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 مقاله علمی

اله ویردی قنبری1 ، نوشین تیموری2، فرناز دادگه3 ، نگین حسن زاده4
1.دانشجوی دکتری تخصصی)Ph.D( میکروبیولوژی،گروه علوم پایه-زیست شناسی، دانشگاه آزاد زنجان

2.کارشناس مامائی،دانشگاه علوم پزشکی تبریز
3.دانشجوی کارشناسی میکروبیولوژی،گروه علوم پایه-زیست شناسی،دانشگاه آزاد مرند

4. .دانشجوی کارشناسی میکروبیولوژی،گروه علوم پایه-زیست شناسی،دانشگاه آزاد تبریز

بررسی ابتلا به ویروس SARS-COVID-2   و اثرات آن بر 
روی فاکتور انعقادی پلاکت در تبریز در 3 ماهه اول سال1400

گروهی از ویروس ها متعلق به خانواده کروناویریده هستند که 
از طریق ایجاد عفونت دستگاه تنفسی در پرندگان  و پستانداران، 

ایجاد بیماری می کنند. این ویروس می توانند عامل ایجاد برخی 
از انواع سرماخوردگی معمولی تا عامل بیماری های شدیدتری 

مثل) سارس، مرس و کووید ۱۹(باشند. منشأ ویروس های کرونا 
که در گذشته همه گیر شده بود، حیوانات بود. ویروس سارس 

اول در خفاش شروع شد و بعد به گربه ها منتقل شد و بعد هم به 
انسان رسید. در سال ۲۰۱۴، ویروس مرس در خاورمیانه موجب 
مرگ ۸۵۸ نفر از ۲۴۹۴ بیمار مبتلا شد. این ویروس،از شتر به 
انسان منتقل شده بود. منبع طبیعی اولیه در ویروس کووید ۱۹، 

طبق تحقیقات پژوهشگران، خفاش های نعل اسبی هستند 
و پانگولین ها، میزبان حد واسط این ویروس، بین خفاش و 

انسان هستند. البته ممکن است جانوران دیگری هم در شیوع 
نقشی داشته باشند)۱(.

 کروناویروس ها جزو ویروس های پوشش دار، با منشا جانوری 
و  Sens-Positive و دارای RNA تک رشته ای، متعلق به خانواده 

Coronaviridae و دسته Nidovirales  سایز ژنوم ویروس 
 RNA بین ۱7 تا ۹۱ کیلوباز است. کرونا ویروس جزو بزرگترین

ویروس ها است. این ویروس ها دارای دو نوع مختلف از پروتئین 
های سطحی هستند و نام خود را از روی همین ویژگی ظاهری 
گرفته اند. خانواده کروناویروس ها از نظر جنس )آلفا، بتا، گاما 
و دلتا (تقسیم بندی می شود. تقریبا 3۰ نوع کروناویروس در 

انسان، پستانداران و پرندگان شناسایی شده است.کروناویروس 
های انسانی توسط جنس آلفا و بتا ایجاد می شود. از دهه ۱۹6۰ 
میلادی تاکنون شش گونه ویروس انسانی از این نوع گزارش 

 )HKU1 از نوع آلفا و NL63229 وE( شده است. چهار مورد آنها
و OC43 )از نوع بتا که باعث بیماری خفیفی مانند سرماخوردگی 
و عفونت دستگاه گوارش می شود. با این حال، دو نوع β این 
ویروس یعنی  CoV-SARS و CoV-MERS  می توانند باعث 

بیماری شدید و درنهایت مرگ شوند)۲(.

ساختار ژنتیکی ویروس کرونا:
كرونا در لاتین به معنای تاج است و این نام به دلیل وجود 
طرح های تاج شکل پوشش ویروس به آن نسبت داده شده است 
كه در زیر میکروسکوپ الکترونی به شکل تاج نمایان می شود. 
Nido به معنی لانه است و به توانایی ویروس ها برای ساخت 

مجموعه ای تو در تو از subgenomic mRNA اشاره دارد)10(.
كروناویروس COVID-19، یک ویروس پوشش دار با ژنومي از 
این  ژنوم  است.  كیلوباز  طول29/8  به  اسید  ریبونوكلوئیک  نوع 
 ) Open Reading Frame=ORF(ویروس داراي 14 قالب خواندن باز
است كه 27 پروتئین را كد می كند. ژن هاي orf1ab وorf1a كه 
در انتهاسی زنوم ‘5قرار دارد پروتئین های pp1a و pp1ab را كد 
می كند. این دو ژن با همدیگر 15 پروتئین غیرساختماني را بیان 
مي كنند. از سوي دیگر در انتهاي '3ژنوم چهار پروتئین ساختمانی 
غشایی)M(،پروتئین  اسپایک)S(،پروتئین پوششی)E(،پروتئین 
3a,3b,p6,7a,7b,8b,9b,o(و 8 پروتئین فرعی )N(نوكلئوكپسید

rf14( را كد می كند. ژنوم كروناویروس جدید در بعضي نواحي، 

تفاوت هاي قابل توجهي با ژنوم كروناویروس SARS دارد. به عنوان 
مثال، پروتئین 8a  در كروناویروس SARS وجود دارد؛ در حالي كه 
ندارد.  وجود   SARS-COVID-2 كروناویروس  در  پروتئین  این 
همچنین پروتئین 8b  در كروناویروس SARS داراي 84 اسید آمینه 
میباشد، در حالي كه طول این پروتئین در SARS-COVID-2 جدید121  
این  اسید آمینه است پروتئین 3b در كروناویروس SARS طول 
طولي برابر با 154 اسید آمینه دارد، در حالی كه  در كرونا ویروس 
SARS-COVID-2 كوتاه تر و22 اسید آمینه است. بررسی ها نشان 

  RaTG13 ژنوم  توالی  با   SARS-COVED-2 ژنوم  توالی  اند  داده 
با ژنوم  خفاش 96/2 درصد مشابه است، در حالی كه   COVID

CoV-SARS فقط 79/5 درصد شباهت دارد. براساس نتایج تعیین 
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توالی ژنوم ویروس و تجزیه و تحلیل درجه تکاملی)فیلوژنی(، 
خفاش به عنوان میزبان طبیعی منشأ ویروس است و ممکن است 
SARS-CoV-2از خفاش ها از طریق میزبان واسطه ناشناخته به 
انسان منتقل شود و آنها را آلوده كند. امروزه مشخص شده است  
آنژیوتانسین2 تبدیل كننده  آنزیم  از  تواند   SARS-VOVID-2 می 

)ACE2(كه همان گیرنده SARS-COVID-2 است برای آلوده كردن 
انسان ها استفاده كند)4(.

  COVID19 شکل1-در شکل فوق چهار پروتئین سطحی ویروس
نشان داده می شود)11(.

اپیدمیولوژی ویروس کرونا
كروناویروس در طول هزار سال گذشته بارها و بارها تکامل 
شامل  كروناویروس ها  از  حاصل  بیماری  اولین  است.  یافته 
می توان  كه  شدند  شناسایی  حیوانات  در  كه  بود  بیماری هایی 
به ویروس برونشیت عفونی در مرغ ها، موش ها و جوندگان 
در سال 1949 میالدی ویروس های هپاتیت اشاره كرد. در طی 
گوارش  دستگاه  ویروس  خوك ها،  در  1946میلادی  سال های 

قابل انتقال در ایالات متحده امریکا مشاهده شد)3(.
كروناویروس های انسانی برای اولین بار در دهه 1960میلادی 
اولین ویروس های  تنفسی جدا شدند.  از عفونت های دستگاه 
جداشده، دو ویروس B814 و 229E بودند. پس از آن، چندین 
از  بافت  كشت  روش  از  استفاده  با  كروناویروس  دیگر  سویه 
انسان جدا شدند. تعداد كروناویروسهای شناسایی شده همچنان 
به طور چشمگیری در حال افزایش هستند كه گونه های جانوری 
متعددی را مانند گوساله ها، سگها، گربه ها، خفاشها، گنجشک ها، 
خرگوش ها و بوقلمون ها آلوده می كنند. به نظر می رسد توالی 
ژنوم SARS-COVID،ارتباط نزدیکی با ژنوم  ویروس گربه های 
  SARS-COVID-2  دارد. بنابراین ممکن است ویروس )Civets(
از ویروس گربه زباد منشأ گرفته باشد. بعدها، گربه های زیاد به 
عنوان میزبان واسطه و خفاش ها به عنوان میزبان طبیعی برای 
SARS-COVIDدر نظر گرفته شدند. در سال های 2002 تا 2003 

میلادی، ویروس SARS-COVIDدر29 كشور منجر به بیماری و 
مرگ ومیر شد كه بیشترین موارد در چین و هنگ كنگ بود. تعداد 

كل موارد گزارشش ده 8096 نفر بود كه از این تعداد 774 نفر 
فوت كردند)5(.

 SARS-COVID درسالهای 2002 تا 2003 میلادی، ویروس
بیشترین  كه  ومیر شد  و مرگ  بیماری  به  منجر  در 29 كشور 
موارد در چین و هنگ كنگ بود. تعداد كل موارد گزارش شده 
8096 نفر بود كه از این تعداد 774 نفر فوت كردند. در دسامبر 
سال SARS-COVID-2،2019 در شهر ووهان چین برای اولین 
بار این ویروس ظاهر و باعث بیماری شدید تنفسی و مرگ ومیر 
شد كه در مطالعات اولیه گزارش داده اند این ویروس ممکن 
است از خفاش ها منشأ گرفته و تکامل پیدا كرده باشد؛ زیرا 
تجزیه و تحلیل درجه تکاملی، 96/3 درصد)ژنوم این ویروس 

با ژنوم كروناویروس RaTG13 خفاش( شباهت دارد)14(. 

اپیدمیولوژی کرونا در ایران
شروع تشخیص اپیدمي در ایران از شهر قم و در 30 بهمن ماه 
سال 1398 بوده و از آنجاكه از زمان ورود ویروس به یک كشور 
فاصله  هفته  چند  كشورها  تمامي  در  اپیدمي  شناخت  زمان  تا 
وجود داشته است. این نکته در مورد ایران نیز صدق مي كند و به 
نظر می رسد احتمالا این ویروس علاوه برقم در چند شهر دیگر 
كشور نیز به صورت  محدود  در گردش بوده است كه عمده 

موارد، مثبت كم علامت  یا بدون علامت  بوده است. 
بسیارگسترده  چین  با  یافته  توسعه  كشورهاي  مراودات 
این  به  كه ورود ویروس  دارد  بوده و مستندات  قوي وجود 
كشورها نیز به طور تقریبي همزمان با ایران بوده است، اما نگاه 
اپیدمی در كشورهاي اروپایي و  گذشته نگر به زمان شناخت 
آمریکاي شمالي نشان مي دهد كه عمده این كشورها در فاصله 
زماني 4 تا 5 روز پیش یا پس از ایران، اپیدمی  های خود را  
شناخته اند كه خود دلیل قابل توجهي بر آن است كه تاخیر چند 

هفته ای در شناخت اپیدمي به نوعي پاندمی بوده است)21(.

انتقال ویروس کرونا
 انتقال انسان به انســان از طریق قطرات تنفسی، اشیاء آلوده  به 
ویروس،تاكنون هیچ شواهد محکمی مبنی بر انتقال داخل رحمی 
وجو ندارد. ویروس عمدتاً ازطریق قطرات تنفســی فرد آلوده به 

هنگام سرفه، عطسه، صحبت كردن، یا تنفس منتشر شود)18(.

چرخه زندگی ویروس کووید۱۹ 
دارند.  احتیاج  زنده  سلول  به  خود  تکثیر  برای  ها  ویروس 
گفته  ساختاری  به  زنده  موجود  تکامل،  و  ژنتیک  دیدگاه  از 
می شود كه بتواند ماده وراثتی یا DNA خود را به نسل های بعد 
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انتقال دهد. ویروس تا زمانی كه وارد سلول میزبان خود نشود، 
نمی تواند تکثیر شود؛ ازاین رو پاسخ به این سؤال كه ویروس 
زنده یا غیر زنده است، ساده نیست. سلول میزبان دارای ماده 
و  آندوپلاسمی  شبکه  مانند  اندامکهایی  ژنتیکی،سیتوپلاسم، 
دستگاه گلژی، ریبوزوم ها و غیره است؛ بنابراین نیاز ویروس 
ساخت  و  خود  ژنتیکی  ماده  ترجمه  برای  زنده  سلول  به 
پروتئین های لازم و به طور كلی چرخه زندگی ویروس، امری 
از    SARS-COVi-2آن است برای  ناپذیر  اجتناب  و  ضروری 
طریق آئروسل، تماس نزدیک با بیمار و لمس كردن چشم و بینی 
یا دهان هنگام آلودگی دست ها به ویروس به بدن انسان ورود 
پیدا می كند. هنگامی كه پروتئین ها به گیرنده خود اتصال یافت، 
از طریق ادغام غشایی یا اندوسیتوز وارد سلول میزبان می شود. 
 (Transmembrane protease, serine 2) TMPRSS2 سرین
پروتئاز در سلول میزبان، غشای ویروس و میزبان را می شکند. 
ssRNA درسیتوپلاسم آزاد میگردد. سر 5′ از ssRNA ویروس، 

ریبوزوم های  دارد.  ویروس   RNA سنتز  برای  را  لازم  ژنوم 
از   ssRNA رشته  ترجمه  به  شروع  سیتوپلاسم  در  میزبان 
pp1ab كه ترجمه  pp1a و  انتهای 5′ می كنند. پروتئین های 
پیوندهای  كه  شیمیایی  واكنش  پروتئولیز  طریق  از  اند،  شده 
ترانس  رپلیکاز-  به كمپلکس  تبدیل  پپتیدی را حذف می كند 
می شوند.   )transcriptase-Replicase complex(كریپتاز
ابتدا  می دهد.  انجام  را   ssRNA كردن  كپی  كمپلکس،  این 
سرانجام  كه  می شود   )+(ssRNA ژنوم  پیش  ایجاد  باعث 
این  دیگر  كار  است.  جدید  ویروس  ژنوم  ایجاد  فرایند،  این 
كمپلکس، رونویسی از ژنوم ویروس اولیه است كه باعث ایجاد 
زیرژنومیRNA(ssRNA (+)Subgenomic) می گردد و سپس 

شده  ترجمه  پروتئین های  می شوند.  ترجمه  زیرژنومی ها  این 
همراه  به  غشایی  و  پوششی  ساختاری،  پروتئین های  شامل: 
پروتئین های  هستند.  فرعی  پروتئین های  و  نوكلئوپروتئین 
ترجمه شده، وارد شبکه آندوپالسمی و سپس وزیکول های حد 
واسط دستگاه گلژی و شبکه آندوپالسمی و همچنین دستگاه 
و  پردازش  در  اندامک ها  این  می شوند.  میزبان  سلول  گلژی 
اصلاح  و  سنتز  و  سلولی  شده  سنتز  محصولات  آماده سازی 
دور  نوكلئوپروتئین  ادغام،  فرایند  طی  دارند.  نقش  پروتئین ها 
می شود.  نوكلئوكپسید  ایجاد  باعث  و  می پیچد  جدید  ژنوم 
پروتئین های ساختاری ویروس در سطح پوشش قرار می گیرند 
و ویریون ایجاد شده بلوغ می یابد و طی فرایند رهایی، ویروس 
سلول  اگزوسیتوز  فرایند  با  و  شده  خارج  وزیکول  از  جدید 

میزبان را ترك می كند)20(.

تشخیص ویروس کرونا
راه های مختلغی برای تشخیص ویروس كرونا وجود دارد.

مورد  كه  ویروس  این  آژمایشگاهی  تشخیص  روش  بهترین 
مثل  مولکولی  روش های  است  المللی  بین  سازمان های  تایید 
از  تصویرداری  روش  این  كنار  در  است.   RealTime-PCR

ریه و انجام CT-SCAN نیز برای تشخیص عفونت با ویروس 
می تواند مفید باشد. شایان ذكر است در كنار این روش ها امروزه 
 IgG,IgM آنتی بادی های  و   CRP مانند  سرولوژی  تست های 
نیز   CBC آزمایش  انجام  و  بررسی سلول های خونی  همچنین 

به نوبه خود می توانند كمک كننده باشد)10(.

کنترل و درمان ویروس کرونا
WHO هنگامی كه مشکوك  در ژانویه سال 2020 میلادی، 

در شکل 2 علائم بالینی ویروسSARS-COV-2  نشان داده می شود)19(.
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بالینی  مدیریت  برای  بود،    SARS-COV- عفونت2  به 
این راهنما، آغاز درمان های  دستورالعمل هایی صادر كرد. در 
اضطراری، اجرای فوری راهکارهای پیشگیری و كنترل، درمان 
حمایتی زودهنگام و پیشگیری از عوارض SARS-COV-2 به 
تفصیل شرح داده شد. تا كنون هیچ داروی ضدویروسی خاص 
تأییدشدهای برای عفونت  ویروس كرونا وجود ندارد. بنابراین 
متوقف  برای  ویروس  كردن  غیرفعال  و  پیشگیرانه  اقدامات 

كردن و كنترل شیوع بیماری ضروری است)8(.

عوارض شیوع ویروس کرونا در جهان
از زمان شیوع بیماری كرونا در سال2019 تا به امروز، براساس 
و  ضرر  دچار  بشری  جوامع  المللی،  بین  سازمان های  گزارش 
زیان هایی شدند كه جبران این خسارت شاید چند سال به طول 
انجامد. آثار فیزیولوژیک ابتلا به ویروس كرونا یکی از مهمترین 
عوارض ابتلا به ویروس كرونا می تواند باشد . همچنین عوارضی 
كه ناشی از مصرف داروهای غیر ضروری در طول این چند سال 
اتفاق افتاده و ممکن است در سال های آینده خودش را نشان دهد، 
یکی از عوارض مهم ابتلا به ویروس كوید19 است)11(. با شیوع 
بیماری كرونا ما شاهد تغییراتی در رفتار مردم بودیم مثلا استفاده 
از مواد پاك كننده های صنعتی بر پایه مواد مختلف افزایش یافت.

استفاده از مواد الکلی بدون توجه به غلظت ماده بیشتر شد.همچنین 
در روزها و ماه های اول شیوع كرونا در راستای كاهش ابتلا به 
آمدن گروه های مردمی  ما شاهد روی كار   COVID-19 ویروس
بودیم كه بدون توجه به عوارض استفاده از شوینده ها،پاك كننده ها 
و مواد الکلی اقدام به ضد عفونی معابر می كردند كه این كار نیز باعث 
بوجود آمدن مشکلاتی برای افرادی می شد.همان طور كه اشاره شد 
ابتلا به ویروس كرونا دارای اثرات مختلفی در افراد مبتلا بود.یکی از 
اثراتی كه ابتلا به ویروس كرونا از خودش نشان داد تاثیر آن بر روی 
ارگان های حساس مثل مغز استخوان، ریه ،كبد است. تغیرات ژنتیکی 
حاصل از ابتلا به ویروس كرونا بر روی هر كدام از اندام های اشاره 
شده دارای عوارضی بود كه یکی از این تغییرات مربوط به پلاكت 
خون می باشد.در مطالعه حاضر نیز با توجه به اهمیت موضوع 
تصمیم بر این شد كه یک بررسی توصیفی مقطعی از ابتلا به ویروس 

كرونا و اثر آن بر روی فاكتور انعقادی پلاكت انجام شود)12(.

ضرورت و اهمیت تحقیق
با توجه به گزارش علل فوت بیماران مبتلا به كرونا از سوی 
سازمان های مختلف كه خونریزی بدون علت و یا سکته های 
قلبی و مغزی ناشی از تغییرات در پلاكت را عنوان كردند ما نیز 
در مطالعه حاضر به بررسی اثر ابتلا به ویروس COVID-19 بر 

روی پلاكت ها را مورد مطالعه قرار دادیم)9(.

مواد و روش تحقیق
پژوهش حاضر از نوع توصیفی مقطعی بوده و در 3 ماهه اول 
سال1400 در شهر تبریز صورت گرفته است.برای انجام مطالعه 
حاضر در مرحله اول تشخیص بیماری كرونا توسط پزشکان 
انجام می شد. همچنین جهت انجام مطالعه حاضر از مبتلایان 
 cc2 آزمایشگاه تشخیص پزشکی  بیماری كرونا در فضای  به 

خونگیری به عمل می آمد.
لوله های آزمایش CBC به صورت تجاری و با برند FL ایتالیابود 
شمارش  آزمایش  شد.  استفاده  بودند  شده  خریداری  كه 
سلول های خونی)CBC( بااستفاده از دستگاه اتوآنالیزر هماتولوژی 
صورت گرفت. تعداد نمونه در مطالعه حاضر 100 مورد بود و 
همچنین مطلب قابل توجه این كه از این تعداد نفرات بعد از 
سپری شدن دوران قرنطینه و درمان دوباره خونگیری به عمل آمد 
و آزمایش شمارش سلول های خونی )CBC ( مورد بررسی قرار 

گرفت و نتایج ثبت و مورد بررسی واقع شد.

تصویر3 ( دستگاه اتوآنالیزر مورد استفاده در مطالعه را نشان می دهد)1(.

نتایج تحقیق
به  توجه  با  مطالعه حاضر  در  پلاكت  آزمایش  نرمال  مقدار 
رفرانس های هماتولوژی برابر با 450000 -145000 در نظر 
به  توجه  با  ابتدا  مبتلایان  تعداد  به  توجه  با  گرفته شده است. 

سن، افراد در 4 گروه  دسته بندی شدند.
براساس نتایج بدست امده در مرحله اول مطالعه از تعداد 100 
نمونه مورد بررسی تعداد45 مورد )45%( شمارش پلاكت آنها 
كمتر از نرمال طبیعی بودند.تعداد 25 مورد )25%( با كاهش تعداد 
پلاكت تا مقدار145000 مواجه شده بودند و همچنین  در 30 مورد 

)30%( نمونه ها هیچ تغییری در تعداد پلاكت آنها مشاهده نشد.
از 45 مورد كه با كاهش پلاكت همراه بود تعدا د30 )%66,6( 
در گروه سنی 46-36 ،8 مورد)17,7%( در گروه سنی25-35 
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5مورد  همچنین  و   46-56 سنی  گروه  در  مورد)%4,4(  و،2 
)11,1%( در گروه سنی بیشتر از 56 سال بودند.

لازم به توضیح است از 45 مورد كه در مرحله اول مطالعه 
همراه با كاهش پلاكت مواجه شده بودند بعد از سپری كردن 
سلول های  آنالیز  آزمایش  دوباره  قرنطینه  15روز  دوران 
خونی )CBC( از آنها به عمل آمد كه 30 مورد )66.%( با افزایش 
كامل تعداد پلاكت همراه بودند.همچنین تعداد 15 مورد)%33,3( 

از نمونه ها با بهبودی كامل تعداد پلاكت همراه نبودند.

بحث
ویروس  كه  این  به  توجه  با 
به  نوظهور  بیماری  یک   SARS-COVID-2

سراسر  بالایی  سرعت  با  و  رود  می  شمار 
پاندمی  به  تبدیل  و  برگرفت  در  را  جهان 
بسیاری  دانشمندان   و  محققان  لذا  شد. 
عوارض  روی  مختلف  دانشگاههای  در 
ناشی از ابتلا به این ویروس را بررسی می 
این  از  جدیدی  عوارض  روز  هر  و  كنند، 
نیز  هركدام  كه  شود  می  كشف  بیماری  
نیاز به بررسی های بیشتر می باشد تا جنبه 
ای  مطالعه  براساس  بگیرد.  به خود  واقعی 
دانشگاه  در   Campbellپرفسور توسط  كه 
یوتا انجام داده نتایج نشان میدهد  تغییر در 
پلاكت های خون ناشی از COVID-19 می تواند به بروز سکته 
های قلبی، سکته های مغزی و سایر عوارض جدی منجر شود.  
همچنین ایشان اعلام داشتند پروتئین های التهابی تولید شده در 
هنگام عفونت، عملکرد پلاكت ها را به میزان قابل توجهی تغییر 
می دهد، و آنها را "بیش فعال" و مستعد تر برای ایجاد لخته های 
خون خطرناك و بالقوه كشنده می كند و یا با تاثیر بر روی مغز 
استخوان تعداد تولید پلاكت ها را با مشکل مواجه می سازند.
همچنین در موارد دیگری از بررسی پروفسور 
Campbell به این مسئله نیز تاكید كردند كه 

مصرف برخی از داروهای غیرضروری  ضد 
التهاب در افراد مبتلا COVID-19    می تواند 
بر megakaryocytes،   سلول های تولیدكننده ی 
پلاكت ها اثر بگذارد و باعث كاهش تعداد 
پلاكت و همچنین اختلالات عملکردی در 

پلاكت ها شود.

نتیجه گیری
در مطالعه حاضر با توجه به پارامتر مورد 
به  مبتلا  افراد  در  )پلاكت(  گیری  اندازه 
كه  شد  ویروسSARS-COVID-2  مشخص 
این ویروس می تواند در افراد مختلف اثرات 
ان  از  یکی  و  داشته   متفاوتی  فیزیولوژیک 
عوارض آن مربوط به كاهش تعداد پلاكت 
پرداخته  آن  به  نیز  تحقیق  این  در  باشد،كه 
شده و می توان گفت ویروس SARS-COVID-2 بر روی عملکرد 
پلاكت ها و برخی از ارگان های مختلف بدن اثر داشته و عمکرد 

نمودار شماره1( توزیع سنی نمونه های مورد مطالعه را نشان می دهد که در ستون افقی گروه های سنی و 
در ستون عمودی تعداد نمونه نشان داده می شود که بر این اساس بیشترین نمونه در گروه سنی 46-36 با 

تعداد 40 مورد است.

نمودار2 ( نتایج مطالعه را نشان می دهد.که بیشترین تعداد کاهش پلاکت درگروه سنس 46-36 و کمترین تعداد 
در کروه سنی56-46 قرار داشتند.
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آنها را با مشکل مواجه می سازد. همچنین با توجه به جش های 
ژنتیکی این ویروس، مطالعه اثرات آن بر روی سلول های مختلف 
دربدن امری ضروری به نظر می رسد كه باید مورد توجه محققان 

قرار بگیرد.

تشکر و قدردانی
برای  بیماران  معرفی  بابت  از  كه  پزشکانی  از  وسیله  بدین 
انجام این  انجام این مطالعه و همچنین از تمام كسانی كه در 

مطالعه ما را یاری كردند نهایت تقدیر و تشکر را داریم.
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