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 ة إرشادات مبدئ�ّ 
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   ةساس�ّ الأرسائل ال

.  19-�وفیدفاش�ة  التصدي لالصلة في  والب�انات الوصف�ة ذات    2-سارس -الترصد العالمي للمتوال�ات الجین�ة لفیروس �ورونا�ساهم   •
وضمان الكشف عن الطفرات التي �مكن أن تؤثر   لزمنا  عبرجغراف�اً    2- سارس-وتشمل هذه المساهمة تت�ُّع انتشار فیروس �ورونا

 عدوى أو التدابیر المضادة (مثل اللقاحات والعلاجات ووسائل التشخ�ص) وتقی�مها في الوقت المناسب. على القدرة الإمراض�ة أو انتقال ال

تطلب استثمارات یفعال�ة برامج التسلسل  ل تحقیق  زایلا  ،  الوقت  ضيّ �مالتسلسل الجیني    درجة تعقیدتكلفة و   لتراجع الكبیر فيرغم او  •
فعال  حاجة إلى تعاون    ثمةالمعلومات�ة الأح�ائ�ة. و�الإضافة إلى ذلك،    ه�اكل�ن�ة الوالكواشف و ث العاملین والمعدات  ة من حیضخم

 جد�ة.   �طر�قة مُ استخدامها الب�انات المولّدة و  جودةلضمان 

ع البلدان على الإسراع   • ط العلم�ة ها مع الأوسا�ادلفي قاعدة ب�انات عامة من أجل ت  2-سارس-إیداع متوال�ات فیروس �ورونا�وتُشجَّ
في وضع برامج   2-سارس-�ة متدرّجة لتسلسل فیروس �وروناش�كة عالم  ضمنستثمارات  الاسهم  تسوف  الصحة العامة. و   في مجال

 أخرى و�دارتها في المستقبل.   عال�ة الجودة للكشف عن مسبّ�ات فاش�ات تسلسل عالم�ة مرنة و 

 ساسّ�ة الأمعلومات ال

في الكشف عن فاش�ات الأمراض   محوري   دورضطلع بب�انات المتوال�ات الجین�ة لمسبّ�ات الأمراض تعلى مدى العقد الماضي، أص�حت  
. ومع  )11-1(للفاش�ات  تصديّ عد�ة و�دارتها، من خلال دعم تطو�ر وسائل التشخ�ص والأدو�ة واللقاحات، وتوفیر المعلومات اللازمة للالمُ 

الذي سمّي   المستجدّ،  التاجي  الفیروس  الوخ�مة  ظهور  الحادة  التنفس�ة  للمتلازمة  المسبِّب  - (فیروس �ورونا  2- ف�ما �عد فیروس �ورونا 
  ةالكامل �ةمتوال�ات الجینومالمن   280000أكثر من    �ادل)، تم التأكید بدرجة أكبر على أهم�ة ب�انات المتوال�ات الجین�ة. وقد تم ت2-ارسس

ش�ه    زمن. وأثّر تحلیل الب�انات في ال)12(   2-سارس-التحدید الأوّلي لفیروس �وروناعبر قواعد ب�انات متاحة للجمهور في غضون عام من  
  2-سارس-أهداف التسلسل الجینومي لفیروس �ورونا 1. وترد في الجدول  )16-12(ة العامة �ستجا�ة الصحلاالحق�قي تأثیراً م�اشراً على ا
 ف�ما �خص الصحة العامة.  

عالم�ة في مرافق و�رامج الستثمارات  لاالمتوال�ات في تحسین الصحة العامة إلى ضخّ االمتعلقة �و�دفع الفهم المتزاید لك�ف�ة إسهام المعلومات  
تزال هناك فرصاً لتوس�ع قدرات التسلسل؛ ومع ذلك، لا  المُوِلّدة  ب�انات المتوال�ات الجین�ة    ودرجة تعقیدیت�ح التراجع في تكلفة  �ما  التسلسل.  
عدم توزّع قدرات و��انات التسلسل �التساوي في جم�ع أنحاء العالم، مع ز�ادة تمثیل    �الإضافة إلى التنفیذ على نطاق واسع،    تكتنفتحد�ات  

 ن البلدان المرتفعة الدخل. الصادرة ع  2-سارس-ب�انات المتوال�ات الجین�ة لفیروس �ورونا
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  2-سارس-فیروس �ورونال يجینومالتسلسل لة لة العامّ صح�ّ ال الأهداف -1الجدول 

أنشطة تتطلب جهداً محدوداً و�عد إنجازها  
تسلسل  قد لا تحتاج إلى تسلسل أو ُ�جرى 

 في �عض الأح�ان للمتا�عة عَرَضيّ 

 متواصلة على مدى فترة زمن�ة أطولتسلسل أنشطة تتطلب عمل�ات 
 
 
 

�عامل    2-سارس-تحدید فیروس �ورونا -
 للمرض. مسبِّب 

-تطو�ر وسائل تشخ�ص فیروس �ورونا -
 . 2-ارسس

 دعم تطو�ر العلاجات واللقاحات. -
ال�شر وتقصّي   الظهور لدىتحرّي تار�خ  -

 (مستمر).   2-سارس-أصل فیروس �ورونا
د العدوى  -    :تجدُّ

 تقی�م وتحسین فهم هذه الظاهرة. •
على المستوى الفردي، التفرقة بین   •

د   العدوى. العدوى المطوّلة وتجدُّ

 2- سارس-تطور فیروس �ورونا
 :ف�ما �خصّ وتأثیره 

إحداث تغییر في السلوك الفیروسي  -
(تغییر متعلق �النمط الظاهري)،  

على سبیل المثال، إمكان�ة الانتقال  
 أو قابل�ة التسبُّب �المرض؛

الحصانة (من اللقاحات أو العدوى  -
 الطب�ع�ة)؛

وسائل التشخ�ص (جز�ئ�ة،  -
 مستضدات)؛مصل�ة، مقا�سات ال

الأجسام �التدخلات العلاج�ة (مثلاً  -
 المضادة أحاد�ة النسیلة). 

 رصد الحر�ة الفیروس�ة والنشاط الفیروسي:
تحرّي الانتشار الجغرافي وعودة الظهور بین  -

 المجموعات السكان�ة. 
تحرّي حالات تفشي المرض في بیئات وفئات   -

 سكان�ة محددة (مثلاً في المستشف�ات).
الأ تت�ُّع   - المصدر في  عودة  الحیوان�ة  مراض 

 حاجز الأنواع البیولوج�ة.  اتجاهي
الصرف   - وم�اه  البیئي  التصحاح  رصد 

 الصحي. 
التحدید   - خلال  من  التقلیدي  الترصّد  دعم 

، لمُحَرِّكاتالكمي لفترة انتقال العدوى وتقی�م ا
 وتقدیر مستوى انتقال العدوى لدى السكان. 
 

 الغرض من هذه الوث�قة

مقرّري الس�اسات والجهات صاح�ة المصلحة على المستوى الوطني إرشادات حول ��ف�ة تحقیق أقصى فوائد  الموجّهة إلى  م هذه الوث�قة  دَّ قَ تُ 
على المدى القصیر والطو�ل مع استمرار انتشار الجائحة. و�جري    2-سارس-صح�ة عامة من أنشطة التسلسل الجینومي لفیروس �ورونا

ة العامة. وتر�ز هذه الإرشادات �لفیروس، مع تقد�م لمحة شاملة عن أهدافه الصحللتنفیذ برامج التسلسل الجینومي  الاعت�ارات العمل�ةتناول 
البلدان الراغ�ة  أن تقوم    ُ�حَبَّذولكنها تنطبق على مسب�ات أمراض أخرى تثیر القلق في مجال الصحة العامة. و   2-سارس-على فیروس �ورونا

مراض التي  سائر الأالقدرات على �شف ورصد مسبِّ�ات ذلك �جزء من خطة أوسع لبناء ب 2-سارس-قدرات تسلسل فیروس �ورونا في بناء
 تثیر القلق في مجال الصحة العامة. 

   ة من المنظمةإرشادات إضاف�ّ 

�التعاون   العام  المردود الصحي  دلیل تنفیذي لتعظ�م  :2-سارس-التسلسل الجینومي لفیروس �وروناوضعت المنظمة الدلیل التنفیذي المعنون  
، وهو  2- سارس  -مع خبراء مختصین �التسلسل من جم�ع أنحاء العالم. و�عرض هذا الدلیل خلف�ة أكثر اكتمالاً عن تسلسل فیروس �ورونا

. �ما یتضمن استعراضاً متعمّقاً لمختلف استخدامات التسلسل و�قدم مشورة تقن�ة )17(موجّه لأولئك الضالعین فعل�اً في تنفیذ برامج التسلسل  
ة، هذه الوثائق وغیرها من الوثائق المنشور   الاطّلاع على. و�لى جانب  2-سارس-�شأن تسلسل العوامل الممرضة في س�اق فیروس �ورونا

إلى    ضمّ تن �حث فعل�اً عن فرص للتعاون مع المختبرات ذات الخبرة و/أو  أن تالتسلسل  في مجال  خبرة  ال  إلى  التي تفتقرین�غي للمختبرات  
 الش�كات.  هذهن مثل ختبرات ذات خبرة �التسلسل أو تكوّ ش�كات م

https://www.who.int/ar/publications/i/item
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   2- سارس-ة �فیروس �ورونامة تعر�ف�ّ مقدّ  -1
 

. وهو فیروس )18( كورونا فیر�داي) من عائلة فیروس سار��كو(جُنَ�س  بیتا فیروس �وروناضمن جنس  2-سارس-�صنَّف فیروس �ورونا
. و�ت�ح التسلسل  ) kb  )19 30ي  ـحوالالأحاد�ة الطاق مع جینوم �قدّر �  فصیلة الأحماض النوو�ة الر�ب�ة  مغلّف، موجب الاستشعار، من

لأمراض  الجیني قراءة الجینومات الفیروس�ة. و�ما أن لكل عامل مُمرِض تسلسلاً جینوم�اً فر�داً، �مكن استخدام هذه الطر�قة لتحدید مسبِّ�ات ا 
ة، وأر�عة  إلى بروتینات غیر ه�كل�  2-سارس-. و�رمز جینوم فیروس �ورونا)20()  2-سارس-المستجدّة (كما هو الحال في فیروس �ورونا

. و�تطلب دخول  )23-21(]) وعدة بروتینات تا�عة تقدیر�ة  N]، وقُفَ�صة مُنَوّاة [M]، وغشائي [E]، ومغلف [Sبروتینات ه�كل�ة (شو�ي[
ل للأنجیوستین    الفیروسي �مُستقبِل الإنز�م  Sر�ط البروتین الشو�ي   2-سارس- ة لفیروس �ورونامض�فالخل�ة ال -24) (ACE-2)  2المحوِّ

للمناعة الطب�ع�ة والمستحثّة   اً حیو�  اً )، هدفRBD، وخاصةً نطاق الر�ط �المستقبِل (2-سارس-البروتین الشو�ي لفیروس �ورونا  مثل�و   .)27
تنو )32-28(�اللقاحات   فإن  ولذلك،  ا  الجینع  �.  إلى  یرمز  الطب�ع�ة  الذي  والمناعة  اللقاح  فعال�ة  على  یؤثر  أن  �مكن  الشو�ي  لبروتین 

 .   ) 33(ام المضادة (أحاد�ة النسیلة)  وعلاجات الأجس

، تحدث تغیرات (طفرات) في الجینوم. 2- سارس-وعندما تتنسّخ الفیروسات، وخاصةً فیروسات الحمض الر�بي النووي مثل فیروس �ورونا
ل التغیُّر التطوُّري 2-سارس-مجموعات فیروس �ورونا  ضمن  تص�ح ثابتةو�ذا لم یوجد عامل �عیق تطور الطفرة المكتس�ة، قد   . و�قدَّر معدَّ

 استبدال . وُ�ترجَم ذلك إلى قرا�ة  )34(مستوى النیو�لیوتیدات    لىلكل موقع سنو�اً عاستبدال    3-10×    1حال�اً بـ    2-سارس-في فیروس �ورونا
.  )35(من الاست�انة الزمن�ة لوقائع انتقال العدوى الفرد�ة  للتطور  نسبّ�اً  المنخفض    معدّلمثل هذا ال. و�حدّ  )35( واحد في الجینوم �لّ أسبوعین  

أو الإدراج أو الحذف التي �مكن أن تؤثر على الخصائص   ستبدالوسرعة تحدید عمل�ات الا  2-ارسس-وتُعَدّ دراسة تطور فیروس �ورونا 
هذا العمل الكشف عن الطفرات المرت�طة �التغیّرات في    نواتج   برز ن أالفیروس�ة (المتعلقة �النمط الظاهري) أداة مهمة للرصد الو�ائي. ومن بی

التي �مكن أن تقلل من جدوى التدابیر المضادة الطب�ة (وسائل التشخ�ص واللقاحات تلك  إمكان�ة انتقال الفیروس و/أو قدرته الإمراض�ة، أو 
الفیروسات زموالعلاجات). �ما �مكن أن تسا الفهم لطرق    اً �مكانو   �اً ن عد متا�عة طفرات  على تت�ُّع انتشار العوامل الممرِضة ودعم تعز�ز 

ال تحلیل تطوّر  الأمراض من خلال  لمسبِّ�ات  التطوُّري  التار�خ  بناء  إعادة  المحتملة. و�مكن  العدوى  انتقال  توفر قد  . و سلالاتودینام�ات 
للفیروس  (أي ��ف�ة تشكُّ   ةینام�ك�الد  هاتفاعلاتفیروس و ال  سلالاتتطوّر  تحلیلات   التسلسل الأح�ائي  الو�ائ�ة والتطور�ة) عبر  ل  العمل�ات 

 للفاش�ة.   تصدّيمعلومات مستف�ضة لدعم ال

 

 في السیاق المحلي  2 -سارس-وضع نھج أمثل لتسلسل فیروس كورونا  -2
 

ث ئكئحكحف ححن ئكح�ئف  2-1 ـ همه هتئ ة آ ثتيت آهكم�ئ  ة

د (المال�ة  التسلسل یتطلب استثمارات واسعة النطاق في الموار   ما زالرغم التراجع الكبیر لتكلفة التسلسل الجیني على مدى العقود الماض�ة،  
بلوغ هدف  لحقاً    مجد�اً �ة وال�شر�ة). وقبل البدء في مشار�ع التسلسل، تتمثل الخطوة الأولى الحاسمة في تحدید ما إذا �ان التسلسل  ه�كلوال

محدد أو ما إذا �انت هناك نهوج أخرى أكثر فعال�ةً من حیث الوقت أو التكلفة. وقد ینطوي هذا القرار على النظر ف�ما إذا �ان تسلسل 
أن التأثیر   �شار إلىه �اف�اً لبلوغ الهدف المحدد أو ما إذا �ان ین�غي إدراجه �عنصر أصغر في نهج متعدد التخصصات. و الفیروس وحد

والتي تدرج محللي الب�انات الجینوم�ة م�اشرةً ضمن أفرقة التحرّي والاستجا�ة في مجال الصحة    ،الأو�ئة  ة حولحور تمالم�اشر للأنشطة ال
 .التي ُ�جرى بها تحلیل جینومي للفیروس �نشاط منفصل أو ثانوي  مثیلتها جحعلى الأر  �فوق  ،العامة

على أنشطة ذات إمكانات    قد �كون من الضروري قصر أهداف برنامج التسلسل وحیثما تكون الموارد اللازمة لدعم تحدید التسلسل محدودة،
البرامج الأولو�ة لتسلسل فیروس �ورونا  عال�ة   سر�ر�ة و/أو صح�ة عامة  ' من  1'   :2-سارس-و�مكن الحفاظ علیها. وقد تعطي مثل هذه 
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' في ظروف الخطر، مثلاً 2'ف�ما �عد رغم إظهار استجا�ة مناع�ة مناس�ة للقاح؛    �ه  الأفراد الذین یتم تطع�مهم ضد الفیروس ولكنهم �صابون 
، أو  2-سارس-وان مع وجود عدد �بیر من الحیوانات المعرضة للإصا�ة �عدوى فیروس �وروناحیثما یوجد تفاعل وثیق بین الإنسان والحی

' عندما 3'لفیروس؛  لفترات طو�لة، خاصةً عند تلقّي علاج �الأجسام المضادة لعندما �كون هناك مرضى منقوصو المناعة مع ذرف ممتدّ  
' عندما �كون هناك شك في حدوث 4'و/أو فوعته؛     2-سارس-روس �وروناتكون هناك ز�ادة أو تغیُّر غیر متوقع في إمكان�ة انتقال فی

' أثناء عمل�ات تحرّي البؤر الو�ائ�ة 5'تغییر في أداء طرق التشخ�ص (الأجسام المضادة، المستضدّات، المقا�سات الجز�ئ�ة) أو العلاجات؛ 
 ة إجراءات مكافحة العدوى.  فهم أحداث انتقال العدوى و/أو تقی�م فعال�ل داعماً  التسلسلعندما �كون 

قد توفر القدرات في الر�ائز الثلاث جم�عها،  وفي حالة انعدام أو محدودّ�ةلر�ائز الأساس�ة المطلو�ة للتسلسل. لة عامة  لمح 1و�قدم الشكل 
بناء شراكات مع مجموعات أخرى من أجل تحقیق أهداف التسلسل. وعلى العكس من ذلك، إذا توفرت قدرات وموارد �اف�ة لواحدة أو  یلزم  

طلب على القدرات في  ال یت�این. وسناشئة برامج تسلسللدیهم الذین تكون الشر�اء سائر أكثر من الر�ائز، �مكن للمختبر أن ینظر في دعم 
 المختبرات من استرات�ج�ة إلى أخرى.   ر�ما اقتضى الأمر أن تنتقللمرض و مختلف مراحل تفشي ا

 

 
 امج التسلسلنبر  قنسَ سل من أجل اخت�ار أفضل نهج لَ ة للتسلمطلو�الر�ائز ال� المتعلقةبناء القدرات  -1الشكل 

Capacity and capability القدرات والإمكا�ت 
Diagnostic capacity التشخيصية قدرات ال 
Physical sequencing  التسلسل المادي 
Sequence data analysis  تحليل بيا�ت التسلسل 
No لا توجد قدرات 
Limited  قدرات محدودة 
Yes, but overstretched توجد قدرات، لكنها مثقلة بالأعباء 
Yes, sufficient توجد قدرات كافية 
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Yes, room to support other توجد قدرات، وثمة مجال لدعم قدرات أخرى 
Collaborate with partners for support and capacity 
building  

 تعاون مع الشركاء لتقديم الدعم وبناء القدرات 
Assess whether minimum needs can be performed 
or external support is preferred  

د الأدنى من الاحتياجات أم  تقييم ما إذا كان يمكن تلبية الح
 يفُضَّل توفير دعم خارجي 

Perform sequencing for the set goals   إجراء تسلسل للأهداف المحددة 
Perform sequencing for the set goals, support 
others where possible 

إجراء تسلسل للأهداف المحددة، ودعم أهداف أخرى حيثما  
 أمكن

 
  

مذهمئ  2-2 � ز  غنده ةحكحف  تئك  ل غى  ب  ل لحئتئ ب  عئكص� ة  فتذئ ؟  اضئ غى  ذ  ز  -ئلإزئبصئ ذ ب    2-زئ لف ئكصصَدُص لك ئكعمئ هغندن 
ب ل ب ئكعئ ث س تئك ئك ل ب/ئكعئئتب) ئكئى ةبند ئكقك� غى   (ئكضئسٮ

الصعید الإقل�مي لتلائم    أثبتت ش�كات مختبرات المنظمة نجاحاً في أدائها الوظ�في، عبر إتاحة التعاون عالم�اً مع تكی�ف الش�كات على
تسلسل   مردود. ومن خلال بناء ش�كة تسلسل عالم�ة قو�ة ومرنة �هذه، �مكن تعظ�م  )39-36(الاحت�اجات الوطن�ة والإقل�م�ة المحددة  

ال  2-سارس-فیروس �ورونا الناشئة/العائدة على الصحة العامة. وفي الوقت الراهن، تدعم مختبرات المنظمة  مرجع�ة والعوامل الممرِضة 
. وتملك عدة مناطق قدرات في مجال  )40( �عض هذه الاحت�اجات الخاصة �االتسلسل والتحلیل    19-لـمرض �وفید  تأكیديال  فحصة �العن�مال

التسلسل، أو هي في طور الإعداد،  ستمكِّنها من الانضمام إلى الش�كة العالم�ة للمختبرات/مجموعات التسلسل. ولتحدید المساهمة التي  
. وقد استثمرت ش�كات مختبرات  1عالمي للقدرات مقابل �ل ر�یزة مدرجة في الشكل    قی�م�مكن أن تقدمها المختبرات في الش�كة، �مكن إجراء ت

مختلفة مختصة �عوامل مُمرِضة معیّنة (مثل تلك العاملة في مجال مقاومة مضادات الم�كرو�ات، وفیروس �ورونا المسبِّب لمتلازمة الشرق  
التنفس�ة، والأنفلونزا، والحص�ة، والحص�ة الألمان�ة، وفیروس شلل الأطفال، والسل) في قدرات التسلسل �جزء من أنشطتها في مجال    الأوسط
ونظراً لإمكان�ة استخدام أجزاء �ثیرة من مسار عمل التسلسل لأغراض مختلفة   حال�اً   تكال�ف التسلسل  ارتفاع  �زاءو .  )43-41،  9،  8(الترصد  

الوطني �ما �ضمن الاستخدام الأمثل للقدرات الموجودة. و�ن�غي   على المستوى   التعاون   ُ�حَبَّذفي مجال مُسَب�ِّات الأمراض أو التسلسل، فإنه  
�عض . وف�ما �خص  ات. و�تعین أن تكون أولو�ات بناء القدرات قائمة على الس�اقأن تر�ز برامج بناء القدرات على نهج تدر�جي لبناء الكفاء

  في مجالاتأكثر تأثیراً  الاستعانة �مصادر خارج�ة    بینما ستكون ،  المختبرات الرط�ة  في مجال  قدراتالبناء  من المجدي    س�كون البلدان،  

رة الب�انات وتفسیرها. وتحق�قاً لفعال�ة التعاون، فإن ت�ادل الب�انات و�روتو�ولات  أخرى، �التسلسل الفعلي والتر�یز على المعلومات�ة الأح�ائ�ة و�دا
قی�م التسلسل الموحدة والاجتماعات المشتر�ة والتدر�ب والمراجعات التدق�ق�ة واخت�ارات الكفاءة (التسلسل والتحلیل) ووضع معاییر مرجع�ة لت

وللكشف عن مسبّ�ات الأمراض الناشئة    2- سارس-�ة الجودة لتسلسل فیروس �ورونایدعم المضي في تطو�ر برامج عالسمختلف الإجراءات،  
وال المستقبل  في  ت�ادل    �جري لها. وحیثما    تصدّيفي  العینات  �ماتش�كإحدى  العینات  لشحن  مناس�ة  آل�ات  أ�ضاً وضع  ین�غي   وجب ، 

  اشتراطات �اف�ة.  

   يلفیروسالتنفیذ برامج التسلسل الجینومي  ةعملیّ العتبارات لاا -3

- سارس-نقدم هنا لمحة عامة عن المتطل�ات التقن�ة لوضع برامج التسلسل. وللحصول على معلومات مفصّلة حول تسلسل فیروس �ورونا
 .  )17( 2-سارس-تسلسل فیروس �ورونال الكامل التنفیذي ، یُرجى الرجوع إلى الدلیل2
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ة لإئ 3-1 ث عصك�ِ ئكعئ�ئذئ ل دمئ مذهمئكب عضت هصظ ا ز � ز-ئحكحف غنده  2 -زئذ

لاع على مسائل رئ�س�ة ذات صلة للمساعدة في هذه العمل�ة  1التسلسل تصم�م مسار عمل التسلسل (الجدول    غراضستحدد أ  ). و�مكن الاطِّ
.  2-سارس-بتخط�ط برامج تسلسل فیروس �وروناالمتعلقة عت�ارات لاضمن الملحق الأول. و�تضمن الملحق الثاني قائمة مرجع�ة تتضمن ا

ر الشكل   ین في برامج ضالع. و�ن�غي أن یتلقى جم�ع العاملین ال2-سارس-فیروس �ورونال  ي الكاملجینوماللسل  تسالمسار عمل    2و�صوِّ
�المهمة المقررة. و�تعین تحدید الجهات الرئ�س�ة صاح�ة المصلحة والتشاور معها و�شراكها  لتزامالتسلسل قدراً مناس�اً من التدر�ب والتعل�م للا

وتشمل   م�كرة.  مرحلة  أصحافي  المصالحقائمة  العامة، ومختبرات    مإشراكه  یتوجّب  الذین  ب  الصحة  هیئات  التسلسل  برامج  عند وضع 
،  حسب الوضع  التشخ�ص، ومرافق التسلسل، ومجموعات التحلیل، والأفرِقة المعن�ة �الوقا�ة من العدوى ومكافحتها أو خدمات الصحة المهن�ة

في �حوث التداخل بین الفیروسات الإنسان�ة والحیوان�ة عند الاقتضاء. و�ن�غي المؤسسات الضالعة  سائر  ومجموعات الدفاع عن المرضى، و 
الاستفادة  المشروع من أجل ضمان تحقیق    مراحلفي جم�ع    وم�اشرتهاتماشى مع أهداف البرنامج  �ما یتواصل  للتطو�ر قنوات ومسارات  

نهائي لضمان استخلاص ظمة للتقدم المحرز في المشروع وتقی�م  منتتقی�مات  من الضروري إجراء  التسلسل. و   القصوى من استخدام ب�انات
مسبّ�ات الأمراض الناشئة إشراك   متمحورة حولغراض برامج التسلسل الالدروس و�دخال تحسینات عند الحاجة. و�تطلب النجاح في تحقیق أ 

' تولید جینومات دق�قة 2'المختبرات الرط�ة والتعامل الآمن مع عینات الفیروسات؛  ' التسلسل من خلال  1الخبراء في مختلف الم�ادین مثل: '
�تمتع معظم الخبراء ' مسبِّ�ات الأمراض. و 4'للفاش�ة؛    تصدينتائج في الللاستفادة من ال ' تحلیل الجینومات  3'من الب�انات غیر المعالجة؛  

' ، هناك حاجة إلى موارد حاسو��ة قو�ة لتحقیق نتائج 3' و '2المجالین '  �خص  وف�ما�المهارة في واحد أو اثنین فقط من هذه المجالات.  
في �ثیر من الأح�ان لتحقیق نتائج دق�قة وفعالة في    مهمسر�عة. ولذلك فإن التعاون بین الخبراء ذوي المهارات المختلفة وتجم�ع الموارد  

 الوقت المناسب �مكن أن تؤثر حقاً على الصحة العامة.  

 

على   لاً ص تواسار العمل هذا  النجاح في تنفیذ م  و�تطلب  .2-سارس-فیروس �ورونال  ي الكاملجینومالتسلسل  المسار عمل    -2  الشكل

مع أولئك   ةً القائمون على تفسیر الب�انات م�اشر   ناقشت�الشكل الأمثل یو   ثنائي بین الخبراء المشار�ین في مختلف المراحل؛المستوى ال

  التسلسل.ة عمل�سیتم اخت�ارها من التي  عیناتال لتحدید و�عداد العیناتالضالعین في اخت�ار 

Sample collection  ع العينات جم 
Sample preparation  إعداد العينات 
Sequencing التسلسل 
Bioinformatics analysis تحليل المعلوماتي الأحيائيال 
Data management/sharing  البيا�ت إدارة/تبادل 
Data interpretation  تفسير البيا�ت 
Public health action الإجراءات الصحية العامة 
COVID-19 outbreak responders 19-لفاشية كوفيد هات المعنية بالتصدي الج 
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ب  3-2 ة ئلآخلإف�  ئلإعئ�ئذئ

استعراض الآثار الأخلاق�ة عند تصم�م برامج التسلسل. و�ن�غي تحدید المخاطر المحتملة للأضرار الاجتماع�ة التي قد  أن �جري  من المهم  
مقترحة والموافقة علیها من قِبَل لجنة    استقصاءاتتلحق �المشار�ین في ال�حوث، �ما یتعین تحدید استرات�ج�ات لتخف�فها. و�جب تقی�م أي  

في تأخذ  أخلاق�ة،  والموافقة    مراجعة  الفوائد،  إلى  المخاطر  ونس�ة  المشار�ین،  واخت�ار  العلم�ة،  والصلاح�ة  الاجتماع�ة،  الق�مة  الاعت�ار 
فتقر ال�احثون إلى الخبرة في تحدید القضا�ا الأخلاق�ة المحتملة التي تح�ط ا. وحیثما  )46- 44(للمشار�ین    المستنیرة، والاحترام المستمرّ 

ع �قوة على التعاون الدولي و�شراك ذوي الخبرات  2-سارس-بتسلسل مسبّ�ات الفاش�ات مثل فیروس �ورونا . و�ن�غي أن �كفل  )44(، �شجَّ
ن�ة منصفة ومفیدة للجم�ع. و�تعیّن تشج�ع ال�احثین المحلیین على  التعاون بین ال�احثین في جم�ع أنحاء العالم إقامة شراكات �حث�ة تعاو 

ترجمة   والأقدر على هم  لدیصلح لفهم نظم الرعا�ة الصح�ة وال�حوث  الأهم  لكوني جم�ع مراحل عمل�ة ال�حث،  الق�ام �أدوار ق�اد�ة وفاعلة ف
 .  7-3بت�ادل التسلسل الجینومي والب�انات الوصف�ة في الفرع   . وتناقَش الاعت�ارات الأخلاق�ة المتعلقة)45،  44( النتائج إلى س�اسة عامة 

ةلإئ 3-3 � عئ�ئذئ ب  ت�ِ ئكصئعكِق زئدئة� ةب آخث ه�عتئخ ئكعنِ ئ    ضئ

�مجرد تحدید الأهداف، یلزم وضع استرات�ج�ة ملائمة لأخذ العینات مع الجهات المعن�ة صاح�ة المصلحة. و�مكن الاطّلاع على التفاصیل 
، ین�غي تسجیل أس�اب اخت�ار عینات �وضع أمثل. و )17(  2-سارس-تسلسل فیروس �ورونا ل  يتنفیذالدلیل  الالمتعلقة �أخذ العینات في  

ت �مكن أن یؤثر على موثوق�ة �عض التحلیلا  غیر عشوائ�ة من العیناتات الوصف�ة، حیث إن إدراج مجموعات فرع�ة  التسلسل في الب�ان
نصائح عمل�ة    )47(   2-سارس-دینام�ك�ة. وتشمل الإرشادات التشخ�ص�ة لفیروس �وروناال  هاتفاعلات و   سلالاتالجین�ة مثل تحلیلات تطور ال

تناسب�اً مع المواد    2-سارس-�شأن ��ف�ة جمع العینات السر�ر�ة. وقبل التسلسل، من المستحسن إثراء عینة المادة الوراث�ة لفیروس �ورونا
النُهُج القائمة على تفاعل البول�مراز تمثل  . و )49،  48،  17(و�ث العینة  الوراث�ة الأخرى. وفي هذه الخطوة، یراعى الحرص على عدم تل

لمثال  التسلسلي طر�قة غیر مكلفة وسر�عة ومر�حة لز�ادة �م�ة المواد الوراث�ة للفیروسات المتاحة في عینة ما قبل تسلسلها، ومنها على سبیل ا
دلیل  ال. ولمز�د من التفاصیل التقن�ة و��ف�ة اخت�ار الطر�قة المثلى لمختلف البیئات، نحیل إلى  ) ARTIC  )51–53  النهج الذي صمّمته ش�كة 

، �مكن عادةً  2-سارس-. و�عد إعداد العینة الأول�ة لإثراء المادة الوراث�ة لفیروس �ورونا)17(  2-سارس-تسلسل فیروس �ورونا لي  تنفیذال
 مناس�ة لأي فیروس. س�ة مكت�ات �استخدام بروتو�ولات تسلسل ق�اإعداد 

ة ئكصجئٮد�ِ  3-4    ب ئلإعئ�ئذئ

جاً جینوم�ة وصف�ة لا تتطلب معرفة هُ نُهُجاً مستهدفة تعتمد على المعرفة �الجینوم، ونُ   2-تشمل استرات�ج�ات تسلسل فیروس �ورونا سارس
الرئ�س�ة لكل تكنولوج�ا تسلسل شائعة الاستخدام. وقبل الاستثمار  . و�وجز الملحق الثالث المزا�ا والقیود  )55،  54(مس�قة �التسلسل الجینومي  

بن�ة التحت�ة ات العاملین، والفي بناء قدرات التسلسل، ین�غي إیلاء الاعت�ار لمتطل�ات مختلف التكنولوج�ات من حیث الموارد ال�شر�ة، و�فاء
التشغیل، والتكال�ف، وسهولة الاستخدام، والمعالجة ا�ةلمختبر ا التسلسل.  ، ووقت  الب�انات) ودقة  إنتاج  للب�انات، والإنتاج�ة (معدل  للاحقة 

وسیتوقف عدد العینات التي تحتاج إلى تحلیل على غرض التسلسل. وعند حساب التكال�ف، لا یُنظَر في شراء معدات التسلسل فحسب، بل 
الإرشادات التكال�ف، ولكن �مكن الاطّلاع على لمحة عامة  أ�ضاً في التكال�ف المتكررة للكواشف وعقود الص�انة والخدمات. ولا تغطّي هذه 

المرجع   في  ذلك و )8( حدیثة موسّعة  في  �ما  �ه،  إجراء تسلسل موثوق  لدعم  الأساس�ة  التحت�ة  البن�ة  تتوفّر  أن  صلات موثوقة  . و�ن�غي 
، و�یئة مناس�ة (كالخلو من الاهتزازات والغ�ار، وتسجیل درجات الحرارة والرطو�ة وتنظ�مها على النحو اللازم  ئ�ةالكهر�اات  �الإنترنت والإمداد

تقی�م   تخز�ن العینات. و�تعیّن تنفیذ تدابیر مناس�ة للسلامة البیولوج�ة والأمن البیولوجي. و�مكن أن �ساعدب�انات  ل�عض المنصات)، وتسجیل  
�مصادر   ةستعانل الا�فضَّ التسلسل الفعلي داخل�اً أو  إجراءالبن�ة التحت�ة الأساس�ة على البتّ ف�ما إذا �ان ین�غي التكال�ف والاحت�اجات من 

�عض التقن�ات �ال�ة أو سیتحول المصنِّعون إلى آلات و/أو �واشف مختلفة. وقبل  سوف تص�ح  التكنولوج�ا؛    ومع التغیر السر�ع فيخارج�ة.  
تحسَن تحدید المدة التي ستلتزم فیها الشر�ة المصنِّعة بتزو�د الكواشف ودعم ص�انة و�صلاح عیوب المنصات ضخّ استثمارات ضخمة، ُ�س
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الاهتمام. وعند التخط�ط لبرنامج ما، ین�غي أ�ضاً مراعاة توافر �واشف مساعِدة ومعدات إضاف�ة لدعم أعمال التسلسل (مثل    وضعالمختارة م
آلّ�اً أو ی دوّ�اً]، وأدوات لتحدید �م�ة المواد الوراث�ة، وأدوات للتضخ�م والحضانة، وتنق�ة العینات، وتخز�ن العینات  طرائق الاستخراج [إما 

س والكواشف). و�تعیّن أن تتوفّر للمختبرات التي تجري التسلسل الجینومي قدرات عال�ة الجودة في تقن�ة تفاعل البول�مراز التسلسلي لفیرو 
داخلّ�ة وخارجّ�ة للجودة. و�الإضافة إلى ذلك، �جب وضع مؤشرات للجودة ورصدها لكل خطوة من هذه   مؤّ�دة �ضمانات  2-سارس-كورونا

 العمل�ة.   

 ة ة والحسابيّ ة الأحيائيّ الاعتبارات المعلوماتيّ  3-5

). و�توقف حجم الب�انات  )17(  يدلیل التنفیذال تفاصیل، نحیل إلى  حسب النهج المتّ�ع (للحصول على  تلف متطل�ات الأجهزة الحاسو��ة  خت
العینات   الثالث) وعدد  الملحق  التسلسل (انظر  الناتجة على طر�قة  المعالَجة  القدرة الحساب�ة )56(لتسلسل  الخاضعة لغیر  . �ما تختلف 

قوة حساب�ة عال�ة    اوض�طه  �ةالجینوم  تسلالاالالمطلو�ة لتحلیل الب�انات وفقاً لغرض وطر�قة التسلسل. فعلى سبیل المثال، قد یتطلب تطور  
ا عند  الأداء، لا س�ما عندما تكون مجموعات الب�انات �بیرة. و�ن�غي مراعاة تكال�ف البن�ة الحساب�ة المطلو�ة لتخز�ن هذه الب�انات ومعالجته

تسلسل، والكواشف المستخدمة. وضع مسار للتسلسل. وس�عتمد المسار المعلوماتي الأح�ائي على المراحل المختبر�ة السا�قة للتسلسل، ومنصة ال
 .  )17( �ةرشادات التنفیذالإوللاطّلاع على وصف مفصّل للمسارات المعلومات�ة الأح�ائ�ة، نحیل إلى  

ة ئلإ 3-6 ب اعئ�ئذئ ة ئكصئعكقِ ة ئكفندهزئ ثئ سضك ب هل  ئحص�

لفیروس �ورونا ثابتة  تسم�ات  تحدید  �عد  یتم  علیها،  2- سارس-لم  متفق  تسم�ة  رئ�س�ة . وفي غ�اب  استرات�ج�ات  تُستخدَم عموماً ثلاث 
.  وتهدف سلالاتمحدد بتطور ال  أو الفروع الحیو�ة على أساس الفیروسات التي تشترك في سلف مشترك  سلالاتللتسم�ات. و�مكن تعر�ف ال

لالات المنتشرة عالمً�ا من خلال  إلى توفیر تصن�ف واسع لتنوع الس  Nextstrainالم�ادرة العالم�ة لت�ادل ب�انات أنفلونزا الطیور ومشروع  
تر�ز   2-رسسا-فیروس �ورونا  لسلالاتوآخرون تسم�ة دینام�ك�ة    Rambaut. وقد اقترح  سلالاتمختلف الفروع الحیو�ة لتطور التسم�ة  
. و�توفر برنامج حاسو�ي لإسناد متوال�ات جدیدة )57( الفیروسات التي تنتشر �شكل نشط وتلك التي تنتشر إلى مواقع جدیدة    سلالاتعلى  

، یتعاظم الطلب على تسم�ات موحدة 2-سارس -. ومع تزاید التنوع فى جینومات فیروس �ورونا)60- 58(تلقائً�ا إلى نسب و/أو فرع حیوي 
م الأنظمة  ستخدالتي تو/أو الفروع الحیو�ة الخاصة    سلالاتة، فإن أفضل نهج هو إدراج التوجد تسم�ات متسق. وفي حین لا  )62،  61،  57(

 جم�عها، أو على الأقل تحدید التسم�ات المستخدمة صراحةً.  عمالالثلاثة الشائعة الاست

ل�ِ  3-7 تنضم ب ئك مئك� شغ�ِ ئكصئ ة ئكم  بب هة�ئخك ئكٮ�ئمئ

در ذات  من شأن الت�ادل السر�ع لب�انات المتوال�ات الجین�ة للعوامل الممرِضة، إلى جانب الب�انات الوصف�ة الو�ائ�ة والسر�ر�ة المحجو�ة المص
-. وقد �ان التوسع في ت�ادل متوال�ات فیروس �ورونا)65- 63(الصلة، أن یز�د من أثر التسلسل الجینومي في الاستجا�ة الصح�ة العامة 

، فضلاً عن البروتو�ولات التشخ�ص�ة و�روتو�ولات التسلسل والعینات، مفیداً على الصعید العالمي لتحقیق القدرة على التشخ�ص 2-سار س
. و�ن�غي أن یواصل المجتمع العلمي/الطبي الاستفادة من التعاون العالمي وت�ادل الب�انات في الوقت  )68- 66(الجز�ئي في أنحاء العالم  

والفاش�ات الناشئة في المستقبل. وهناك خ�اران قائمان بذاتهما متاحان لت�ادل ب�انات التسلسل    2-سارس-فاش�ة فیروس �ورونا  المناسب أثناء
ر قواعد ب�انات المِلك العام إمكان�ة الوصول إلى الب�انات  . وتوفِّ )69(وهما: "المِلك العام" و"النفاذ العام"    2-سارس-الجینومي لفیروس �ورونا

الب�انات و�ستخدون اش قواعد ب�انات تسلسل �شأن    الدولي  التعاون   م�ادرةدمونها، ومنها على سبیل المثال  تراط هو�ة من �حصلون على 
�ا الجزئ�ة النو�لیوتیدات، التي یدیرها بنك ب�انات الحامض النووي في ال�ا�ان، والمعهد الأورو�ي للمعلومات�ة الأح�ائ�ة التا�ع لمختبر البیولوج

�ي، والمر�ز الوطني لمعلومات التكنولوج�ا البیولوج�ة. وفي قواعد الب�انات التي �مكن للجمهور الوصول إلیها، مثل الم�ادرة العالم�ة الأورو 
�ة لت�ادل ب�انات أنفلونزا الطیور، �جب على المستعملین تحدید هو�تهم لضمان الشفاف�ة في استخدام الب�انات، والسماح برقا�ة فعالة، وحما
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مي الب�انات، وال  ق المساهمینحقو  �مساهمتهم في النتائج المنشورة. والأمثلة المذ�ورة    تنو�ه�الب�انات، و�ذل قصارى الجهود للتعاون مع مقدِّ
�كن  لخ�ارات هو الأنسب، إن لم  مجان�ة ومتاحة للجمهور. وعند وضع مشار�ع تسلسل العوامل المسبِّ�ة للأمراض، یتحتمّ تحدید أيٍّ من هذه ا 

لضمان استمرار ت�ادل الب�انات    المهم. ومن  )44(هما، وما إذا �انت هناك أسالیب أخرى للوصول إلى ب�انات المتوال�ات الجینّ�ة وت�ادلها  یكل
تراف �مصادر  الجین�ة الإقرار الواجب �فضل أولئك القائمین �جمع العینات السر�ر�ة وتولید المتوال�ات الجینوم�ة للفیروسات. و�ن�غي دائماً الاع

   الب�انات حیثما تُستخدَم ب�انات متاحة للجمهور، و�تعین الاستشهاد �المنشورات والمقالات قبل نشرها حیثما �انت متاحة.

وال�ات  لمت ، �ما في ذلك المتوال�ات التوافق�ة والمتوال�ات المتوافَق علیها جزئ�اً و��انات ا  مةأشكال متعددة ق�ّ �  و�مكن ت�ادل ب�انات المتوال�ات
تفاعل عبر  جة  ناتأجزاء الحامض النووي المضخّم أو المكبّر الك التلوث المحتمل �. و�ن�غي تقی�م جودة ب�انات المتوال�ات، �ما في ذلالأول�ة

زئ�ة التي سبق البول�مراز التسلسلي، تقی�ماً دق�قاً قبل ت�ادلها. و�تعین أن تتصل المختبرات �منصات ت�ادل المتوال�ات لتحدیث المتوال�ات الج
ت�ادل القراءات الأول�ة لتسلسل الفیروسات (أي جم�ع الشظا�ا  الفرد�ة لجینوم الفیروس من المهم  خطأ ما وتصح�حه. و   اكتشاف  حالتقد�مها  

المقارنة الم�اشرة لتأثیر مختلف النهوج المعلومات�ة الأح�ائ�ة لتولید    ذلك   یت�ح  حیثالخاضعة للتسلسل قبل تجم�عها في جینوم توافقي واحد)  
ل تصح�ح الأخطاء إذا لزم الأمر. ونظراً لضخامة حجم ب�انات مكت�ات التسلسل، قد �كون ت�ادل الب�انات على مست وى الجینوم التوافقي و�سهِّ

. و�ن�غي أن  �شكل غیر منتظم  میل على الإنترنت أو تقطُّع الاتصالاتالقراءة أكثر صعو�ةً في البیئات التي تتسم �محدود�ة سرعات التح
�ة المر�ض، �جب تصف�ة الب�انات الأول�ة التي تحتوي شخصتحمي أي ب�انات مشتر�ة إغفال هو�ة المر�ض. ولضمان عدم الكشف عن  

. ومن الضروري ت�ادل الب�انات  )43(�ة) قبل ت�ادلها على قراءات �شر�ة للاحتفاظ فقط بب�انات المتوال�ات الجین�ة غیر ال�شر�ة (أي الفیروس
في العدید من تطب�قات تطور   الوصف�ة المترا�طة، مثل تار�خ جمع العینات أو موقع أخذ العینات التقر�بي، لإتاحة استخدام ب�انات المتوال�ات

 ة المر�ض.   �شكل معقول دون المساس �خصوص�سمها  الب�انات الوصف�ة التي �مكن تقا  تحدید. ومع ذلك، ین�غي النظر �عنا�ة في  سلالاتال

. و�ن�غي  )72- 70(و�ثیراً ما یتم ت�ادل التحلیلات الأول�ة لب�انات المتوال�ات الجین�ة من خلال المنتد�ات والمنصات وخوادم الط�عات الأول�ة  
مَواطِن القوة والضعف في تحلیلاتهم، و��ف �مكن    للعلماء، من خلال منشوراتهم، �ما هو الحال في جم�ع التقار�ر العلم�ة، أن ینظروا في

ع العلماء على تقد�م تفسیر   ها على مستوى ها من قِبَل مختلف القطاعات المستهدفة قبل استعراضبلورتتفسیر التحلیلات أو   الأقران. وُ�شجَّ
 من سوء الفهم أو إساءة استخدام النتائج.  حدّ ل�غ�ة اواضح لاستنتاجاتهم 

  2-سارس -لتسلسل الجینومي لفیروس كورونال ةة العامّ غراض الصحّ أ  -4

؛ وللحصول على توص�فات مفصّلة، یُرجى الرجوع إلى  2-سارس-لتسلسل فیروس �ورونا  أهم أغراض الصحة العامةف�ما یلي أمثلة على  
 .  )17(  2-سارس-تسلسل فیروس �ورونالي تنفیذالدلیل  ال

 ةووضع تدابیر مضادّ  2-سارس-�وروناتحدید وتوص�ف فیروس  4-1

،  2-سارس-أساس�اً في توص�ف فیروس �ورونا  2020كان تقاسم التسلسل الجیني الكامل للفیروس المستجدّ في أوائل �انون الثاني/ینایر  
ا لأصول الفیروسات . و�عزز التسلسل الجیني فهمن)80-73(مما أتاح التطو�ر السر�ع لوسائل التشخ�ص ودعم تطو�ر العلاجات واللقاحات  

المتوفرة من ووهان، جمهور�ة الصین الشعب�ة والمناطق   2-سارس-الجدیدة وانتقالها. ومن خلال دراسة الجینومات الأول�ة لفیروس �ورونا
.  )82،  81،  75،  74(  2019كانون الأول/د�سمبر  -المح�طة بها، أمكن تحدید آخر تار�خ ممكن لظهورها �اعت�اره تشر�ن الثاني/نوفمبر  

لي و/أو العائل الوس�ط ومن خلال أخذ عینات من مجموعة واسعة من الحیوانات، �جري دعم ال�حوث المتعلقة بتحدید المصدر الحیواني الأوّ 
 .  ) 84،  83،  81(المحتمل 
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  رصد انتقال العدوى والانتشار الجغرافي 4-2

هو وسیلة لتقصّي العلاقات التطوّر�ة بین الكائنات الح�ة المختلفة �استخدام تسلسلاتها الجین�ة. وُ�ستخدَم في �ل فرع    سلالاتعلم تطور ال
توافر الب�انات الو�ائ�ة   و�عزّز.  )87- 85،  17(تقر��اً من فروع علم الأح�اء وله العدید من التطب�قات المهمة لتوج�ه استجا�ات الصحة العامة  

المتعلقة �أخذ عینات من المتوال�ة الجینوم�ة للفیروسات (غال�اً ما �شار إلیها �اسم الب�انات الوصف�ة، مثل تار�خ أخذ العینات، أو السر�ر�ة  
. وتختلف الب�انات الوصف�ة المطلو�ة وفقاً لهدف التسلسل الجینومي. سلالاتتفسیر تحلیلات تطور ال  منوموقع المر�ض، والمعالم السر�ر�ة)  

 ها ة والب�انات الوصف�ة والمخاطر الشائعة لإساءة تفسیر كدینام� ال  هاتفاعلاتو   سلالاتوانب التقن�ة لتحلیلات تطور الطّلاع على الج و�مكن الا
 .  )17( 2-سارس-تسلسل فیروس �ورونالي تنفیذالدلیل ال في 

ب 4-2-1 ة ئكح�ئم� تصمعئ مذ انك ئكص تغدئغى هعمخب ئكطه دِ� ئلإمئخئذ ئك ث   ة

التي تستخدم التسلسلات الجینوم�ة للفیروسات والمعلومات المتعلقة �موقع أخذ العینات لتت�ُّع    سلالاتالتحلیلات الجغراف�ة لتطور ال  تُستخدم
فیروس �ورونا الصعی  2-سارس-سر�ان  العالميعلى  لتطور )90-88،  47،  13(  د  الجغرافي  البناء  إعادة  تتطلّب عمل�ات  . وغال�اً ما 

مهن�ة عال�ة، و�مكن أن تساعد استرات�ج�ات المعاینة الجزئ�ة على تقلیل هذا العبء الحسابي. و�مكن أن �كون الاستدلال السلالات إمكانات  
على حر�ة الفیروسات أو بلد منشأ فروع حیو�ة/سلالات محددة ذا ق�مة، ولكن ین�غي الق�ام �ه �حذر لوجود عدة عوامل تحیز ممكنة في  

من مناطق   2-سارس-ي لتطور السلالات. وعلى سبیل المثال، فإن عدم وجود جینومات متاحة لفیروس �وروناتقدیر إعادة البناء الجغراف
. وقد تكون المتوال�ات الجینوم�ة مرت�طة  فرع حیوي /ةسلال اطق �اعت�ارها المصدر الجغرافي لمعینة قد �قلل من احتمالات إعادة بناء تلك المن

عینات الفیروس�ة، بدلاً من الموقع المشت�ه ف�ه لإصا�ة أحد المرضى. وحیثما اختلفت هذه المواقع لأن  في �عض قواعد الب�انات �موقع أخذ ال
إلى إعادة بناء  المر�ض تنقّل بین وقت الإصا�ة �العدوى ووقت أخذ العینات الفیروس�ة، �مكن أن یؤدي التحلیل الجغرافي لتطور السلالات  

دق�قة لأصل فروع حیو�ة/سلالات   ا)91(ة  محددغیر  تفسیر هذه  افتراض أن . و�ن�غي  ال  لنتائج �حذر ول�س على  النتائج   جغرافي تطور 
   الزمني (الزمان والمكان). -لسلالات تمثل الأنماط الحق�ق�ة للانتشار الفیروسي المكانيل

. وقد  )92( الزمني للفاش�ة من أجل تحرّي العوامل التي أدت إلى نشر الفیروس  -كما �مكن استخدام طرق الاستدلال على الانتشار المكاني
�ساعد تحدید محر�ات انتقال العدوى على تشكیل استرات�ج�ات جدیدة لمنع انتشار المرض. وقد استُخدِم هذا النهج، على سبیل المثال، في  

، استخدمت عدة بلدان التسلسل الجینومي  2-سارس-. و�النس�ة لفیروس �ورونا)94،  93(ض فیروس الإیبولا في غرب أفر�ق�ا  فاش�ات مر 
العامة    لتحدید مساهمة انتقال العدوى محل�اً مقارنةً �الحالات الوافدة، واستفادت من هذه المعلومات للمساعدة في اتخاذ قرارات �شأن الس�اسات

تنظ�م   �حتاج إلى ، و ةحساب�  قدراتالمهمة لفهم انتقال العدوى  عوامل  لل  ةالدینام�ك�  فاعلات تالتحدید    تطلب. وغال�اً ما ی)95-100،  90،  89(
ن التحلیلات ب�انات مستف�ضة عن العوامل التفسیر�ة المحتملة (مثل الكثافة السكان�ة ال�شر�ة، والتنقّل ال�شري). ولذلك، غال�اً ما یتم الانتهاء م

التدخلات   �عد أساب�ع أو أشهر من التسلسل الجینومي الفیروسي. ومع ذلك فإن إجراء تحلیلات، حتى لو �انت رجع�ة الأثر، مفید لتوج�ه
 أو مسبِّ�ات الأمراض الناشئة المحتملة.   2-سارس-الخاصة �فیروس �ورونا

ة آه ا�ذ ئمئقئك ئكعتهظ ةقن�ظ ئلآخكِ  4-2-2 لحئذئ و   ب عك

. و�مكن الاسترشاد بتحلیلات بؤر 2-سارس-دعم عمل�ات تحرّي بؤر وفاش�ات فیروس �ورونافي  استُخدِمَ التجم�ع المتعلق بتطور السلالات  
  شّي المرض حاجة إلى تدابیر رقاب�ة لمنع انتقال العدوى مستقبلاً في بیئات محددة لتفال  مدىانتقال العدوى في اتخاذ القرارات المحل�ة �شأن  

من المتوقع ألا و�لیوتیدات �ل أسبوعین)، (استبدال واحد للن 2-سارس-�ورونالفیروس . و�النظر إلى المعدل التطوري ال�طئ نسب�اً ) 101(
تطور السلالات  لشأن تجم�ع متوال�ات    . ومن)35(مكن تت�ُّع العدید من أحداث انتقال العدوى الفرد�ة استناداً إلى ب�انات المتوال�ات الجینوم�ة  �

أن �كون متسقا مع ذلك التعرّض (و�ن لم �كن دلیلاً قو�اً على ذلك). وعلى النق�ض   من مرضى یتشار�ون نفس المصدر الافتراضي للتعرض
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الفیروس�ة    من ذلك، فإن فصل إلى أن  لالمتوال�ات  للتعرض �شیر �قوة  المصدر الافتراضي  السلالات من مرضى یتشار�ون نفس  تطور 
 المصدر الشائع للعدوى قد تم تحدیده �شكل غیر صح�ح.  

د  4-2-3 �ئت �عت اكمع ذفظ ئكئ ؟ ئكعتهظ ه ة ئلإمئقئك آتضئ ثتيت ئك�صى كفئدئ ؤ ئكئ شىِ ئكمف  �ص

السلالات في تقدیر الحدود العل�ا والدن�ا لوقت دوران السلالات الوراث�ة الفیروس�ة الاعت�ان�ة تطور  لهُج الم�قات�ة الجز�ئ�ة  �مكن أن تساعد النُ 
. ومن شأن هذا النهج أن یوفر معلومات أكثر دقةً عن فترة انتقال العدوى الفیروس�ة )106- 102،  90،  74(في مجموعة سكان�ة معینة  

دد  بدءاً من التحدید السر�ري للحالات، لا س�ما في المراحل الم�كرة أو المتأخرة من تفشي المرض عندما �كون الترصد محدوداً. و�مكن أن تح
إذا �ان هناك انتقال محلي غیر مكتشف سر�ر�اً. وفي هذه الظروف، ین�غي تنفیذ برامج دراسة الت�این في المتوال�ات الجینوم�ة المكتشفة ما  

نة للترصّد التشخ�صي   في حدوث انتشار غیر مكتشَف. حال الاشت�اه محسَّ

])، R0رقم التكاثر [كما قد �فید تحلیل المتوال�ات الجینوم�ة في تقدیر عدد الأفراد المصابین �العدوى من فرد واحد من مجموعة سكان�ة معینة (
 ة المحددة.  �تدابیر الرقابالودعم تقی�م التغیرات النسب�ة في حجم الفاش�ة �مرور الوقت. و�مكن استخدام هذه المعلومات لتقی�م أثر 

ثصآب 4-2-4 ثى هئك س ـ ئك سد ل�ئن ئك  ئكئدشِت ئكٮنٮى غى 

ف�ما �خص مسبّ�ات أمراض مثل فیروس شلل الأطفال، �مثل رصد م�اه الصرف الصحي أداة مهمة لتَتَ�ُّع السر�ان الصامت للفیروسات في  
لة  المجتمع المحلي. و�ت�ح هذا النهج فرصاً للكشف عن السر�ان (قبل اكتشاف المرضى الأوّلیّین سر�رّ�اً)، وتقدیر مدى الانتشار، وفهم الص

في م�اه   2-سارس-. وقد أثبتتت عدة بلدان جدوى الكشف الجز�ئي عن الحمض النووي الر�بي لفیروس �ورونا)108،  107(والتنوع  الجین�ة  
. و�ناءً على ذلك، فإن الترصّد البیئي نهج واعد، لا س�ما في بیئات الانتشار المنخفض، لتحدید الناقلین غیر  )115- 109(الصرف الصحي  

 ).  117،  116، 109(أو �حدوث تغیرُّات في معدل انتشاره   2-سارس-فیروس �ورونا ظهور�نظام "للإنذار الم�كر" �المعروفین، وُ�ستخدَم 

تتَّخ ئكعتهظ  4-2-5 ة ة سِى ئحئصئلإ  ةق

د إصا�ة ال�شر �العدوى   ، تم توثیق  2- سارس-. وف�ما �خص فیروس �ورونا)118(�مكن أن تتسبّب الفیروسات التاج�ة الموسم�ة في تجدُّ
من النو�ات    2-سارس-. وفي هذا الس�اق، �مكن مقارنة المتوال�ات الجینوم�ة الاعت�ان�ة لفیروس �ورونا)124- 119(حالات تجدّد للعدوى 

.  )126، 125( لدى الفرد هو تجدّد للعدوى أو نت�جة لذرف فیروسي طو�ل الأمد    مُجَدّداً   لفیروسلتحدید ما إذا �ان �شف ا  لى واللاحقة الأو 
جید، �مكن اعت�ار   المتوال�ات من �ل نو�ة �فروق وراث�ة قو�ة، �تلك التي تحدث في سلالات/فروع حیو�ة مختلفة مدعومة �شكل  اتسمتو�ذا  

د العدوى مرت�طاً �سلالة متمایزة �ة تجدُّ النو�اات اللاحقة �مثا د للعدوى. وتُعدّ الفحوصات المصل�ة المصاح�ة ضرور�ة لفهم ما إذا �ان تجدُّ
وامل  مستضدّّ�اً أو �عدم وجود استجا�ة مناع�ة وقائ�ة من العدوى الأول�ة. لذا فإن التسلسل �مكن أن یدعم تحسین فهم تواتر تجدّد العدوى وع

 .   )126، 125(ة خطورتها المحتمل

 

  2-سارس-رصد تطورفیروس �ورونا 4-3

م  4-3-1 م � ة ئكئى فت ة ب ئكئقن�ظ ئكصضطظِ ككضفدئ سك ب ئك  هت�ق

خصائص العدوى الفیروس�ة (تغیّر متعلق �النمط الظاهري)، من  الجین�ة التي قد تغیر  الاستبدالات  �مكن استخدام التسلسل الجینومي لتحدید  
الانتقال أو الفوعة. وتكتسب جم�ع الفیروسات تغیّرات جین�ة أثناء دورانها، ولكن الغالب�ة العظمى من التغیّرات المكتس�ة لا تؤثر  مثل إمكان�ة  

قد تسبِّب تغیّرات متعلقة �النمط    2-سارس-تأثیراً �بیراً على سلوك الفیروس. ومع ذلك، فإن ثمة تغیّرات وراث�ة نادرة في فیروس �ورونا
ذات أهم�ة للصحة العامة. و�طرح تحدید و�ث�ات أثر هذه التغیّرات تحد�ات. و�شكل عام، �صعب تقد�م أدلة �قین�ة حول ما إذا  الظاهري  



 ةة: إرشادات مبدئ�ّ ة العامّ الصحّ  لأهداف 2-سارس-التسلسل الجینومي لفیروس �ورونا

 

-12- 
 

كانت الز�ادة في معدل الانتشار النسبي لطفرة (طفرات) معیّنة عبر الزمن ترجع إلى اختلاف متعلق �النمط الظاهري. فه�منة فرع حیوي 
الفیروسات لدى السكان، على سبیل المثال، قد تكون راجعة إلى سلوك المجموعة ال�شر�ة المصا�ة �العدوى أكثر محدد/سلالة محددة من  

تطور السلالات  تحلیل  ع ذلك، إذا �ان  مما تعزى إلى سلوك الفیروس نفسه. وفي معظم الوقت، یرجَّح أن تكون هذه الأنماط عشوائ�ة. وم
صح�ح من أجل  الشكل  الري المحتمل لطفرات/سلالات متحوّرة محددة، یلزم إجراء دراسات جینوم�ة سر�ر�ة �ح إلى التأثیر الو�ائي أو السر�یلمِّ 

موحدة  تقی�م السلالات المتحورة المرشّحة التي قد تضفي تغییرات متعلقة �النمط الظاهري تُلاحَظ سر�ر�اً في الفیروس. و�ن�غي استخدام نُهُج  
ها تسبّب تغییرات متعلقة �النمط الظاهري، �ما في ذلك دراسات نمذجة البروتین لتقی�م الأثر المحتمل  حة �اعت�ار طرو ی�م التغیّرات الجین�ة الملتق

مثیرة للقلق لتأكید أو رفض المحددة  الطفرات  مع الاستخدام فیروس متحول (مستنسخ)  والتجارب التي تُجرى في المختبر أو في الجسم الحي �
متحورة المرشحة. وقد أنشأت المنظمة فر�قاً عاملاً مخصصاً، منبثقاّ من ش�كة المختبرات المرجع�ة المعن�ة الخصائص المحددة للسلالات ال 

على تطور الفیروس لتزو�د المنظمة بب�انات    2-سارس-. و�ر�ز هذا الفر�ق العامل المعني بتطور فیروس �ورونا2-سارس-�فیروس �ورونا
 .  )127، 40، 16(لة، فضلاً عن تقد�م المشورة �شأن التخف�ف من المخاطر لتحدید وتقی�م الطفرات ذات الصلة المحتم

 
مذهمئ 4-3-2 ز � ز-ذشت آتد ةضمذ غنده شئخب  2-زئذ و ئكئتئاند ئكص  عك

عن ظهور سلالات للفیروس بنُسخ جین�ة  2-سارس-أن �كشف الترصّد العالمي لجینومات فیروس �ورونا�وضع أمثل  ، ین�غي  تقدیر  أقلك
والتي قد    2- سارس-متحوّرة تؤثر على فعال�ة التدابیر المضادة. و�تعیّن أن یترافق رصد التغیّرات الجینوم�ة التي تطرأ على فیروس �ورونا

طع�م ضد الفیروس. و�جب أن �شمل رصد وتحرّي الأس�اب المحتملة لفشل اللقاحات إجراء تقلّل من فعال�ة اللقاحات مع بدء حملات الت
 تقی�مات جینوم�ة لتقی�م طفرات الإفلات الفیروسي المحتملة. و�الإضافة إلى ذلك، �مكن أن �ساعد التسلسل في تحدید طفرات إفلات الأجسام

قد استُخدم الرصد الجینومي لتحدید مقاومة الأدو�ة لمسبِّ�ات أمراض أخرى، �ما في والعلاجات المستقبل�ة. و   )128( المضادة أحاد�ة النسیلة  
لّ�ة  .  )Mycobacterium tuberculosis  )9 ،129  ذلك الأنفلونزا وفیروس العوز المناعي ال�شري والمتفطّرة السُّ

 
كما �مكن استخدام التسلسل الجینومي لرصد التغیرات الجین�ة الفیروس�ة التي تؤثر على وسائل التشخ�ص الجز�ئي. و�عدّ استخدام أهداف  

، مثل تفاعل البول�میراز التسلسلي المتعدد الذي �ستهدف منطقتین أو أكثر من جینوم الفیروس، 2-سارس-متعددة للكشف عن فیروس �ورونا
إجراء تسلسل لجینوم   . و�مكن)47,127( من حیث التكلفة لتقلیل فرص وجود سلب�ات �اذ�ة في المقا�سات نت�جةً لتطور الفیروس  نهجاً فعالاً 

حساس�ة المقا�سات التي تستهدف   فشل ثابت في اكتشاف هدف واحد أو اختلافات لوحِظت حدیثاً في  وجود   الفیروس أو الجین المستهدف عند 
تحدید السبب المحتمل. ولمز�د من المعلومات، انظر الإرشادات المبدئ�ة حول تشخ�ص حالات العدوى �فیروس مناطق مختلفة من أجل  

. �ما قد تؤثر الطفرات الفیروس�ة على المقا�سة المستضدّّ�ة أو المصلّ�ة، و�مكن أن �ساعد التسلسل الجینومي في  )47(  2-سارس-كورونا
 . )132- 130ات في مرحلة م�كرة (اكتشاف الفشل المحتمل لمثل هذه المقا�س

 
مذهمئ 4-3-3 ز � ز-ةضمذ غنده ة ئلأمحئم�ِ  2-زئذ مئم�ِ عضت ئكئتئخف انك ئكفندهزئ ثن  بب هئك

ل للأنجیوستین    الإنز�م  ه الجدید. و�تشا�ه مُستقبِلعائلعندما ینتقل فیروس من نوع إلى آخر، قد یتك�ف الفیروس مع    )ACE- 2(  2المحوِّ
الثدی�ات)    2-سارس-الذي �ستهدفه فیروس �ورونا ،  133(بین مختلف ال�شر وعلى نطاق مجموعة واسعة من الحیوانات (معظمها من 

  2ACE-. ولذا فإن هناك إمكان�ة لانتقال العدوى من الإنسان إلى الحیوان (مقصور على ال�شر). وفي حین �شیر تجانس المُستقبِل )134
ة للنسخ الفیروسي قد تختلف وتمنع  اسم، فإن البروتینات الأخرى الح2-سارس-ى قد تكون عرضة لفیروس �وروناإلى أن ثمة حیوانات أخر 

الإصا�ة �العدوى في هذه الحیوانات المرشحة. ولذلك، هناك حاجة إلى ب�انات مناس�ة عن العدوى في الإطار الحق�قي أو التجر�بي لتحدید 
)،  151- 135،  15،127(   2-سارس-بیّن أنّ هناك حیوانات مختلفة عرضة للإصا�ة �فیروس �وروناقابل�ة حیوانات محددة للتأثّر. وقد ت

وى  ومن المعروف أن الفیروس قابل للانتقال لدى أنواع حیوانات معینة (مثل المنك والهامستر). �ما تجلّت مقاومة �عض أنواع الحیوانات للعد
-ي التسلسل الذي یرمز إلى البروتین الشو�ي الفیروسي الذي یرت�ط �المستقبِلات  . وقد تظهر تغیّرات جین�ة ف2-سارس-�فیروس �ورونا
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2ACE  ،  أنواع إلى  الشو�ي لفیروس �ورونا�مثل  ة جدیدة. و مض�فوتسهّل الانتقال  �المستقبِل2-سارس-البروتین  الر�ط   ، وخاصةً نطاق 
RBDوقد لوحظ �الفعل تنو�ع للمناطق الجینوم�ة التي ترمز إلى البروتین )32- 28(للمناعة الطب�ع�ة والمستحثّة �اللقاحات    اً حیو�  اً ، هدف .

لانتقال الثانوي الحیواني  ل  حدثت عودةالعدوى إلى حیوانات المنك، و   2  -سارس-الشو�ي في حالات نقل فیها �شر مصابون �فیروس �ورونا
من الإنسان إلى الحیوان یز�د على الأرجح    2- سارس-ولذلك، فإن تنو�ع الجین الشو�ي �عد ت�ادل فیروس �ورونا.  ) 149(المنشأ إلى ال�شر  

، وقد یرت�ط بتراجع نجاعة اللقاح أو القابل�ة للعلاج �الأجسام �العدوى   إصا�ة ال�شر  تجدّدمن خطر نشوء سلالات �مكن أن تؤدي �سهولة إلى  
ع البلدان على إجراء تقی�مات للمخاطر �شأن الانتشار المحتمل إلى أنواع ل  درءاً . و )33(المضادة الأحاد�ة النسیلة   وقوع هذه الأحداث، تُشجَّ

غیرها   أو  زراع�ة  أو  ر�ف�ة  أو  محل�ة  حیوان�ة  بیئات  في  منهم  �القرب  أو  ال�شر  مع  تع�ش  و�ن�غي وضع ) 154- 152،  127(أخرى   .
جراء رصد �افٍ لضمان الكشف عن هذه الأحداث في الوقت المناسب. و�تطلب الرصد  استرات�ج�ات للتخف�ف من المخاطر، �ما یلزم إ

تعمل   حیث  لصحةتوحید الأداء في مجال اذلك استرات�ج�ة ل  ستلزمموارد، و�تعین اعتماد استرات�ج�ات محددة الهدف حیثما أمكن ذلك. و�
ح�اة البر�ة و�دارة الغا�ات  معن�ة �الوالسر�ر�ة والمهن�ة، والسلطات الب�طر�ة والة العامة  �الصحالخدمات  مختلف التخصصات معاً، �ما في ذلك  

الفاش�ات والوقا�ة    لتقصّي . و�ن�غي أن یر�ز هذا التعاون أ�ضاً على وضع بروتو�ولات مشتر�ة  )157-155،  152،  127(والموارد الطب�ع�ة  
عدوى �شر�ة أو    ةلاحَظحال موت�ادل ب�انات التسلسل. و إصابتهم �العدوى،    من العدوى ومكافحتها، وفحص ال�شر والحیوانات الذین ُ�حتمَل

   عدوى ثانو�ة حیوان�ة المنشأ، �مكن أن �ساعد تسلسل الجینومات الفیروس�ة في تقی�م المخاطر الجدیدة المحتملة المرت�طة بهذه الأحداث. 

 

 أسالیب ال�حث 

لتعظ�م   يتنفیذدلیل   :2-سارس-التسلسل الجینومي لفیروس �وروناالمعنون "  يدلیل التنفیذالتم وضع هذه الإرشادات المبدئ�ة �الاقتران مع  
�التشاور مع خبراء ذوي خبرة في مختلف مجالات التسلسل الجیني من التحالف العالمي    يدلیل التنفیذال". وقد أعُِدّ  العام  ي الصح  مردودال

،  19-ى تهدیدات خطیرة، والش�كة المرجع�ة المعن�ة �الفحص التأكیدي لـمرض �وفیدللمختبرات المختصّة �مسبّ�ات الأمراض التي تنطوي عل
مؤقت والش�كة العالم�ة للإنذار �حدوث الفاش�ات والاستجا�ة لها. و�عد مناقشات أوّلّ�ة أجراها فر�ق معني �الكتا�ات الفن�ة �ق�ادة مستشار  

، تم طلب مساهمات من خبراء آخر�ن داخل المنظمة وخارجها، وعُقد  19-فید وأعضاء من فر�ق مختبر منظمة الصحة العالم�ة المختص �كو 
تستهدف الجهات الوطن�ة صاح�ة    اجتماعان على الإنترنت لحل المسائل المعلّقة. وفي وقت لاحق، وُضِعت ص�غة لهذه الإرشادات المبدئ�ة

ات المبدئ�ة ومعلومات إضاف�ة مُجد�ة لهذا القطاع المستهدف. المصلحة، وتتضمّن ملخّصاً للمعلومات ذات الصلة المستقاة من هذه الإرشاد
، من الش�كة المرجع�ة المعن�ة  يدلیل التنفیذالمساهماتهم، دعماً لص�اغة  لإدخال  وعُمِّمت هذه الإرشادات المبدئ�ة ف�ما �عد على الخبراء  

، ومراكز التنسیق الخاصة �المختبرات الإقل�م�ة والجهات الأخرى صاح�ة المصلحة، على النحو الوارد  19-�الفحص التأكیدي لـمرض �وفید
 في �لمات الشكر والتقدیر.    

 

 خطط التحدیث  

تواصل منظمة الصحة العالم�ة مراق�ة الوضع عن �ثب لمتا�عة أي تغیّرات �مكن أن تؤثّر على هذه الإرشادات المبدئ�ة. وفي حال طرأ  
ثة. و�خلاف ذلك، ت�قى وث�قة الإرشادات المبدئّ�ة هذه على أي� من العوامل ذات الصلة،  تغییر   سوف تصدر المنظمة إرشادات إضاف�ة مُحَدَّ

 ة عام من تار�خ إصدارها.صالحة لمدّ 
 



 ةة: إرشادات مبدئ�ّ ة العامّ الصحّ  لأهداف 2-سارس-التسلسل الجینومي لفیروس �ورونا

 

-14- 
 

 المساهمون في هذا العمل 

غوردون؛ فارجا غرابوفاك؛ ؛ روجر إ�فانز؛ بروس آلان  ن�اهسیلین �ارماداس؛ سی�است�ان �و الفر�ق التوجیهي التا�ع لمنظمة الصحة العالم�ة:  
غرانت؛ فرانك    ر�ب�كا  إن�اناثان؛  ناهابت�ان؛  فرانس�س  �ار�ن  ماري �ونینغز؛  مار�ل�فیتز؛  م�ك -مار�و  میدل�كوت؛  أول�ف  �یت  میدینا؛  جو 

 �جي؛ جوانا زفیتیینغا.ل؛ مار�ا فان �یر�هوف؛ �ار�ن فو أر�ینز؛ مجدي سمعان؛ أول�فر شمو ب ؛ مارك ديمولدرز

معهد   ، بیلتهوفن، هولندا؛ أنطونینو دي �ارو،(RIVM)  العامة والبیئةالمساهمون الخارجیون: ��م بنشوب، المعهد الوطني الهولندي للصحة  
تان�ا  ، لندن وجامعة أو�سفورد، أكسفورد، المملكة المتحدة؛ ، إ�طال�ا؛ نونو رودر�غیز فار�ا، الكل�ة الملك�ةللأمراض المعد�ة لازارو س�الانزاني 

؛ إدوارد هولمز، جامعة  (OIE)  امیلتون، المنظمة العالم�ة لصحة الحیوان �یث ه غولو�تش�ك، جامعة أكسفورد، أكسفورد، المملكة المتحدة؛  
ر�ك �ارلسون، معهد إهیل، الكل�ة الب�طر�ة الملك�ة، لندن وجامعة أكسفورد، أكسفورد، المملكة المتحدة؛    سیدني، سیدني، أسترال�ا؛ سارة سي

  الإداري الخاص، ناغازاكي، ال�ا�ان؛ لیو بون، جامعة هونغ �ونغ، إقل�م هونغ �ونغ  لینغ موي، جامعة ناغازاكي، �مبود�ا؛ منغ  ا�مبود��استیر  
(SAR)  لور�یر، معهد �استیر، �ار�س، فرنسا. والخبراء -ن س�مون إیتیی، الصین؛ ج�مس شیبرد، جامعة غلاسغو، غلاسغو، المملكة المتحدة؛

: �ر�ست�ان أندرسن،  لإعداد هذه الوث�قة  الذي استُخدِم �أساس  2-سارس-نا فیروس �ورو تسلسل  ل  يدلیل التنفیذالالآخرون الذین ساهموا في  
و دي  مؤسسة سكر��س لل�حوث، لا جولا، �ال�فورن�ا، الولا�ات المتحدة الأمر�ك�ة؛ جولیو �رودا، وزارة الصحة، ر�و دي جانیرو، البراز�ل؛ تولی

ناتان غرو�او، جامعة   برو�سل، بلج�كا؛  أفر�ق�ا؛ سا�مون دیل�كور، جامعة برو�سل الحرة،ناتال، دور�ان، جنوب  -، جامعة �وازولوأول�فیرا
جامعة لو�فن، بلج�كا؛ مار�ون �و�امانز، إیراسموس   –ل�انا ��فیتزو�ولو، �و لو�فن    ه�فن، �ونكت�كت، الولا�ات المتحدة الأمر�ك�ة؛  ییل، نیو

 –فیلیب ل�مي، �و لو�فن    ، الصین؛ (SAR)  �ونغ، إقل�م هونغ �ونغ الإداري الخاصتومي لام، جامعة هونغ    سي، روتردام، هولندا؛   إم
، شاغاس، آنانیندیواتتسي مین ماك، المر�ز الوطني للأمراض المعد�ة، سنغافورة؛ مارسیو رو�رتو نونس، معهد إ�فاندرو    جامعة لو�فن، بلج�كا؛

غوستافو �الاسیوس، الو�الة الأمر�ك�ة للتنم�ة الدول�ة، واشنطن العاصمة،    روتردام، هولندا؛ �ارا، البراز�ل؛ �اس أود مونینك، إیراسموس إم سي،  
التقن�ة العل�ا    ز�ور�خ  مدرسة   ت�موثي فاوغان،  ست�فن بولان، هیئة الصحة العامة الإنكلیز�ة، لندن، المملكة المتحدة؛  الولا�ات المتحدة الأمر�ك�ة؛

(ETH Zurich)أندرو رام�اوت، جامعة إدنبره، إدنبره، المملكة   �و�ك، جامعة برمنغهام، برمنغهام، المملكة المتحدة؛  جوش  ، ز�ور�خ، سو�سرا؛
؛ مارك ساتشارد، ، سو�سرا(ETH Zurich) تان�ا شتادلر، مدرسة ز�ورخ التقن�ة العل�ا  ، بیلتهوفن، هولندا؛RIVM  شانتال رو�سكن،  المتحدة؛

�ة، ب�جین، نظام هوایو ت�ان، جامعة ب�جین ال  لوس أنجیل�س، �ال�فورن�ا، الولا�ات المتحدة الأمر�ك�ة؛،  س� لیجامعة �ال�فورن�ا في لوس أنج 
        إیر�ك فولتز، الكل�ة الملك�ة، لندن، المملكة المتحدة. ل�ا فان دیر هو�ك، مر�ز أمستردام الطبي، أمستردام، هولندا؛  الصین؛

 إعلانات المصالح  

وا �أن لدیهم تضار�اً محتملاً في المصالح أو  المساهمین وثائق إعلان المصالح لاستعراضها. وتم است�عاد المساهمین الذین أقرّ م جم�ع  قدّ 

 . اتدة من تقد�م المشورة �شأن اخت�ار المنصّ زاً لمنتجات محدّ تحیّ 

 الجهة المموّلة 

 . من منظمة الصحة العالم�ة بتمو�ل
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رئیسیّ لحَ المُ  أسئلة  الأول:  برنامج ق  بدء  قبل  فیھا  النظر  ینبغي  ة 
 التسلسل

 ما هي النواتج المتوقعة من برنامج التسلسل؟   )1(

؟ ما هي الب�انات 1ما هي العینات التي ین�غي إخضاعها للتسلسل لتحقیق النواتج المتوقعة المحددة في الخطوة   )2(

 مصادر الب�انات الإضاف�ة التي تُعتبَر مهمة؟الوصف�ة أو 

 ما هي الجهات الرئ�س�ة صاح�ة المصلحة وما هي مسؤول�اتها؟ ��ف �مكن إشراكها �فعال�ة؟ )3(

 ك�ف �مكن نقل العینات والمعلومات �سرعة و�شكل مناسب بین الجهات صاح�ة المصلحة، حسب الاقتضاء؟  )4(

 ة والوطن�ة والدول�ة والم�اد� التوجیه�ة الأخلاق�ة؟ هل تم تصم�م المشروع وفقاً للقوانین المحل� )5(

العینات، وتسلسل  )6( استرجاع  لتنفیذ جم�ع مراحل  ال�شر�ة  التمو�ل والمعدات والموارد  الكافي من  القدر  یتوفر  هل 

انات، المختبرات الرط�ة، والمعلومات�ة الحیو�ة، وتحلیلات التفاعلات الدینام�ك�ة لتطور السلالات وغیرها، وت�ادل الب�

 و�بلاغ النتائج في الوقت المناسب إلى الجهات المناس�ة صاح�ة المصلحة؟ 

ك�ف �مكن تحقیق الأهداف دون تعطیل مجالات أخرى من العمل المختبري، مثل وسائل التشخ�ص السر�ري،  )7(

 وتجنب ازدواج�ة الجهود؟ 

 ك�ف سُ�ق�َّم البرنامج من حیث فعال�ة التكلفة والأثر؟  )8(
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مرجع�ّ لحَ المُ  قائمة  الثاني:  فیروس  ق  تسلسل  برنامج  لوضع  ة 
 2-سارس   -كورونا

 الأهداف 

تحدید الأهداف المتوقعة من برنامج التسلسل؛ ما هي المعلومات المرجّح أن یوفرها التسلسل �معلومات إضاف�ة أو أكثر فعال�ةً من   �

 حیث التكلفة مقارنةً �النُهُج القائمة؟ 
 

 الجهات صاح�ة المصلحةتحدید و�شراك 

 تحدید الجهات الرئ�س�ة صاح�ة المصلحة.  �

 مسؤول�ات �ل مجموعة.   تحدیدمناقشة أهداف البرنامج مع ��ار ممثلي مجموعات الجهات صاح�ة المصلحة و  �

 مع الجهات صاح�ة المصلحة.   2-سارس-النظر في ت�ادل المواد التعل�م�ة حول إمكانات ومتطل�ات تسلسل فیروس �ورونا �

تحدید الروا�ط اللازمة بین الجهات الرئ�س�ة صاح�ة المصلحة لتحقیق السرعة في حر�ة العینات وطل�ات الحصول على المعلومات  �

 واستخدام النتائج.

 ضمان إقامة روا�ط واضحة ومناس�ة بین الجهات صاح�ة المصلحة.   �
 

 ةالاعت�ارات التقن�ّ 

مع ��ار أعضاء الأفرقة المعن�ة بتحدید    ناقشتقیق الأهداف المرجوة، في إطار الالمطلوب لتحتحدید مستوى أخذ العینات الجینوم�ة   �

 وتحلیل الحالات. 

 مع ��ار أعضاء الأفرقة المعن�ة بتحدید وتحلیل الحالات.   ناقش تقیق الأهداف المرجوة، في إطار التحدید الب�انات الوصف�ة المطلو�ة لتح �

 نات والمكت�ات المناس�ة.اخت�ار بروتو�ولات إعداد العی �

 اخت�ار البروتو�ولات المعلومات�ة الأح�ائ�ة المناس�ة. �

 اخت�ار البروتو�ولات التحلیل�ة المناس�ة. �
 

 ة الاعت�ارات الأخلاق�ّ 

 خارجي).مختبر تجاري أو أكاد�مي ل (مثلاً، مختبر تشخ�صي قائم أو النظر في المكان الذي سیتم ف�ه إجراء التسلسل والتحلی �

 الب�انات.وتحلیل تخز�ن عمل�ات لدعم التسلسل المختبري و  كفي�ما �تحدید مصادر التمو�ل المناس�ة  �

 ضمان توافر الكواشف والموارد الحساب�ة الكاف�ة و�مكان�ة الحصول علیها �شكل مستدام حسب الاقتضاء.   �

 . ضمان وجود موارد �شر�ة �اف�ة ومناس�ة لتنفیذ البرنامج في �ل مرحلة �
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سلسلة أجهزة التبر�د أو غیرها خاصة �عن طر�ق تدابیر    مسار العملضمان الحفاظ على سلامة العینة في جم�ع الخطوات �امتداد   �

 من التدابیر.

 . �الشكل الصح�ح �العینات البیولوج�ة ور�طهاضمان جمع وتخز�ن الب�انات الوصف�ة �شكل �افٍ  �
التسلسل على أَذرُع الاستجا�ة الصح�ة العامة القائمة، وال�حث عن سبل للتخف�ف النظر في الضغط الإضافي المحتمل الذي س�ضعه  �

 . وطأتهمن 

برامج التسلسل الواسعة النطاق، تحدید ��ف�ة ت�س�ط عمل�ة ت�ادل الب�انات والعینات بین المجموعات المشارِ�ة (مثلاً، جدوى ف�ما �خصّ   �

 متطا�قة للب�انات الوصف�ة).  استخدام نموذج واحد لتحدید الهو�ة ونماذج شكل�ة 
 

 ة ضمان بیئة آمنة وأخلاق�ّ 

 إجراء مراجعات أخلاق�ة مناس�ة لتولید واستخدام وتخز�ن ب�انات التسلسل والب�انات الوصف�ة المرت�طة بها.  �

 إجراء تقی�مات لمخاطر أنشطة التسلسل لضمان السلامة البیولوج�ة المناس�ة في جم�ع المراحل.   �

الوطن�ة  � القوانین  إطار  في  مناس�اً  ذلك  �ان  إذا  المناسب،  البیولوجي  الأمن  لضمان  التسلسل  أنشطة  لمخاطر  تقی�مات  إجراء 

 والإقل�م�ة.  

ما في ذلك إعادة توز�ع العاملین أو تعیین موظفین إضافیین للإ�قاء على عبء العمل  النظر في الأثر الواقع على الموارد ال�شر�ة، � �

 الفردي عند مستو�ات معقولة.

ضمان إمكان�ة انتقال العاملین إلى العمل وتواجدهم في مكان العمل �أمان ووفقاً للم�اد� التوجیه�ة الوطن�ة �شأن منع انتقال العدوى  �

 .19-أثناء تفشي جائحة �وفید

 أو توجّب علیهم الخضوع للعزل الذاتي.  ن و ن الرئ�سیو العامل إذا مرضحدید استرات�ج�ات للحفاظ على برنامج التسلسل ت �
 

 مشار�ة الب�انات 

ت � سیتم  التي  الوصف�ة  والب�انات  المتوال�ات  على  المصلحة  صاح�ة  الجهات  جم�ع  اتفاق  أي �ادلضمان  خلال  ومن  علناً،  ها 

 .  وفي أي توقیتمنصات  

ضمان اتفاق جم�ع الجهات صاح�ة المصلحة على ما إذا �ان ین�غي أن تقتصر أي ب�انات وصف�ة على عدد محدود من المستخدمین  �

 المحلیین، ووضع استرات�ج�ات لت�ادل تلك الب�انات �شكل آمن.  

 ضمان توافق ت�ادل الب�انات مع الأطر التنظ�م�ة الوطن�ة والدول�ة.  �
 

 التقی�م 

 منتظمة لتقی�م برنامج التسلسل، �ما في ذلك النجاحات والتحد�ات المستمرة.   ضمان إتاحة فرص �

حیث  كفالة تنفیذ إطار للرصد والتقی�م من أجل تقی�م أداء برنامج التسلسل   � ومن  ذلك)  إلى  وما  النوع�ة،  (الجودة  التقن�ة  الناح�ة  من 
 نجاح البرنامج في تحقیق أغراضه. 
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الشائعة الاستخدام لتحلیل تسلسل فیروس  ات ق الثالث: المنصّ مُلحَ ال
 وخصائصها  2-سارس-كورونا

وقت تشغیل  داتالمحدّ  المزا�ا  (أ)  داةالأ

 الأداة

خَرج 

 التسلسل 

مقارنة  

التكال�ف 

    ةالنسب�ّ 

على   الوصول �ةنامكإ Sanger تسلسل 
 نطاق واسع 

 الاستخدام  ةلو سه

تسلسل فعال من حیث  
التكلفة إذا �ان عدد  

 الأهداف المطلو�ة قلیلاً 

 خَرج منخفض جداً 

ب إجراء تضخ�م وتسلسل و جو 
  المضخّم ض النووي ماحأجزاء ال

(في �ثیر من الأح�ان  أو المُكَبَّر
 ) �شكل فردي bp 1000 لا تز�د عن 

 للجینومات الكاملة  فمكلّ 

علم  في مجال  مناسبغیر 
 المیتاجینوم�ات 

عادةً �ضع  
 ساعات

100 kB-

2 Mb لكل    
 شوط واحد 

تكلفة منخفضة 
�ضعة نسب�اً ل
 أهداف

Illumina     على)
سبیل المثال، 
iSeq, MiniSeq, 

MiSeq, NextSeq, 

HiSeq, NovaSeq ( 

تكون   قدتسلسل  ال نواتج
 عال�ة جداً 

 دقة عال�ة جداً  

  iSeq   منقّال 

لتعامل مع ا أسالیب
  راسخة  الب�انات

، الشراء Illumina iSeq �استثناء 
مقارنةً ب�عض مكلّفان والص�انة 

 المنصات الأخرى 

 x 2الحد الأقصى لطول القراءة 

300 bp 

،  ساعة 10-55
  داة حسب الأ

1.2–6000 Gb  
، حسب 

 داة الأ

تكال�ف  
لص�انة و�دء  ا

  مرتفعة التشغیل

تكال�ف  
 تشغیل معتدلةال

 Oxford  تقن�ات
Nanopore   

(Flongle, 
MinION, 
GridION, 

PromethION) 

 تسلسل م�اشر محمول 

ب�انات في الزمن 
 الحق�قي 

تكال�ف بدء التشغیل 
 منخفضة  والص�انة

البول�مرات  صعو�ات مع 
 المتجانسة

 %5~ل الخطأ في القراءة معدّ یبلغ 

) R9.4   ّ�ق) ، لذلك فإن  ة تدفّ خل
مناس�ة أمر  مسارات عملاستخدام 

�الغ الأهم�ة للحصول على  
 تسلسل توافقي عالي الدقة 

وفُّر قراءات ی
 على الفور 

�مكن مراقبته 
لمدة  وتشغیله

تصل إلى عدة  
أ�ام حسب 

 الحاجة 

تراوح من ی
< 2 Gb   

ة  لخل�ّ 
 ق تدفّ 

Flongle    إلى
220 Gb   

ة  لخل�ّ 
 ق تدفّ 

PromethION 

 لا تحتاج إلى
   وتكال�ف ص�انة

 بدء التشغیل  
   منخفضة نسب�اً 

تكال�ف  
 تشغیل معتدلةال
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، ولا تعني ضمناً تأیید  2-سارس-تقد�م لمحة عامة عن أكثر الأدوات استخداماً في التسلسل الجینومي لفیروس �ورونا تجهیزاتهذه القائمة لمختلف ال بّ   ُ�قصَد(أ) 
 منظمة الصحة العالم�ة لهذه المنتجات. 

 ).8( (ب) �مكن الاطّلاع على تقدیرات مختلفة للتكال�ف في المرجع  

 

 

 

تواصل منظمة الصحة العالم�ة مراق�ة الوضع عن �ثب لمتا�عة أي تغیّرات �مكن أن تؤثّر على هذه الإرشادات المبدئ�ة. وفي حال طرأ 

ثة. و�خلاف ذلك، ت�قى وث�قة الإرشادات المبدئّ�ة سوف تصدر المنظمة إرشادات إضاف�ّ على أي� من العوامل ذات الصلة، تغییر  ة مُحَدَّ

 دّة عام من تار�خ إصدارها. هذه صالحة لم

 

 .SA 3.0 IGO-NC-CC BY  ترخیصال بعض الحقوق محفوظة. ھذا المصنف متاح بمقتضى. 1202 منظمة الصحة العالمیة ©

WHO reference number: WHO/2019-nCoV/genomic_sequencing/2021.1 

 إجراءتوقف ی�مكن أن 
التسلسل �مجرد تحقیق 

 ب�انات �اف�ة 

�مكن تحقیق أطوال  
قراءة ممتدّة للغا�ة  

(تتجاوز الطول الكامل  
-لجینوم فیروس �ورونا

 ) 2-سارس

حال�اً لتحدید الت�این  غیر مناسب
داخل العائل ما لم یتم استخدام  

 ) 52( تسلسل مضاعَف 

�مكن  
استخدام ما  
�صل إلى  

ة  خل�ّ  48
 ق على  تدفّ 

PromethION 

Ion Torrent   سرعة زمن التفر�غ
و�عادة التحمیل �مجرد 

 بدء التسلسل 

صعو�ات مع البول�مرات  
 المتجانسة

  فمكلِّ شراء ال

أقصى أطوال القراءة النموذج�ة  
 bp 400حوالي  

  1- ساعة  2
یوم، حسب 
 داة الرقاقة والأ

30 Mb–50 

Gb   حسب
 داة الأ

 والرقائق 

 تكال�ف  معتدل ال
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