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 المستخلص

بشرر ل م ررت   الشرر ا اسط ررت طقف .  ا  الع ب ة لدطل الإبل  في م ررتو  هو في طس  ال ي طس التاجي-متلازمة الشرر ا اسط ررت التة  رر ة
إلى حد  ةال ي طس في هذه الحيوانات غي  مع طف ئ ةلر  طبا الإف .  ة، الدطلت ررررررتومل ال  عرة الع ب ة ال ررررررعولفة  ررررررةو.ا      الإبل م  

تم ج ع   الإبل ال حع ةم    ررررررررررتوملا طن ي ات اتم مقامنة معدل انتشررررررررررام في طس اومطنا في الإبل اسف .  ة ال  ،في هذه الدما ررررررررررةكبي   
( 829ال ررررررولا   مدل    م  2018ط 2016بي  مامي  طقفضررررررا ميةات م ررررررع ة ال  ررررررتوملا طال حع ةالإبل م ررررررحة م  قن   1،399

قبل  الإ ررررررلامي ميةاء جدا(  تم قخذ ميةات م  الإبل ال  ررررررتوملا معى ال رررررر   القالمة في 242( طجدا  امدل   328مدل   طجيبوتي  
تم اختبام ال  ررررررحات بوا رررررر ة البع  ا  بتقة ة ا ليزاطتم تأكيد الةتائج  م    .ق تحييد اسج رررررراا ال ضررررررالا تم اختبام اسم ررررررال الت  .غ 

  ٪ 17.2٪ طاا  معدل اكتشررا  الح ا الةوطا ال .بي  92.7ا نتشررام ال  ررعي الرعي  ت ن رربةاانبشرر ل ماا    الجزئ ة بي  رري ام
معى م س الرش  م  الح ا الةوطا ( %87.6مقابل  %93.8ال حع ة بة بة   الإبلال  توملا قمعى م   الإبلفي ا نتشام ال  عي 

 طاا  معدل اكتشا  الح ا الةوطا ال .بي ا نتشام ال  عي مع تقدا الع  في ز.الا طاانت هةاك (  %35.5مقابل  %13.3  ال .بي
طاا  الرشررررر  م  الح ا الةوطا ال .بي قمعى اسكب  م  ا  ال ي ط ررررري ضبعغ  رررررع ي  في الإبل في م   ققل م  مامي  مقامنة بالإبل 

( طلر  في اسم رررررررررررال اانت مت انعة بي  الجة ررررررررررري   تم الع وم معى ميةات إفجاب ة %12.6مقابل  %24.2  في الذاوم مقابل الإناث
اررا   ذلرر ،اسهم م    زال مع تقرردا الع   طاررا  فعت ررد معى الجةس، %87 .بي طال  ررررررررررررررعي بررأك   م  متزامةررة بي  الح ا الةوطا ال

تم ا ررتخلاا الح ا الةوطا ال .بي م  ميةات   تحييد اسج رراا ال ضررالاقوا  انخ اض الح ا الةوطا ال .بي ض تبت بشرر ل إفجابي مع
تم تضرررخ   ا لتوليد الب انات الجيةوم ة قبل ب(  4ق،  رررباف ، طقطم   1الج از التة  ررري طنلانة مةا ق جية ة م  في طس اومطنا  قطم  

تم  في طس اومطنا طتم محاذات ا مع  ررررررررررررررلا ت في طس اومطنا ال تاحة في بة  الجيةات  طبعد نقاط توق  إمالا الت ايب ال ع طفة في
قميد بافت اض ن وذج ا ررررتبدال الة  ولوتيدات   1.10.4با ررررتخداا ب  ررررت  تم إج اء إمالا بةاءا ق     ت(   با ررررتخداا إج اء ال حاذاا 

طمبت . ، ا ررتةد تحعيل الشررب ة ا جت اع ة معى اخت ام متغي  البحع العشرروائي في باضز    بةاء ال واقع الجغ اف ة في ج  ع العقد الشررج .ة
 طس بي  البعدا  بعد إنشاء الة ب الومان ة في ال  افة بي  ال لا ت الومان ة طالجغ اف ة التي تم إج اؤها لتحدضد مدى م اه ة انتقال ال ي

اعيد  ررررررررري   رررررررررلا ت في طس اومطنا اسف .  ة في الإبل  ال  رررررررررتوملا تةت ي إلىالإبل ج  ع ال ي ط رررررررررات م   التوز.ع الجغ افي الحالي 
ال رررررلالة  تةت ي إلى ال حع ةالإبل ج  ع ال ي ط رررررات م  ال  رررررتوملا الى ال رررررعولفة لم تلاحا في الإبل ال حع ة ال وجولا في ال رررررعولفة  

لط   لع ررررلالة ال ت اكبة الجدضدا  تشرررري  تقدض ات ام ارررر   الى ا ررررت  ا  م ررررتدفم 2014ال  تشرررر ة سطل م ا في ماا  ال ت اكبة ال  تشرررر ة
لط  إلخال ضو ررت تحعيل الدضةام ات ال رر ان ة قنك ف    لع ي ط ررات الع ب ة الح اا معى ا  ررت  ا   الخال في ط ررات جدضدا م  اف .  ا 

في طس  فشررررري  امت ال معدل اكتشرررررا ت    في الإبل ال حع ة في ال رررررعولفة   م  رررررلا ت في طس اومطنا اسف .  ة ل   رررررلا ت إ ررررراف ة
ضةبغي ق  ت از الدما رررات الإ ررراف ة   الإم رررال ط رررغت ا خت ام   ةع ب ة إلى ا ختلافات في لضةام م  شررربك الجز. ا الالإبل في كومطنا 

ال  ررتوملا طال حع ة  تؤاد ب اناتةا انتشررام في طس اومطنا معى ن اا طا ررع في الإبل  تغيي ات ال حت عة في الضرر اطا طا نتقال ةمعى ف م ال
في ال  عرة الع ب ة ال رعولفة طت رعت الضروء معى الحاجة إلى ال  ا بة الةشر ة ال  رت  ا طاج اءات الوقافة  هةاك ما ضب م إج اء مز.د م  

 ل ا  امتباط الح افة في الج ال لت و.  لقاح مةا بالدما ات ل  م 
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Abstract 

The Middle East Respiratory Syndrome-Coronavirus (MERS-CoV) is an endemic virus in 

Middle Eastern and African dromedaries. Annually, Saudi Arabia imports thousands of camels 

from the Horn of Africa, yet the epidemiology of the virus in these animals is largely unknown. 

Here, MERS-CoV prevalence was compared in imported African camels and their local 

counterparts. A total of 1399 paired sera and nasal swabs were collected between 2016 and 

2018 from camels from Sudan (n=829), Djibouti (n=328) and Jeddah (n=242). Imported 

animals were sampled on incoming ships at Jeddah Islamic seaport before unloading. Samples 

were screened for neutralizing antibodies (nAbs), confirmed by enzyme linked immunosorbent 

assay (ELISA) and MERS-CoV viral RNA by RT-PCR. The overall seroprevalence was 92.7% 

and RNA detection rate was 17.2%. Imported camels had higher seroprevalence compared to 

resident herds (93.8% vs 87.6%, p <0.01) in contrast to RNA detection (13.3% vs 35.5%, p 

<0.0001). Seroprevalence significantly increased with age (p<0.0001) and viral RNA detection 

rate was ~2-folds in camels <2-year-old compared to older camels. RNA detection was higher 

in males verses females (24.3% vs 12.6%, p<0.0001) but seroprevalence was similar. 

Concurrent positivity for viral RNA and nAbs was found in >87% of the RNA positive animals, 

increased with age and was sex dependent. Importantly, reduced viral RNA load was positively 

correlated with nAb titers. Viral RNA extracted from respiratory samples and three MERS-

CoV genome regions (ORF1a, Spike, and ORF4b) were amplified to generate genomic data 

before and after known Coronavirus recombination break-points and these were aligned with 

available MERS-CoV strains and clades A, B and C in GenBank. Alignments were made using 

MAFFT. Bayesian phylogeographic reconstructions were made using Beast 1.10.4  under 

assumption of a HKY nucleotide substitution model. Geographic locations were reconstructed 

at all tree nodes. Recombination analyses were made using SimPlot V3.5  and RDP V4.95.  

Social network analysis was based on Bayesian stochastic search variable selection, and 

correlation of genetic and geographic distance of strains performed to determine the extent to 

which virus transmission between countries after genetic lineage establishment has contributed 

to the present geographic distribution. All viruses from imported camels belonged to clade C. 

African MERS-CoV lineages in camels imported into KSA were not observed in camels in 

KSA. All KSA viruses belonged to a novel recombinant clade (NRC) first detected in 2014. R0 

estimates informed by the sequences suggest sustained endemicity of NRC without introduction 

of new viruses from Africa. Analysis of population dynamics shows that Arabian viruses can 

maintain endemicity without introduction of additional lineages.  African MERS-CoV lineages 

do not appear to establish themselves in camels in KSA.   The higher detection rate of MERS-



CoV RNA in camels from the Arabian Peninsula points toward differences in transmission 

dynamics and selection pressure. Further studies should focus on understanding potential 

changes in virulence and transmissibility.  Our data confirm MERS-CoV widespread in 

imported and domestic camels in Saudi Arabia and highlight the need for continuous active 

surveillance and better prevention measures. Further studies are also warranted to understand 

the correlates of protection in camels for proper vaccine development. 

 

 


