the orf1ab protein of SARS-

CoV-2.Ethics code: 

IR.UOZ.REC.1399.003 

 

Findings: The SARS-CoV-2 virus has 11 

conserved domains and 11 genes. The 

presence of the NSP13 superfamily and 

SUD-M superfamily in the SARS-CoV-2 

virus genome indicate the ability and effort 

of this virus to be more stable in the 

environment. Based on the numerical value 

of dN/dS (1.036) and Tajima´s D (4.39) for 

orf1ab, the slope of the changes during 

evolution for the orf1ab gene is very slow, 

and there is no choice of direction in virus 

changes. Based on the highest interaction 

between linalool protein and orf1ab protein 

(-41.0), the highest accuracy (0.172), lowest 

energy level (ΔG=-6.23Kcal/mol), and the 

best combination (Full Fitness=-1340.18 

Kcal/mol) between thymol phytochemical 

and orf1ab protein, molecular docking 

results showed that both linalool protein 

and thymol substance bound to orf1ab 

protein and inhibited its activity. 

 

Discussions & Conclusions: Linalol and 

thymol affected the inactivity of the orf1ab 

protein in the SARS-CoV-2 virus. 

However, clinical trials on linalool and 

thymol should be performed to confirm 

these hypotheses. If the hypothesis 

approves, it is suggested to use them in this 

regard. In addition, by examining the dN/dS 

indices, as well as evaluating the singletons, 

domains, and conserved areas of all viruses, 

it was found that the SARS-CoV-2 virus 

could not be purposefully manipulated. 

 

Keywords: Carum copticum, COVID-19, 

Scrophularia striata, Zataria multiflora 
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