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فعال شدن عفونت  يافته  افزايشدر بروزحاد  GVHD (Graft Versus Host Disease)نقش  :زمينه و هدف

HCMV (Human CytoMegaloVirus)  و كم هزينه  سريعاين مطالعه، روش ساده، در .استنشان داده شده 
PCRي  نيمهژنومي  گيري بار  در اندازهكمHCMVهاي لكوسيت   در سلول)PBL( پلاسماي بيماران  نمونه و 

 .گرديده استبررسي  بيماران GVHD بر اساس درجه "هاي بنيادي خون ساز  سلول"گيرنده پيوند 
 نمونه 201 و )PBL( نمونه لكوسيت خون محيطي 201روس در  سايتومگالوويDNAوجود  :روش بررسي

.  مورد بررسي قرار گرفت)HCT( "ون ساز خهاي  سلول" گيرنده  بيمار26پلاسما جمع آوري شده از 
و همچنين  "پلاسميد كلون شده"از ليتر  در ميكرو  ملكول106 تا PCR 10باندهاي بدست آمده از 

منحني  گرديد و با نتايج مربوط به پلاسميدتعيين دانسيته   Lab Works با نرم افزار ،هاي باليني نمونه
  . شدمقايسه نتايج آزمون آنتي ژنمياي هر بيمار نيز با .ه ورسم گرديد استاندارد

. ري شدگي اندازه 3/1×104تا  100از كمتر از  سما، و پلاPBLهاي  دامنه بار ويروسي در نمونه :ها يافته
  بيشترين ميزان بار ويروسي كهادنددرا بروز  دوره مثبت شدن آنتي ژنميا 14 ،%)26( بيمار هفت همچنين

ارتباط معناداري بين ميزان بار . مشاهده شد حاد GVHDدر بيماران مبتلا به ) آنتي ژنميا و ژنوم ويروسي(
 ه آناليز  بوسيل.شناسايي شد )>0001/0P و:r 91/0( ژنميا   آنتيو، )>005/0P( و پلاسما PBLدر  ويروسي

Receiver Operating Characteristic (ROC)گرم  ميكرو در هر  نسخه ويروسي2200  تعدادDNA در 
گان سيكلوير تعيين درمان با  شروع  جهت)Threshold value(ارزش آستانه  به عنوان PBLهاي  نمونه
  .گرديد
 و بروز بيماري HCMVن عفونت كننده فعال شد  به عنوان عامل مساعدGVHD grade II-IV :گيري نتيجه

 براي اثبات كمي PCRتري چون  هاي حساس باشد به همين دليل استفاده از تست ناشي از آن مطرح مي
  .ميشودگردد توصيه   ميHCMVعفونت فعال كه منجر به بيماري 

  
ميزبـان،  هاي خون ساز، سايتومگالوويروس، آنتي ژنميـا، بيمـاري پيونـد عليـه                پيوند سلول  :كلمات كليدي 

PCR يكم.  
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    اميد پژند و همكاران  

 

 
   1385 ، بهمن11 ، شماره 64مجله دانشكده پزشكي، دانشگاه علوم پزشكي تهران، دوره 

 
ترين و  شايع (HCMV) انساني سايتومگال ويروس  با  عفونت 

هاي   سلولپيوند"خطرناكترين عفونت فرصت طلب در گيرندگان 
شديدي مثل هاي  باشد كه سبب بيماري  مي"بنيادي خون ساز

ت مغز استخوان  فعالياي و سركوب  روده-پنوموني، اختلالات معدي
 ريسك فاكتورهاي متعددي در افزايش فعال شدن عفونت 1.دگرد مي

HCMVتوان  شي از اين ويروس وجود دارد كه مي و بروز بيماري نا
 اشاره )Acute GVHD( "بيماري پيوند بر عليه ميزبان"حاد   فرم به

تواند سبب   مي)grade II-IV( حاد ملايم تا شديد GVHD. نمود
، به همين گردد به سمت بيماري HCMVع عفونت نهفته پيشرفت سري
تواند يك فاكتور كليدي  موقع افزايش بار ويروسي مي يي بهدليل شناسا

 2و3. و جلوگيري از بيماري ناشي از آن باشدHCMVدر كنترل عفونت 
گيري بار ويروسي در خون وجود  هاي متعددي به منظور اندازه روش

 آزمون .ژنميا اشاره كرد  به آزمون آنتيتوان  ميدارد كه از آن جمله
 مورد استفاده HCMVژنميا در بيشتر مراكز پيوند براي تشخيص  آنتي

ن آزمون مزايايي چون تخمين بار ويروسي و معايبي اي. گيرد قرار مي
از قبيل طولاني و پرهزينه بودن و همچنين عدم حساسيت كافي در 

 بيماران مبتلا به  در بيماران در معرض خطر چونHCMVتشخيص 
GVHDيتست  .باشد  را دارا  حادكم PCRهاي با  اگرچه قابليت 

تواند راهنماي مناسبي  تعيين بار ژنومي ويروس دارد و ميارزشي در 
در شروع درمان باشد، ولي بسيار پرهزينه بوده و فقط در مراكز 

ك تست تشخيصي به همين دليل نياز به ي. ر استمحدودي انجام پذي
گيري بار ويروسي   در اندازههزينه و كمآمد و در عين حال دقيق كار
هدف ا 4و5.سيكلوير وجود دارد منظور راهنمايي شروع درمان گان هب

  دركمي  نيمهPCRاين مطالعه ارزيابي روش ساده و كم هزينه 
 و )PBL( هاي لكوسيت  در سلولHCMVژنومي  گيري بار اندازه

 و "هاي بنيادي خون ساز  سلول"د پلاسماي بيماران گيرنده پيون
 ،بيماران GVHDژنميا برحسب درجه  مقايسه نتايج آنها با آزمون آنتي

نصاب در ميزان بار ژنومي   يك حددر اين مطالعه، همچنين .باشد مي
HCMV درمان  ژنميا جهت شروع  از نتايج آنتيگيري بهره با 
 .يين گرديده است پيوند مغز استخوان نيز تعبيماران  رد  HCMVعفونت

ــاران    ــامل  بيم ــه ش ــن مطالع ــار 31اي  بيم
 بودنـد كـه در فاصـله        "پيوند مغز اسـتخوان آلوژنيـك     "كننده   دريافت

 بـه مركـز خـون و انكولـوژي          1384  تا بهمن  1384  خردادزماني بين   
ار بـه    بيم ـ  بيمار، پنج  31از بين اين     .جعه كردند بيمارستان شريعتي مرا  

هاي اول پس از پيوند از مطالعه حذف شدند و در            هفتهعلت فوت در    
 روز پـس از پيونـد مـورد پـايش قـرار             100 بيمار در طول     26نهايت  
 تمـامي گيرنـدگان و    اطلاعات سرولوژي لازم به ذكر است كه    . گرفتند

آوري    جمـع  HCMV نـسبت بـه      عـه اهدا كننـدگان پيونـد در ايـن مطال        
،  نمونـه  402 در    ويـروس سـايتومگال    DNA  وجـود  همچنـين . گرديد
 نمونـه   201 و   )PBLs(  لكوسـيتهاي خـون محيطـي       نمونـه  201شامل  

ليتر   پنج ميلي  . مورد بررسي قرار گرفت     بيماران پلاسماي گرفته شده از   
آوري    جمـع  )ماده ضد انعقاد   (EDTAهاي حاوي    در لوله بيمار  خون  از  

گيـري   پس از نمونه  عرض شش ساعت       و لكوسيتها در    پلاسما .گرديد
 . ذخيره گرديدنـد -ºC20 در  PCRجدا شدند و تا زمان بررسي با آزمون         

 ـlµ200وسيت و مقدار  لك2×106تا  105داد تع وسـيله روش   ه پلاسما ب
  سـپس  قـرار گرفـت و  DNA  مورد استخراج)Nonidet P40( نونيدت

 .ي شدساز الكل خالص كلروفرم ايزوآميل -وسيله روش فنل هب

ــنش  ــم  PCRواك ــي در حج ــه lµ50 كيف ــد ك ــيم گردي ــامل تنظ          ش
)pH:9 (mM Tris HCl75، mM MgCl25/1، mM KCl50،           

mM (NH4)2SO420 ،μM50دئوكسي نوكلئوتيدها، يك از  از هر U2 از 
. از هر يـك از پرايمرهـا بـود    pM20 و Taq DNA polymeraseآنزيم 

هاي باليني بـه      نمونه  از  استخراج شده  يDNAگرم    يك ميكرو همچنين  
ــدPCRهــر واكــنش  -NCBI: NC مشخــصات پرايمــر.  اضــافه گردي

  :صورت زير بوده است  مورد استفاده به)(001347
 5´-CGG TGG AGA TAC TGC TGA GGT C-3´: Forward  

 5´- CAA GGT GCT GCG TGA TAT GAA G-3´:Reverse   
: وده استصورت زير ب هاي حرارتي مورد استفاده به مشخصات چرخه
      : سيكل شامل40دقيقه و سپس  مدت سه ه بºC 94انكوباسيون در 

ºC 94 )30ثانيه ( ،ºC 55) 30ثانيه ( ،ºC 72) 30و در نهايت )  ثانيهºC 72 
         شامل يك كنترل مثبتPCRهر واكنش  . دقيقهمدت سه هب
)DNA HCMV( و يك كنترل منفي )به منظور تاييد .بود) آب مقطر 

هاي مورد  معرفهاي استخراج شده و همچنين  DNAم بودن سال
هاي ميزبان با  گلوبين سلول  از ژن بتاbp 110، قطعه PCRاستفاده در 

براي  . مورد تكثير قرار گرفتPco4 و Pco3استفاده از پرايمرهاي 
 كه با PTZ57R و تهيه منحني استاندارد از پلاسميد كمي PCRانجام 
 اين . كلون شده بود استفاده شدgB HCMV از ژن bp 257قطعه 

مقدمه

  بررسيروش
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كتر د( ،شناسي بيمارستان نمازي شيراز وسپلاسميد از بخش وير
 10 تعداد PCRهاي حاصل از دانسيته باند.  تهيه گرديد)يائيانمازيار ض

 هاي باليني ولكول از اين پلاسميد و همچنين نمونه م106لكول تا وم
 سپس .گرديد  تعيينLab Works (version 3.0.02) وسيله نرم افزار هب

منحني استاندارد رسم هاي مربوط به پلاسميد، يك  با استفاده از داده
ن فرمول تعداد نسخه  به كمك اي.دست آمد هگرديد و فرمول آن نيز ب

 و (y=5944.2Ln(x)-31407 :هاي باليني محاسبه گرديد ويروسي نمونه
0.95=r2 (.  

يمارستان دي انجام شد و نتايج  توسط آزمايشگاه بآزمون آنتي ژنميا
اسايي  شن. مورد استفاده قرار گرفتPCRآن جهت مقايسه با نتايج 

 و HCMV، دال بر عفونت فعال حتي يك سلول رنگ آميزي شده
ير در بيماران مورد مطالعه علاوه ملاك شروع درمان گان سيكلو هب

ه  مورد بررسي بودPMNs 104×5 سلول مثبت يا بيشتر در وجود پنج
 Pearsonمحاسبات آماري با استفاده از تعيين ضريب همبستگي  .است

. گرفته شد دار در نظر آماري معني از لحاظ >05/0p انجام شد و
ي براي  كمPCRدر نتايج  منظور تعيين يك ارزش آستانه همچنين به

  . استفاده گرديدROCشروع درمان گان سيكلوير از منحني 

 
  

داراي %) 27(  بيماراز هفت%) 7(ژن مثبت   نمونه آنتي14تعداد 
 .آوري گرديد ي مثبت در طول زمان پايش جمعژنميا آنتيآزمون 

)  نمونه151% (75و هاي پلاسما   از نمونه) نمونه147% (73همچنين 
 بيماران تمامي. كيفي مثبت بودند PCR داراي آزمون PBLهاي  از نمونه

  با توجه به . بودندHCMV ضد IgGبادي  داراي آنتيمورد مطالعه 
ضح بوده و لكول پلاسميد واو م100 تعداد  PCRاينكه باند حاصل از 

 "سازي حدآشكار"تعيين دانسيته گرديد، لذا در اين مطالعه 
)Detection Limit( نسخه ژنومي از ويروس در نظر 100 برابر با 

 و پلاسماي PBLهاي  ونه در نمHCMV DNAميانگين بار  .گرفته شد
سي گرفته شده از بيماران در طول زمان پايش با يكديگر مورد برر

 داري بين نتايج آنها شناسايي شد آماري قرار گرفت و ارتباط معني
)05/0, P<83/0correlation coefficient :() همچنين  ).1 شمارهنمودار

 PBL هاي  نمونهاز PCR ژنميا و آزمون داري بين نتايج آنتي معنيارتباط 
در اين  ).2شماره نمودار( )>0001/0P و = 825/0r(دست آمد  هب

 PCRژنميا و پلاسما  داري بين نتايج آزمون آنتي ط معنيمطالعه ارتبا

، به همين دليل ما در اين )=933/0p  و2r=006/0(شناسايي نشد 
ار  را مورد بررسي قرPBLهاي  ي مربوط به نمونه كمPCR مطالعه نتايج

ژن مثبت در آزمون   سلول آنتياز آنجائيكه وجود پنج .دهيم مي
 HCMV براي بيماري " آستانه پيشگويي كننده"ژنميا به عنوان يك آنتي

در بيماران سركوب  HCMVانتخاب شده و معيار شروع درمان ضد 
 HCMV مشابه براي "ارزش آستانه" يك ، لذا تعيينباشد ني ميايم

DNAترين آستانه از تعداد نسخه  مناسبمنظور تعيين  به .باشد  مهم مي
 با استفاده از نتايج ROC براي شروع درمان، از منحني HCMVژنومي 
بالاترين . ژنميا به عنوان يك ملاك درماني استفاده گرديد آنتيآزمون 

 نسخه ويروسي مشاهده 2200حساسيت و ويژگي در تعداد ژنوم 
عنوان   بهHCMV كپي از ژنوم 2200گرديد، لذا در اين مطالعه تعداد 

، باشد ژن مثبت مي برابر با پنج سلول آنتييك معيار مناسب كه 
عنوان يك   بهGVHD grade ІІ-ІVكه بروز ازآنجائي .انتخاب گرديد

 مطرح HCMV براي فعال شدن عفونت "فاكتور مساعدكننده"
تور فاك عنوان يك ريسك  را بهGVHD در اين مطالعه اثر بروز باشد، مي

 در اين مطالعه بيماران بر . بررسي گرديدHCMVبر روي عود عفونت 
 به دو گروه GVHD بيماري "عدم وجود" يا "وجود"اساس 
  را دارا بودندGVHD grade 0-І، بيماراني كه 1گروه: بندي شدند تقسيم

 بيمار داراي 16 وgrade І بيمار مبتلا به هفت بيمار كه شامل 23(
 را نشان GVHD grade ІІ-ІV بيماراني كه ،2گروه و  )grade 0علائم 
بندي بروز  قابل توجه در اين تقسيمنكته مهم و  ).بيمارسه (دادند 

هاي بيشتر عود عفونت   و دوره"تعداد سلول آنتي ژن مثبت"بيشترين 
HCMV در بيماران داراي علائم GVHD grade ІІ-ІVبوده است  

 كه در طول زمان 23 و 15، 9ان عنوان مثال بيمار به). 1 شمارهجدول(
هاي بيشتري از  را بروز دادند، دوره GVHD grade ІІ-ІVپايش، علائم 

ژنميا را در   و در نتيجه مثبت شدن آنتيHCMVفعال شدن عفونت 
 HCMVمنحني تغييرات بار ژنومي  .يسه با ساير بيماران نشان دادندمقا

 )17بيمار GVHD grade І ( ژنميا در دو بيمار داراي علائم و نتايج آنتي
 نمودار( عنوان نمونه نشان داده شده است  به)23بيمار (grade ІІ و

 را در روز HCMV كه بيماري هپاتيت 23 همچنين بيمار ).3شماره
اين بيمار در هفته .  بودgrade ІІ كبدي GVHD، مبتلا به نشان داد+ 71

ترين د، بالابو HCMVدوم پس از پيوند كه نخستين فعال شدن عفونت 
 ويروسي را در مقايسه با ساير بيماران نشان DNAژنميا و بار  تيتر آنتي

 .)DNA گرم ميكرو / نسخه ويروسي9 ×104 سلول مثبت و 35( داد

 هايافته
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       هفته دهم  درHCMVهمچنين در هنگام بروز بيماري هپاتيت 
ژن   و تعداد سلول آنتيPBLs در HCMV  تيتر ژنوميپس از پيوند،

 سلول 30 و DNAگرم   ميكرو/ كپي3/1 ×104  به ترتيب بهمثبت
  .رسيد

  
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  

  HCMVژنميا و تعداد نسخه ژنومي   نتايج آزمون آنتيمقايسه: 2-نمودار     و PBLsهاي   در نمونهHCMVمقايسه ميانگين تعداد كپي ژنوم : 1-نمودار
  )>001/0p و = 825/0r(  . در بيماران مورد مطالعهPBLهاي   در نمونه    .از پيوند  پس  هاي هژنمياي مثبت بر طبق هفت آزمون آنتيبا  لاسماي بيمارانپ

   نسخه ويروسي براي شروع درمان2200حد نصاب = چين نقطه       نسخه ويروسي براي شروع درمان2200حد نصاب = چين نقطه

 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
دهنده  چين نشان خط نقطه. GVHDژن مثبت برحسب درجه  هاي آنتي  و تعداد سلولPBLsهاي   در نمونهHCMVهاي ژنومي  منحني بررسي تطابق تعداد نسخه: 3-نمودار

  ).باشد فلش نشان دهنده روز شروع درمان با گان سيكلوير مي(باشد  مي)  كپي ژنومي2200(حد نصاب تعيين شده 
  

  
  BMTژنميا در بيماران ي مثبت شدن آنتيها  و بار ژنومي ويروس و تعداد دورهGVHD ارتباط بين درجات -1جدول

  ژنميا هاي مثبت شدن آنتي حداكثر دوره
   روز100در طول 

  ميانگين تعداد نسخه ژنومي

  )دامنه( DNAميكروگرم / ويروس
  سلول ميانگين تعداد

  )دامنه(ژن مثبت آنتي
  )(GVHD Gradeبيماري 

2 )7123 -0 (817  )25 -0( 9  0-І 

4 )13436-1040( 5288 )35 -10(15 Π-ІV 

Comparison between Mean of HCMV DNA Load in PBL & Plasma 
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 در تمامي HCMVشناسايي وضعيت سرولوژي مثبت براي 
دهنده خطر بالاي  اهداكنندگان پيوند در اين مطالعه نشانگيرندگان و 

همچنين مشاهده مثبت . باشد مي HCMVفعال شدن عفونت نهفته 
يماران اين  و پلاسماي گرفته شده از بPBLهاي   از نمونه%74 بودن

يائيان و مشاهدات قبلي كه توسط دكتر ض  باPCRوسيله  همطالعه ب
 6.همخواني دارد) مثبت% 71( همكاران ايشان گزارش شده است

اند گوياي تو ژنميا مي  در آزمون آنتيPBLهاي  از نمونه% 7مثبت شدن 
 مورد استفاده در كنترل عفونت هاي پيشگيرانه اين نكته باشد كه رويه

HCMVنتايج ما . طالعه ما موفقيت آميز بوده است در بيماران مورد م
 PCRدهد كه شناسايي ژنوم ويروس با  نشان مي محققين مانند ساير

ژنميا در تشخيص   آزمون آنتي درpp65ژن  تر از شناسايي آنتي حساس
HCMVبالاتر بودن خطر فعال شدن عفونت  .باشد  ميHCMV و بروز 

) 2گروه (GVHD grade ІІ-ІV بيماران مبتلا به در بيماري ناشي از آن
زيرا   در اين مطالعه نشان داده شده)1گروه( grade 0-Іدر مقايسه با 

، بيشترين ميانگين HCMVهاي فعال شدن عفونت  بالاترين ميزان دوره
ژن مثبت در بيماران  يميزان بار ويروسي و بالاترين ميزان سلول آنت

 HCMVبالاتر بودن ميزان شناسايي .  مشاهده گرديده است2گروه 

DNAهاي  نمونه  درPBL بيماران مبتلا به grade ІІ-ІVر مقايسه با  د
 و همكاران نيز نشان Maeda توسط grade 0-I بيماران داراي علائم

ان مشاهده تجويز بيش از يك دوره از درمان گ 7.داده شده است
 2يماران گروه در بHCMVشدن عفونت    فعالسركوب   سيكلوير براي

)grade ІІ-ІV(بيماران در هنده پرخطر بودن اين دسته ازد  نشان 
علاوه كيفيت پاسخ  ه ب).1 شمارهجدول( باشد مقايسه با سايرين مي

 متفاوت اولسيكلوير نيز در اين گروه از بيماران با گروه  درمان گان به
 در سومين وعده فعال شدن HCMVهمچنين بروز هپاتيت  بوده است

دليل ايجاد نقص در  توان به  را مي23 عفونت ويروسي در بيمار ينا
داروهاي  از حاد و يا استفاده GVHDپاسخ ايمني حاصل شده از بروز 

منظور كنترل  هكه ب) كورتيكوستروئيدها(ايمني  كننده سيستم سركوب
گيرند و افزايش احتمال بروز   مورد استفاده قرار ميGVHDبيماري 
سيكلوير مرتبط  هاي مصرف گان راه با افزايش دوره همHCMVبيماري 
هاي   در نمونهPCRدار بين نتايج   عدم شناسايي ارتباط معني .دانست

 توسط مطالعات ديگر محققين نيز نشان داده ژنميا پلاسما با نتايج آنتي

هاي   دليل تكثير ويروس سلولشايداين عدم ارتباط  8و9.شده است
 ولي نمايد  ابتدا لكوسيتها را آلوده ميHCMV .باشد در خون دار هسته

 لذاشود  طور معمول در پلاسما يافت مي مقادير اندكي از ويروس به
تغييرات قابل توجهي در ميزان بار ويروسي در پلاسما ديده نشده 

 در اين DNA گرم ميكرو / نسخه ويروسي2200تعيين تعداد  .است
 نصابي كه برابر وان حدعن به% 95و ويژگي % 100 با حساسيت مطالعه
باشد، نشانگر توانايي تست در تعيين  ژن مثبت مي  سلول آنتيبا پنج

 و Kalpoe در مطالعه .باشد سيكلوير مي شروع گانشروع و يا عدم 
   در بارcut offمنظور تعيين  ه بReal Time PCRوسيله  ه بهمكاران
ان گيرنده هاي خون تام و پلاسماي بيمار مونه بر روي نHCMVژنومي 

از  ليتر ميلي/ نسخه ويروسي104 تعداد ،"ساز هاي بنيادي خون سلول"
 شايد علت اين 9.نصاب تعيين گرديده است عنوان حد  خون تام به
 نسخه ژنومي 2200ميزان تعيين شده در آن مطالعه با  تفاوت در

طول قطعه مورد تكثير (PCR مطالعه ما به خصوصيات  دست آمده در هب
        مورد استفاده بستگي داشته باشد) PCRانجام تست و شرايط 

)bp 126 در مقابل bp 256 اهميت  .) سيكل40 سيكل در مقابل 50 و
 در DNAگرم  ميكرو / نسخه ويروسي2200نصاب  كاربردي حد

شود كه بيماران  اين مطالعه هنگامي بيشتر مشخص مي PBLهاي  نمونه
ژنميا، بار  ت در آزمون آنتيژن مثب نتي سلول آ بيش از پنجداراي

كننده  تواند تاييد اين امر مي. اند  داشتهcut offويروسي بالاتر از اين 
از اين  در خاتمه .شده در اين مطالعه باشد نصاب مشخص دقت حد

احي  نيمه كمي طرPCRشود كه آزمون  گيري مي  چنين نتيجهمطالعه
محدود است و يا كه هزينه و وسائل  شده در اين مطالعه در مواردي

. ژنميا را داراست  ميسر نيست قابليت جايگزيني آنتيشرايط تهيه كيت
، اين تست قابليت بهتري در كنترل عفونت و جلوگيري از چه بسا

بندي بيماران اين  با توجه به تقسيم.  داشته باشدHCMVبروز بيماري 
ز از پرهيمنظور  ايم كه به ، نتيجه گرفتهGVHDمطالعه بر اساس درجه 

سيكلوير در بيماراني كه در معرض خطر  درمان بيش از حد با گان
تواند بعد  ، درمان مي)grade 0-Iبيماران (  نيستندHCMVبروز بيماري 

 سلول مثبت و يا بعد از دو ژنميا به بيش از پنج از رسيدن تيتر آنتي
 ولي .آغاز گردد µg DNA/ نسخه ويروسي 2200تيتر ژنومي بالاتر از 

 HCMVاند درمان ضد   را نشان دادهgrade ІІ-ІV يماراني كه علائمدر ب
 نسخه ژنومي و يا هر 2200بايستي پس از يك تيتر ويروسي بالاتر از 

 . در آزمون آنتي ژنميا شروع گردد"آنتي ژن مثبت"تعدادي از سلول 

بحث
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Background: Human Cytomegalovirus (HCMV) infections are a significant 
challenge in patients with Hematopoietic Cell Transplant (HCT). Acute 
Graft vs. Host (GVHD) is recognized as a predisposing factor for increased 
incidence of HCMV reactivation. Availability of rapid and accurate tests for 
HCMV detection in HCT recipients is of foremost importance in developing 
countries, such as Iran. 
Methods: A total of 201 peripheral blood leukocyte (PBL) and plasma 
specimens from 26 allogeneic HCT recipients were examined for HCMV 
DNA by polymerase chain reaction (PCR) assay. Densitometric analysis of 
257bp PCR products from clinical samples and 101-106 "cloned plasmid" 
per µg DNA containing a HCMV specific fragment were analyzed using 
LabWorks software (v3.0.02). Optical density of amplicons was plotted, and 
calculated HCMV viral loads were compared with the patients' antigenemia 
results. 
Results: HCMV viral loads ranged between <102 to 1.35×102 copies per µg 
DNA among 7 HCT patients. In addition, 14 episodes of positive 
antigenemia assay in 7 patients in which peak HCMV load were compared 
with GVHD grade II-IV patients.  Significant correlation was also detected 
between HCMV DNA load in PBL and plasma samples, as well as HCMV 
DNA load in PBL samples and antigenemia results. Receiver–Operating 
Characteristic analysis determined that 2,200 HCMV copies in PBL samples 
as the threshold value for initiation of Ganciclovir therapy. 
Conclusion: This report shows that rapid and sensitive assays, like 
quantitative PCR, are extremely valuable for detection of active HCMV 
infection, and life-threatening HCMV disease in HCT recipients during the 
post transplant period. Furthermore, high HCMV DNA load among GVHD 
grade II-IV patients confirms the high risk of HCMV reactivation among 
these HCT recipients. Tests such as quantitative PCR also helps physicians 
initiate timely preemptive therapy and for a shorter period, which may lead 
to better clinical outcome in HCMV-infected transplant patients. 
 

Keywords: Hematopoietic cell transplantation, HCMV, Antigenemia, 
GVHD, Quantitative PCR. 
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