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 المستخلص

يحدث بانتظام في المناطق الاستوائيَّة من  البعوض، بواسطةوطن ينتقل ستمرض فيروسي م الضنك فيروس حمى

تةم اببة ع  ةن ت  ةي وقةد . المملكةة العربيَّةة السةعوةيَّة بما فيها الدول،ن في العديد من مستوط   هذا المرض. العالم

 ااقتصةاةي   و اكبير، سةوا  كةاو وبائي  ةتأثير   نه نتج مما 6142-4991خ ل  السعوةيَّةفي المملكة العربيَّة رض الم

إمراضةيه معةدلا    نهةا نةتجممةا  حمى الضةنك،لة  - لى الأقل -ابب ع  ن ث ثة أنماط مصليَّة تمَّ كما  .اواجتما ي   

فةي  فةي ابنسةاوتوصةيا فيةروس حمةى الضةنك ل وأ ،لم يتم إجرا  ةراسة مكث ةة للك ةا اليئي ةي. وفيا و الية 

هةي العوامةل الرئيسةة NS1 وIgG و IgM  ةاة  مةا تكةوو كةل مةن. السةعوةيَّةالمملكةة العربيَّةة ب جةاااو،منطقةة 

ا ال والانمةاط (RT-PCR) وا تبةر ت ا ةةل سلسةلة البةوليميريئ المتسلسةل ،للك ةا  ةن ال يروسةا  مصةليَّة محةةدة 

ا  ا إو تطةةوير اختبةةارو. هفيةةه  يةةروس فةةي ابنسةةاو الم ةةتب  لل  ايبةةواللك ةةا  ةةن الحمةةو النةةوو  الر ،وسةةريع 

 مسةب  المةرض، نللك ا المبكر  ة ؛وحساسة للغاية ومحدة  وقابلة للتطبيق مناسبة،وبأسعار  بسيطة، هصيت خي

 . وقد تم اختبارها في الدراسة الحاليَّة ،المستقبليَّة ما ستراتيييا  التحكإ فيله تأثير كبير 

وكةةذلك  الأجنةةاسوالأ مةةار  فةةي مختلةةا)مةةن مرضةةى الحمةةى الحةةاة   ، ينةةة ةم 489أجريةةه هةةذد الدراسةةة  لةةى 

تةم . مست ة ى بمنطقةة جةاااو 41 حية  مةمله الدراسةة لأول مةر ، للمست ة ىالمرضةى خة ل ةخةول ( الينسيا 

 طةر باسةتخدام ثة ث  ELISA رهةا بة من جميع  ينا  الةدم التةي تةم جمعهةا لاختباالأمصال المستخلصة  فحص

باسةتخدام ميمو ةة حمةو  موجبة، فحُصهنة ةم  ي 461من  وا تم استخ ص الحمو النوو  الريبو. مختل ة

اسةتخرا  الحمةو النةوو   كمةا تةمَّ . لضةنكا ىباةئةا  حمة باسةتخدام RT-PCR خضةع لتقنيةة النقا ، الي   نوو

ها ت ةن سلسةل وتسلسةلها، والبحة  وتنقيتةه، RT-PCR ال حةص   ةم إييابيَّةة ة ينة 46 يةروس مةن لل وا الريبية

ا حسة  العمةر مةن ال ةبا   IgGالنتائج ل  أظهر  وقد . يينيفي البنك الالت ابه و ن  يَّة،وكليوتيديالن نمط ا متئايةد 

مةن ناحيةة أخةرم نمط ةا مختل  ةا، فارت عةه مةن ال ةبا   IgMو NS1 ظهر  نتييةةأو ،إلى ال  ا  العمريَّة الكبير 

 فةي الاختبةارا  المصةليَّة المختل ةة. ال ةيخوخة  مةارأولم يةتم اكت ةافها فةي  ين،البالغ لدمإلى الكبار، وانخ ضه 

NS1،  I  gMو IgG  (٪ 6411) 62  الةذكور فةي     اليةة  إييابيَّةة  حةالا    ةن الك ةا    تةم التةوالي، لى، 

تم تسييل نسةبة و(. ٪1411) 66 ،(٪ 6816) 61 ،(٪4211) 4 بابناثمقارنة ( ٪ 1811) 25 ،(٪ 1112) 12

, نةوفمبر, سةبتمبر, اغسةط )فةي خمسةة أمةهر  خ ومةنو ،أمةهر 5 فةي الضةنكحمةى  الية من حالا  ابصابة ب

ا  الأساسةةيضةةنك الفيةةروس حمةةى ارتةةبا انت ةةار  ةةدوم وقةةد  .(ةيسةةمبر وينةةاير خةة ل أمةةهر مختل ةةة ارتباط ةةا كبيةةر 

ا  DENV1 كةاو الك ةا  ةنو. رامطةالأبسةقوط  والعةدوم   DENV2  (٪4212) يليةه( ٪5915)أكثةر مةيو  

لةم يةتم اكت ةافهما  DENV4 وDENV3 ولكةن  DENV2 (3.8)و  DENV1 المتئامنة مةع كةل مةنالمختلطة 

( ٪ 1218) 11و ينةا  إييابيَّةة  RT-PCR 79 ((64.2  DENV ك ةاتةم . فةي جميةع  ينةا  الةدم الميمعةة

٪ 99و٪ 95وكانةه  RT-PCR بواسةطة  DENV2و DENV1 تم الك ةا  ةن . ينة 461ميموع سلبيَّة من 

ا  RT-PCR كةاو. بتطورهةا صالت ةابه الخةا تعيةين وتةمَّ  Gen-Bank م ةابهة للتسلسةل فةي لةى التةوالي   محةدة 

هةو  امةل متغيةر  وقةد خلصةه الدراسةة الحاليَّةة إلةى أو العمةر .NS1  مقارنة ( ٪9214)والحساسيَّة ( 9218٪)



متئامنةة مةع  ةد  أنمةاط اكت اف  ةدوم مختلطةة وتم . ال يروسيَّة من النما الثاني لحمى الضنكحاسم في العدوم 

 .جاااومنطقة لأول مر  في رصد   حي  DENV2و DENV1 فيروس الضنك مصليَّة من
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ABSTRACT 

Dengue virus (DENV) infection is an endemic mosquito borne viral disease, 

regularly occurs in tropical regions of the world. DENV was endemic in many 

countries included Kingdom of Saudi Arabia (KSA). In KSA, the disease outbreaks 

have been reported in different time during 1994-2016 with significant impact which 

associated with epidemics, great economic and social impacts. At least three DENV 

serotypes have been reported in the KSA with high morbidity and high mortality 

rates. However, molecular detection and characterization of dengue virus among 

human in Jazan Area, KSA, have not been extensively studied. The development of 

simple, affordable, highly sensitive and specific and applicable diagnostic test is 

needed. RT-PCR based detection at field level, having significant impact on the future 

control strategies has been tested in the current study. The present study was 

conducted 189 blood samples collected from febrile patients of different age, sex and 

nationality during their admission into hospitals (13 hospitals at Jazan area). Sera 

from the all blood samples collected were subjected to ELISA assay, using three 

different commercial kits. RNA was extracted from blood samples using High Pure 

Viral Nucleic Acid Kit, subjected to one step RT- PCR molecular analysis using 

dengue consensus serotype-specific primers. Dengue virus RNA from RT-PCR 

positive samples was extracted, purified and their nucleotide sequences were aligned 

with NCBI data base. The linear results of IgG IELISA showed increasing pattern by 

age from young to elder age groups and the results of Nonstructural protein 1 (NS1) 

and Immunoglobulin M (IgM) on the other hand showed different pattern, which were 

increased from young to young adult, decreased to worth the adult and not detected by 

in the elder age group. In different serologic test NS1, IgM and IgG respectively, high 

positive cases were detected in male 25 (21.4%), 35 (30.5%), 57 (48.3%) compare to 

female 1 (15.3), 20 (28.2%), 22 (31.0%). High dengue incidence was detected in 5 

months and low in 5 months (August, September. November, December and January). 

The prevalence of the dengue primary course infection during different months was 

significantly correlated to the rain fall. DENV1 was more commonly detected 

(79.7%) followed by DENV2 (16.5%) and concurrent mixed infection with both 

DENV1 and DENV2 (3.8%) but DENV3 and DENV4 were not detected in all 



collected blood samples. RT-PCR analysis has resulted 79 (64.2%) DENV positive 

samples and 44 (35.8%) negative out of 123 tested samples. DENV1 and DENV2 

were detected by RT-PCR and were 97% and 99% respectively based on sequence 

similarity in Gen-Bank and their phylogenetic similarity, phylogenic trees were 

generated. RT-PCR was specific (96.8%) and the sensitive (95.1%) compared to NS1. 

We concluded, age is a crucial variable factor in secondary DENV infectivity and in 

case fatality. Concurrent mixed infection with multiple DENV serotypes (DENV1, 

DENV2) were detected for the first time in Jazan area.  
 

 


