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 תקציר 

בקר הנגוע  רווירוס הגורם למחלת הלאוקוזיס בבקר. לרוב, הרט -הינו נגיף דלתאנגיף לוקמיה בבקר  

המחלה עלולה  מבעלי החיים הנגועים    30%-כבם קליניים. אך,  מנישל הנגיף ללא סי  יהיה נשא

בעקבות  .  מוותול  ללימפומה ממארת  5%-ה בעלת מופע של לאוקוציטוזיס כרוני ובכחמיר למחלהל

הערכה  ולכן יש חשיבות לפיתוח שיטות ל  לרפתן ולבוקר כבד יכול להיגרם  כלכלי  אלו נזק  תופעות  

זני הנגיף  זיהוי  .  מוקדמים  יעדר סימנים קליניים, גם בה מוקדמת של הסבירות להחמרה במחלה

זיהוי של הזן  בנוסף, ניתן לבצע    .(envמקטע בגן לחלבון המעטפת )פי  לרוב על  מתבצע  )גנוטיפ(  

הגן   פי  האלימות    pXעל  קובע  לחלבון  בחל.  Taxהמקודד  ספציפיים  השינויים  נמצאו   Tax-בון 

הערכה בישראל על סמך סקר מחלה.  ברוס ולהחמרה  ויבאסוציאציה לאלימות הנגיף, לעומס הפרו 

מהפרות שנבדקו היו נשאיות    5%-ובממוצע כמהמשקים    40-50%-כנמצא ב, היא שהנגיף  קודם

הנגיף בשיט .  של  הוא  בישראל  הנעשה  האבחון  עיקר    ן שאינומולקולאריות  ת  וסרולוגי ות  כיום, 

עד .  כתוצאה מכך, בבעל החיים הנגוע  פרווירוסובעומס ה  זנים של הנגיף-בין זנים ותתי ותמבחינ

תתיקיים  לא  כה   מהם  בישראל,  קיימים  זנים  אילו  על  בתדירות  -מידע  לעלייה  הקשורים  הזנים 

אין מידע  ,  בנוסף  התחלואה במשקים נגועים ובדיקות של רקמות תלויות באבחון מולקולארי נפרד.
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העומס הנגיפי  ,  כן-מוכבישראל.    TAXעל התפלגות הפולימורפיזם הגנטי של חלבון קובע האלימות  

נבדקים לא  החיסון  מערכת  של  במרקרים  השינויים  או  המודבקות  בפרות  הפרווירוס  לא  ו  של 

מתבצעות כיום הערכות על מצב הפרות המודבקות או על הסבירות להתפרצות של תחלואה של  

   לאוקוציטוזיס או של לימפומה במשקים הנגועים.

-מכ  Taxלגן לחלבון  נעשתה בדיקה מפורטת של ריצוף המקטע לגן לחלבון המעטפת ועבודה זו  ב

-2023. בדגש על איסוף מסודר של הדוגמאות בשנים  2015-2024דוגמאות שנאספו בשנים    169

ש2024 הראו  האבחון  תוצאות  פי  .  הינו  envרצפי  על  הדומיננטי  קרבה    4גנוטיפ    הגנוטיפ  עם 

ומפוליןפי מרוסיה  לבידודים  כלוגנטית  כאשר  ה  13%-,  לגנוטיפ    env-מרצפי  קרובים   6נמצאו 

בה  כולם בקרנמצאו  מהדוגמאות שנבדקו    Tax-הגן ל  פירצאופן מסקרן,  ב .  שמקורו מהמזרח הרחוק 

, ממצא שיכול להעיד  6נמצא בקרבה לגנוטיפ    env-בלבד, גם בדוגמאות בהם רצף ה  4לגנוטיפ  

וריאנטים  ארבעה  וע רקומבינציה בין הזנים ליצירת תת זן מקומי. בנוסף, זוהו  על אפשרות לאיר

מאות מפרות  גוד, נמצאה באסוציאציה לY257Cשר מוטציה ספציפית,  אכ,  TAXשל החלבון  עיקריים  

במחלה.   והחמרה  קליניים  סימנים  תחת  שהראו  ביטוי  לפלסמידי  שובטו  אלו  וריאנטים  ארבעת 

.  MDBK, זוהה בתאי בקר מסוג  6xHis-tagיטוי שלהם עם תג  וב  ,בתאי יונקיםכללי לביטוי    פרומוטור 

לעומס הפרווירוס ועלייה בסבירות להחמרה    Y257Cמוטציה  אור מידע מדעי המראה קשר בין  ל

הקודון לחומצה האמינו בעמדה זו לפיתוח שיטת אבחון מבוססת  המקטע הכולל את    במחלה, נבחר 

real-time PCR  הוי פולימורפיזם יזל(SNP )ם בעלי אלימות שונה של המקושר לוריאנטיTax.  

מניחתוצאות   זו  למחקרי    ותעבודה  היסודות  לאאת  חלבון  המשך  של  האינטראקציות    Taxפיון 

שרים להבדלי  לחלבוני המאכסן בזמן הדבקה, ופיתוח שיטות לא פולשניות לזיהוי וריאנטים המקו

קבות הדבקה בזנים אלימות של הנגיף בזמן הדבקה וכן למרקרים של המאכסן שרמתם משתנה בע 

של וסטנדריזציה  אלו  שיטות  פיתוח  שזוהו,  בדיק  השונים.  השונים  לוריאנטים  בהתאמה  אלו  ות 

לשמש ככלי חשוב של הוטרינר והמגדל להערכת הסבירות להחמרה במחלה בבעל החיים   יםיכול

 היערכות מתאימה על פי הערכה זו. להנגוע ו

 

 

 

 

 

 



 סיכום תוצאות המחקר 

 רקע

( בבקר  לוקמיה  נגיף  Bovine Leukemia Virus – BLVנגיף  הינו  ממשפחת    רטרווירוס-דלתא(, 

 Enzootic Bovineהגורם למחלה עיקשת בבקר בעלת טווח רחב של תסמינים )הרטרווירודאה  

Leukosis - EBL)   [1](, לא יפגינו תסמינים קליניים אך יהיו נשאיות  70%-. רוב הפרות הנגועות )כ

מצב נשאות נרחב זה, המלווה בהפרשה מרובה של הנגיף   . [2  ,3]  ( aleukemic stageשל הנגיף )

מהפרות    30%-כ.  [4]לסביבה, מקשה מאוד על היכולת למנוע את התפשטות הנגיף במשק הנגוע  

של מופע  יפגינו  מסוג    הנגועות  כרוני  )לאוקוציטוזיס  (  Persistent Lymphocytosisלימפוציטוזיס 

המחלה אסימפטומטית אך מראה   ,לרוב .3המאופיין בלימפומה שאינה ממארת בעגלות מעל גיל  

משניים   לזיהומים  ורגישות  הלבנות  הדם  כדוריות  בספירת  ללימפומה  ועלייה  להתפתח  עלולה 

ממארת    5%-כעד  ,  כן-כמוממארת.   לימפומה  מתקדמים  בשלבים  יפתחו  מוקדית מהפרות  רב 

 . [5]ותמותה תוך מספר שבועות מרגע הופעת הסימנים הקליניים 

של   עותקים  משני  מורכב  האקסוגני  הנגיף  לחלבונים    RNAגנום  גנים  ארבעה  הכולל  גדילי  חד 

( ושני אזורים לא מקודדים החיוניים  pXמבניים )-(, גן לחלבונים הלאenv, pro, pol, gagהמבניים )

  env. הגן לחלבון  [6  ,7](  LTR, 3'LTR'5להשתלבות הנגיף בגנום המאכסן ולרפליקציה של הנגיף )

( החיוניים לקישור ולחדירה  TM, SUמקודד לפוליפרוטאין המבוקע לשני חלבונים גליקופרוטאינים )

זנים של נגיף הלוקמיה -מאופיין בפולימורפיזם גנטי בין זנים ותתי  envשל הנגיף לתאי המטרה. הגן  

בבקר, ולכן מקובל לבצע על פי הרצף שלו סיווגים מולקולאריים פילוגנטיים וכן קלאסיפיקציה של  

 . [8]הזנים של הנגיף -הזנים ותתי

מבני ייחודי המתקבל כתוצאה מחיתוך אלטרנטיבי -רטורווירוסים מתבטא חלבון לא-בנגיפי דלתא

, נמצא כחיוני לביולוגיה של הנגיף ויש לו תפקיד מכריע  Tax. חלבון זה,  pXשל הטרנסקריפט לגן  

(, להשראת התמרה סרטנית בתאים  provirusאקטיבטור של שיעתוק הגנים מהפרווירוס )-כטרנס

 Tax, גם לגן של החלבון  env. בדומה לגן  [9]המודבקים ועיכוב התגובה החיסונית של המאכסן  

זנים של הנגיף. אך בנוסף, פולימורפיזם זה  -פולימורפיזם גנטי שיכול לשמש לסיווג של זנים ותתי

החולות   בפרות  הסרטנית  ולהתמרה  המחלה  להתפתחות  בקורולציה  לדוגמא,  [10]נמצא   .

החלבון    H-ו  Aוריאנטים   א  Taxשל  פרות  של  דם  תאי  בספירת  הירידה  עם  בקורלציה  - נמצאו 

. [11]ימפטומטיות ולכן הוצעו בעבר כמרקרים ללאוקוציטוזיס אסימפטומטי של פרות נשאיות  ס

החלבון   של  לפעילותו  משתנה   Taxבנוסף  פעילות  טווח  הראו  החלבון  של  וריאנטים  כאונקוגן, 

-. כמו[13,  12]בעלי פעילות בקרה על מערכת החיסון    ncRNAsבהשפעתם על בקרת שיעתוק של  

תפקוד  כ על  המשפיעים  ציטוקינים  ושל  הורמונים  של  והפרשה  ביטוי  בשינוי  מעורב  החלבון  ן, 



ואינטרפרונים מסוג אלפא    VEGF, פקטור גידול כלי דם  3-, אנקסין1-מערכת החיסון כגון אנקסין

בחלבון  [14-16]וגמא   ספציפיות  נקודתיות  מוטציות  כך,  על  בנוסף   .Tax  הנמצאים  -בתתי זנים 

ביחידות שטח חופפות, דווחו כבעלי השפעה על תדירות התפתחות לאוקוציטוזיס ועל הוירולנטיות  

 .[17, 12]של המחלה בפרות 

  5%-מהמשקים בישראל נגועים בנגיף ובממוצע כ  40%-נמצא שכ  2005-בסקר שבוצע בישראל ב

. בנוסף, בשבע השנים האחרונות הוערכה הנגיעות  [18]מהפרות שנבדקו היו נשאיות של הנגיף  

מהמשקים בישראל בממוצע    50%-של הנגיף במשקים בישראל על ידי מועצת החלב שהראתה שכ

 מראים נוכחות של הנגיף ברמות נגיעות שונות. 

על פי נתונים אלו ובהתייחסות להשפעה של הידבקות בנגיף על פרמטרים נוספים, כגון תמותה  

של פרות חולות, זיהומים משניים של פרות חיוביות ועלייה ברגישות לטפילי מעיים הוערך כי נגרם 

הוערך נזק זה   2003למשקים הנגועים נזק כלכלי ישיר ועקיף משמעותי. כאשר בארה"ב בשנת  

 . [19]מיליון דולר לשנה  525-של יותר מבסכום 

- כיום, עיקר האבחון הנעשה בישראל הוא בשיטה הסרולוגית של שקיעת קומפלקסים של נגיפים

( באגר  מול תים  לעיו  AGID)  ,ELISAנוגדנים  מבוססת  בדיקה  לשימוש real-time PCRקולארית   .

ת, לעיתים פענוח התוצאה אינו  ות ומסורבלו איטי ות הסרולוגיות  חסרונות רבים: השיט  אלו  ותבשיט 

ות  מבחינ אינן  ותחד משמעי והתוצאה המתקבלת אינה מייצגת את מצב התחלואה. בנוסף, השיט 

ותתי זנים  בע"ח,  -בין  בסרום  הנוגדנים  נוכחות  רק  שנבדקת  מכיוון  הנגיף,  של  בזנים   שיטהאו 

בדגימות-של הפרונוכחות  המולקולארית,   הזנים    וירוס  בין  אבחנה  .  השוניםהזנים  -או תתיללא 

הזנים הקשורים לעלייה  -מהם תתיו  כתוצאה מכך, לא קיים היום מידע על אילו זנים קיימים בישראל

 .בתדירות התחלואה במשקים נגועים

בישראל.   Taxלבסוף, כיום אין מידע על התפלגות הפולימורפיזם הגנטי של חלבון קובע האלימות 

מכיוון שגם העומס הנגיפי של הפרווירוס בפרות המודבקות או השינויים במרקרים של מערכת  

הסבירות   על  או  המודבקות  הפרות  מצב  על  הערכות  כיום  מתבצעות  לא  נבדקים,  לא  החיסון 

 להתפרצות של תחלואה של לאוקוציטוזיס או של לימפומה במשקים הנגועים. 

 

 מטרות המחקר

 א. זיהוי ואפיון מולקולארי של הזנים של נגיף לוקמיה בבקר הקיימים בארץ. 

 הקיימים בישראל.  Tax. אפיון של הוריאנטים של חלבון קובע האלימות  ב

 . פיתוח שיטה מולקולארית לזיהוי של זנים ספציפיים של נגיף הלוקמיה בבקר. ג

 ד. זיהוי מרקרים ספציפיים של המאכסן הנמצאים במתאם לחומרת מחלת לאוקוציטוזיס. 

 



 שיטות וחומרים 

 דוגמאות 

נוכחות  לם כחיוביירי במכון הוטרינ שאובחנו  2015-2023מהשנים דם וסרום דוגמאות רקמה  

מאות  גו. בנוסף, ד לצורך המחקר  נוגדנים כנגד הנגיף נאספוכחות ולננגיף לוקמיה בבקר או 

על פי   לבדיקה דוגמאות 169נאספו גם כן. סה"כ נאספו  2024שנת חיוביות שהתקבלו במהלך 

 .1הפירוט בטבלה 

 ו בחלוקה על פי שנים.מאות שנאספגו: סה"כ ד1טבלה 

 מספר דוגמאות  שנה

2015 1 
2016 9 

2017 2 

2018 4 

2019 3 

2020 7 

2021 31 

2022 23 

2023 8 

2024 58 

 23 לא ידוע

 169 סה"כ 

 הכנת הדוגמאות 

לפני הפקת   (PBSופר סוספאט )נוכחות בבנציה גמורוסקו במכשיר הוטחול חשוד  דוגמאות  

דוגמאות דם או סרום נלקחו  , רוסק טחול המה דוגמאות  מיקרוליטר של 200. חומצות גרעין

 IndiMeg  ( INDICAL BIOSCIENCEוג מסרובוט הפקה  בשימוש ב ישירות להפקה חומצות גרעין

GmbH) . 

 PCRבשיטת  DNAהגברת מקטעי 

הגן או ( env) המעטפתלחלבון גן המ nested-PCRבשיטת ס רווירושל הפ  DNA הגברת מקטעי

התבצע   PCR. 2בוצעו בעזרת פריימרים ייעודיים על פי המפורט בטבלה  Taxלחלבון  א המל

 DreamTaq Green PCR Master Mix  (ThermoFisher Scientificבשימוש במיקס מסוג 

manufacturers)  הר מתמצית הפקת מיקרוליט 5-ומכל פריימר מיקרוליטר  0.5בתוספת של -

DNA  95°ב ראשון של כללה שליקלר יתוכנית התרמוס מיקרוליטר. 25של בנפח סופיC דקה   1-ל

 72°Cולבסוף   דקות 2-ל 72°C-שניות ו 30-ל 58°Cשניות,  30-ל 95°Cסבבים של  40ולאחר מכן 

 .ה נבדקו בג'ל אגרוזדקות. תוצאות ההגבר  5-ל



 

 ים שיבוט לפלסמיד לו זנים-אבחון זנים ותתיל PCR-: פריימרים להגברת מקטעי גנום ב2טבלה 

Name Sequence Gene size Notes 

PCR -env 

BLV-env-F1 TCTGTGCCAAGTCTCCCAGATA 
Env 598bp 

Nested PCR 

BLV-env-R1 AACAACAACCTCTGGGAAGGG 

PCR II (if needed) 

BLV-env-F2 CCCACAAGGGCGGCGCCGGTTT 
Env 444bp 

BLV-env-R2 GCGAGGCCGGGTCCAGAGCTGG 

PCR-Tax (pX) 

P7199F TCGAAGCTTATTACCTGATAACGACA 
pX 1015bp  

P8213R TACCGGTGGGCGGTGGCGG 

PCR II  

Tax_For AGTTAAGCTTGCCACCATGGCAAGTGTTGTTGG 
pX 926bp Full gene 

Tax_Rev GATGACCGGTGTCAAAAAGGCGGGAGAGCC 

Colony PCR – pCDNA3-Tax 

T7 promoter F TAATACGACTCACTATAGGG pX-His 
cloned 

1023bp 
Full pX gene with His-
tag and restriction sites 
overlaps pCDNA cloning R CAACAGATGGCTGGCAACTA 

 וריצוף סאנגר DNAהפקת 

 GeneAll ExpinTMהצליחה על פי בדיקה בג'ל אגרוז, הופקו בקיט שבהן ההגברה דוגמאות 

purification kit  (GeneAll manufacturers) ונשלחו לריצוף סאנגר במעב( דות חיHyLabs).  

לצורך זיהוי הזנים הקרובים   BLASTבשיטת  NCBIאגר המידע ד מתוצאות הריצוף נבדקו כנג

 רצף שהתקבל.ביותר ל 

 לפלסמיד ביטוי  TAXשיבוט רצפי 

נלקחו  AgeI' 3וקצה   HindIII '5ה עם קצ Tax לחלבון תוצאות חיוביות להגברה מלא של הגן

במורד הזרם אתר שיבוט ו CMVפרומוטור מסוג המכיל  pCDNA3מסוג  לשיבוט לפלסמיד ביטוי

שיבוט התבצעה  הצלחת  .( 2 תמונה) 6xHis-tagהכולל גם תוספת בסוף הגן לסמן חלבוני מסוג 

 T7פריימרים הרת בעז  מכילות את הפלסמידדות כחשו שבות חיידקים המומ DNAעל ידי הגברת 

promoter F ו- pCDNA cloning R בות חיוביות  שמו .(1שיבוט )ראה טבלה הלאתר תאימים המ

והופקו בעזרת   המכיל אנטיביוטיקה מסוג אמפצילין LBבמצע גידול  37°C-ב overnightגודלו 

לחת ההפקה  הצNucleospin Plasmid EasyPure kit (MACHEREY-NAGEL GmbH .)הקיט  

 (HyLabsל אזור השיבוט במעבדות חי )אנגר שף סו לריצ הפלסמידים נשלחוו נבדקה בג'ל אגרוז 

 . המתאימהלאתר המתאים ובמסגרת הקריאה  וי הצלחת השיבוט הלצורך זי



 . TAXט הגן לחלבון לאחר שיבו  pCDNA3  : מפת פלסמיד ביטוי1תמונה 

 

במסגרת קריאה   TAXו מסגרות הקריאה לחלבון אליה שובט  pCDNA3מפת פלסמיד ביטוי מבוסס 

. האלמנטים העיקריים CMVתחת פרומוטור  התוצר החלבוניבקצה האמיני של  6Hisי תג מתאימה לאיחו

 פה כמו גם אתרי רסטריקציה יחידים ברצף.מפורטים על המ

 רבית תאי פרה בת TAXבדיקת ביטוי החלבון 

   MEMבמדיום גידול גודלה Madin-Darby Bovine Kidney  (MDBK)תרבית תאים מסוג 

(Biowest manufacturers)  מ"ג/2בתוספת( מ"ל גלוטמיןL-glutamine), וג  מס אנטיביוטיקה

Penicillin, streptomycin  (x100 )עגל  םרווס(FBS) יעהר שעות לאחר ז  24 .10% מיהול שלב  ,

צלחת הגידול והפלסמידים הוחדרו  משטח  70-80%של לצפיפות ויזואלית התרבית נבדקה 

  TransIT-X2 Dynamic Delivery System  (Mirus Bio LLC)בשימוש בריאגנט טרנספקציה לתאים 

, הורחפו בבופר ליזיס גורדו ממשטח הגידולשעות, התאים  24לאחר  .על פי הוראות היצרן

(RIPA'והוטענו על ג ) לSDS-PAGE רו  בים הוענרך הפרדה על פי גודל. לאחר מכן, החלבולצו

 בלוט. -לבוני המטרה בשיטת ווסטרןדנים כנגד חצלולוז לחשיפה לנוג-ת ניטרולממברנ

 

 



 תוצאות 

 . איסוף דוגמאות ובניית מערכת להגברה וריצוף של מקטעי גנים

בדקנו את  על מנת להעריך את התפלגות ושכיחות הזנים של נגיף הלוקמיה בבקר בארץ, 

אלו נבדקו כנגד   פריימרים .TAX-ו envנים מהג יםעל ידי הגברת מקטע שנאספו דוגמאות ה

לשני גני הדוגמאות שנאספו ונמצאו מתאימים להגברת המקטעים על פי הגדלים המתוכננים 

 (. 2תמונה )המטרה 

 

 . axTלחלבון  pXלחלבון המעטפת והגן  env: הגברת מקטעים מהגן 2תמונה 

. מקטע Aשהופקו מסרום חיובי לנגיף הלוקמיה בבקר הוגברו למקטעים מהגנים הרלוונטיים.  DNAדוגמאות 
הוגבר בעזרת זוג הפריימרים הראשון. לאחר מכן, בוצעה הגברה נוספת  envבסיסים מהגן לחלבון  598בגודל 

לאנליזת ריצוף בשיטת   ובסיסים. תוצרי ההגברה נוקו ונשלח  444למקטע פנימי בגודל  nestedPCRבשיטת 
  - 5 1406/22 - 4, 3-2521/20, 2068/19  -2, 1567/18 -1 דוגמאות: סאנגר לצורך קביעת הזן של הנגיף.

024/23 .B הגברה של הגן המלא .pX  לחלבוןTax  3, 1017/16 -2, 1018/15 -1 תובסיסים לדוגמא 926בגודל-
2488/17, 4-  2178/18 ,  5- 2068/19 ,6-  2688/20 ,7- 1735/21 ,8- 1775/22 ,9-  2153/23 ,10- 1168/24 . 

 

  בשיטת סאנגר. הרצפים שהתקבלושהוגברו לשני הגנים נשלחו לריצוף  מקטעיםלאחר מכן, ה

בשיטת   NCBIהשוואת רצפים כנגד מאגר המידע על ידי הידועים זנים השונים ללכל דוגמא הושוו 

BLAST  גם כנגד הרצפים לגןenv  וגם כנגד הרצפים לגןpX . ת הרצפים במאגר המידע שהראו א

הזנים ה ראשונית של הומולוגיה הגבוהה ביותר לרצפים שהתקבלו שימשו לצורך הגדר ה

. סיכום של הגנוטיפים השונים על פי מספר הדוגמאות והשנים וגמאות שנבחנושאובחנו בד

   .3טבלה מפורט ב

 



 . 2023בדגימות חיוביות עד שנת  BLV: שכיחות זני 3טבלה 

נמצא בשכיחות הגבוהה   4גנוטיפ ש , הערכנוenvהגן ריצוף על פי  מתוצאות האבחון של הזנים

קרבה  תוצאות הרצפים, קיימת על פי   .בהצלחה רוצפוו(121/150) בדוגמאות שנאספו ביותר 

, מצאנו  לעומת זאת .הנפוץ במצרים 4לגנוטיפ ולא ברוסיה ובפולין   שזוהו 4 פגנוטי לזני גבוהה 

 6על קרבה גבוהה לגנוטיפ וב( 29/150)בשכיחות נמוכה יותר  אך  בארץ קייםגם כן  6שגנוטיפ 

אינו  4בעוד שגנוטיפ ממצא זה ייחודי ומעניין לאור העובדה ש .ובמזרח הרחוק  אםבווייטנוץ הנפ

, ממצא זה מעלה  לכן. אינו קיים כלל במזרח אירופה 6גנוטיפ  קיים במזרח הרחוק )פרט לסין(,

חדר   4נוטיפ ג ולעומתולמשק הישראלי ממקור המזרח הרחוק  חדר  6את האפשרות שגנוטיפ 

שתורגם על פי רצפי   Tax, בדקנו את רצף החלבון נוסףב רוסיה.מ ואממזרח אירופה ככל הנראה 

)וריאנט   TAX_ULR75452.1ביותר הגן שרוצפו בהשוואה לרצפים מדוגמאות אחרות ולזן הקרוב 

009B-W_M בידודים צפית ליקרבה ר   ראוה דוגמאות ה  כפי שניתן לראות, (.3( )תמונה  2016, פולין

  6פ שייכות לגנוטיכ envבריצוף הגן מאות שנמצאו גוגם בד ,6פ גנוטיזיהוי של , ללא 4של גנוטיפ 

התרחשה עוד  לארץ  6גנוטיפ כן, נראה שהחדירה של -כמו. (2488-ו  9060 ,1692לדוגמא פרות)

בה יחסית  ולאותן דוגמאות, מראות קר  ,אלו משנים Taxתוצאות ריצוף למרות ש, 2017לפני 

 ווריאנט בהן נוצר , ציהזנים אלו עברו אירועי רקומבינשה . ממצא זה מחזק את ההשער 4פ לגנוטי

 . 4 מגנוטיפ Taxהגן לחלבון את אך  6מגנוטיפ  envאת הגן לחלבון הכולל  מקומי

ליש  שכללה כהגיע לשיא ו 6, תפוצת גנוטיפ 2020-2021בנוסף, ניתן לראות שבעוד שבשנים 

. לכן, ניתן להסיק שלמרות  הפך לדומיננטי יותר  4, גנוטיפ 2024בשנת  ,אך  .דוגמאות שנבדקומה

  6נוכחות גנוטיפ לארץ, ולמרות אירוע הרקומבינציה בין הזנים, נראה ש 6החדירה של גנוטיפ 

מוטציות ספורות באזורים אחרים של החלבון המיוחסים  זוהו כן, -כמו .4טובת גנוטיפ דועכת ל 

year Total number 
of Cows 

Genotype by env Genotype by Tax Notes  

2015 1 - Genotype 4 (1)   

2016 9 - Genotype 4 (9)  

2017 2 Genotype 6 (2) Genotype 4 (1)   

2018 4 Genotype 4 (4) Genotype 4 (4)   

2019 3 Genotype 4 (3) Genotype 4 (2)   

2020 7 Genotype 4 (5) / Genotype 6 (2) Genotype 4 (1)  

2021 31 Genotype 4 (20) / Genotype 6 (10) Genotype 4 (7)  

2022 23 Genotype 4 (18) / Genotype 6 (4) Genotype 4 (5)  

2023 8 Genotype 4 (7) Genotype 4 (4)  

2024 58 Genotype 4 (46) / Genotype 6 (7) Genotype 4 (12)  

N/A 23 Genotype 4 (18) / Genotype 6 (4) Genotype 4 (3)   

Total 169 Genotype 4 (121) / Genotype 6 (29) Genotype 4 (49)  



פונקציונאלי. חלק מהמוטציות דווחו כרצפים שנמצאים באסוציאציה עם -לאזור הדומיין המולטי

( Y257C)נמצא מוטציה מוכרת דוגמאות  שבש ,לדוגמא .[17, 12] וירולנטיות גבוהה יותר 

 .סרצות לאוקוזילהתפ עלייה בסיכון בבעל החיים ומראה על ס וירורו הפ הקשורה לעלייה בעומס 

לאבחון לאחר סימני מחלה טרינרי ו מאות שהגיעו למכון הוגובודדו מדש חמוגמאות, הד שמתוך ש

אלו  המאות גודמהבחמש  .(4)ראה טבלה סימנים קליניים דיווח על ללא  ואחת מדוגמא משיאון 

 .(I140T) 140בחומצה אמינית נוספת ת ייחודימוטציה גם  תהזוה

 מדוגמאות שונות. Tax: השוואת רצפים של החלבון 3 תמונה

לצורך השוואת רצפי   In-silcoתוצאות ריצוף סאנגר של הגנים שהוגברו בשלב הראשון הוערכו על ידי תרגום 

שפורסם לזן  Taxכנגד רצף החלבון  Clustal Omegaהחלבון של הוריאנטים השונים. הרצפים הושוו בשיטת 

. האזור (. הרצף מוצג בשורה הראשונה2016, פולין 009B-W_Mוריאנט ) TAX_ULR75452.1 הקרוב ביותר 

של  פולימורפיזם שרת לקו החומצה האמינית המהמולטיפונקציאנלי של החלבון מסומן במסגרת סגולה. 

וגמאות שכוללות את  הד  .חץ אדוםמסומנת ב  (Y257Cרווירוס )עלייה בעומס הפשנמצאה בקורולציה לה המוטצי

 כחול. מסומנים בחץ  (cysteineהויראנט בעל האלימות המוגברת )



. Taxהזנים שרוצפו לחלבון -תתית של יחסי הקרבה הפילוגנטי בשלב הבא, ביצענו בדיקה של 

- ולתת 4נוטיפ נמצאים תחת הענף המקורב לג Taxכל רצפי , 4פי שניתן לראות בתמונה כ

  שהדוגמאותבנוסף, נראה . BLASTצף בשיטת הר  תלאנליז , בהתאמה(subgroup 3) 3קבוצה ה

, תוצאה המעידה על שונות מקומית של ויראנטים אלו  ויראנטים עיקריים 4-שרוצפו מתחלקות ל

בעוד   4ייך לגנוטיפ , הגנוטיפ שזוהה ש2488-ו  9060 ,1692, בשלוש הדוגמאותבנוסף, בקבוצה. 

ומבינציה  אפשרות לאירועי רקעל  רומזמ. ממצא ה6שייך לגנוטיפ  ,env-פי רצף ההגנוטיפ על 

 ם ייחודיים.  דיים היברי אפשריים בין הזנים המסתובבים בישראל, ליצירת זני

 

 .TAXאנליזה פילוגנטית של רצפי   :4תמונה 

 

  BLVסים בין הזנים לזני הנמצאים בישראל והיח BLVץ פילוגנטי נבנה לצורך תיאור האבולוציה של זני ע

,  וב כחול(תכי) לאובחנו בישראש דוגמאות המ  Taxרצפי  .Taxרצף הגן לחלבון על פי  םהמסתובבים בעול

תוכנה  בשימוש ב   NCBIר המידע גמאזנים שונים שפורסמו ב רצפים נבחרים מ  35-נבדקו ביחס ל

ClustalW procedure in MEGA version 12 software .ים  ענפים של הזנים שונים מסומנים בצבע

 ;Aqua; genotype (G) 1, Pink; G2, Purple; G3, Red; G4, Gray; G5, Green; G6, Olive Greenנפרדים )
G7, Dark Maroon; G8, Yellow; G9, Blue; G10 .) זניBLV  הגן לחלבון על פי רצף  6פ שזוהו כשייכים לגוטי

env  .מסומנים בחץ אדום , 

 



 

 . לאבחנה מוקדמת של זנים בעלי פוטנציאל אלימות גבוה qPCRוח מערכת פית

( Y257Cזיהינו מוטציה ספציפית ), הדוגמאות השונותמ Taxהגן לחלבון  צוף ריתוצאות על פי 

  דעיתהמ  בספרות. מוטציה זו גם דווחה בעבר בדוגמאות בהן נראו סימנים קליניים של לאוקוזיס

מוטציה זו  . לכן, לעומס נגיפי גבוה הובאסוציאצילעלייה באלימות הנגיף שרת כמוטציה המקו

לים את המוטציה לכאלו  וריאנטים המכימולקולארית להבדלה בין אבחון  מערכת נבחרה לפיתוח

ריאנטים השונים בשינוי  ו כולל פרובים לוה qPCR. מערכת זו מבוססת על (5)תמונה  שלא

    (.AccuStart Genotyping ToughMix, Quantaנוקלאוטיד יחיד )

 .SNPציה ותכנון האמפליקון לאנליזת מוט הכולל את אזור ה TAX: רצף 5תמונה 

>Consensus sequence of pX [tax protein] gene 
CAAGTGTTGTTGGTTGGGGGCCCCACTCTCTACATGCCTGCCCGGCCCTGGTTTTGTCCA 
ATGACGTCACCATCGATGCCTGGTGCCCCCTCTGCGGGCCCCATGAACGACTCCAATTCG 
AAAGGATCGACACCACGCTCACCTGCGAGACCCACCGTATCACCTGGACCGCCGATGGAC 
GACCTTTCGGCCTCAATGGAACGTTGTTCCCTCGACTGCATGTCTCCGAGACCCGCCCCC 
AAGGGCCCCGACGACTCTGGATCAACTGCCCCCTTCCGGCCGTTCGCGCTCAGCCCGGCC 
CGGTTTCACTTTCCCCCTTCGAGCAGTCCCCCTTCCAGCCCTACCAATGCCAATTGCCCT 
CGGCCTCTAGCGACGGTTGCCCCATCATCGGGCACGGCCTTCTTCCCTGGAACAACTTAG 
CAACGCATCCTGTCCTCGGAAAAGTCCTTATATTAAATCAAATGGCCAATTTTTCCTTAC 
TCCCCCCCTTCGACACCCTCCTTGTAGACCCCCTCCGGCTGTCCGTCTTCGCCCCGGACA 
CTAGGGGAGCCATACGTTATCTCTCCACCCTTTTGACGCTATGCCCAGCTACTTGTATTC 
TACCCCTAGGCGAGCCCTTCTCTCCTAATGTCCCCATATGCCGCTTTCCCCGGGACACCA 
ATGAACCTCCCCTTTCGGAATTCGAGCTGCCCCCTATTCAAACGCCCGGCCTGTCTTGGT 
CTGTCCCCGCGATCGACCTATTCCTAACCGGTCCCCCTTCCCCAT(A/G)CGACCGGTTACA 
CGTGTGGTCCAGTCCTCAGGCCTTACAACGCTTCCTCCATGACCCTACGATCACCTGGTCAG 
AATTGGTTGCTAGCGGGAAACTGAGACTTGATTCACCCTTAAAATTACAGCTGTTAGAAA 
ATGAATGGCTCTCCCGCCTTTTTTGA 

הקליניות   דוגמאותהשל  ידיםהנוקלאוט  ףצכפי שהתקבל מר TAXס של הגן לחלבון צנזונרצף הקו

ריימרים  הפו מסומן בקו תחתון נוקלאוטידים 88רוך בא הרפליקון המתוכנןטרינרי. ובמכון הו שהתקבלו

  Aבו קיימת המוטציה ( SNPהיחיד ) וטידאנוקלהפולימורפיזם של הה.  צהוב הדגשה ליקון מסומנים בלרפ
 .בסוגרייםו בתכלת מודגש, Gאו 

 

ולאחר  על הדוגמאות הקיימות, בשלב הבא, אנחנו מתכננים לבצע בדיקות לצורך כיול המערכת  

סימנים  ליניים של לאוקוזיס לעומת דוגמאות ללא ק הופעת סימנים מכן על דגומאות נוספות על פי 

לארית קיימת לצורך  אבחון מולקומערכת נשווה את התוצאות גם תוצאות קליניים. במקביל, 

 הערכת העומס הנגיפי בדוגמאות.

 



 .לפלסמיד ביטוי axTשיבוט וריאנטים של הגן לחלבון  

מתאימים להגברת הגן כולל אתרי   Taxלגן לביטוי החלבון  לאחר שוידאנו שהפריימרים

רסטריקציה ספציפיים בקצוות וריצוף של המקטעים שהתקבלו, בחרנו מספר וריאנטים על מנת 

  CMVפרומוטור מסוג המכיל  pCDNA3לשיבוט לפלסמיד ביטוי. הפלסמיד שנבחר הוא מסוג 

בשלב  . 6xHis-tagהכולל גם תוספת בסוף הגן לסמן חלבוני מסוג במורד הזרם אתר שיבוט ו

בשיבוט  מספר שיטות לשיבוט הגן על מנת לקבל את השיטה המתאימה ביותר ניסינו  ,שוןראה

את ארבעת   ות, המייצגע דוגמאותשיבוט מלא של ארבכאן, הצלחנו לבצע . השוניםהוריאנטים 

המקטע לאחר  .(2399/24-ו 57/24, 2068/19, 1753/21) גנטיכפי שזוהו בעץ הפילו הויראנטים

שיבוט רוצף על ידי פריימרים הנמצאים מחוץ לאתר השיבוט והרצף שהתקבל הראה שהגן  

הוכנס בהתאמה למסגרת הקריאה הרצויה כך שבביטוי בתאים החלבון יתורגם בתוספת סמן  

6xHis-tag .בקצה האמיני של החלבון  

 .cDNA3p פלסמיד ביטויבדיקת החדרת הגן ל: 6תמונה 

 

נבדקה על מושבות   57/24-ו 2399/24, 2068/19 ,  1735/21 ותמדוגמא  Taxהגן לחלבון הצלחת החדרת 

- אתרי הרסטריקציה בקצוות הוערך כל המצופה הכולל את תג ההיסטידין ו. הגוד PCRחיוביות בשיטת קולוני 

 הכנסת הגן באופן מלא ובמסגרת הקריאה וודאה על ידי ריצוף סאנגר. נוקלאוטידים.  1023

 

 



 

 . MDBK תרבית תאיב TAXהחלבון טוי בדיקת בי

, ביצענו בדיקה  לפלסמיד הביטוי  Taxן לחלבון  גלאחר שיבוט ארבעת הויראנטים הנבחרים של ה

  אי ת שונים הוחדרו לם ה. הפלסמידיMDBKלמעקב אחר הצלחת ביטוי החלבון בתאי בקר מסוג  

MDBK  שעות, וידאנו שהטרנספקציה   24פרק שיטות וחומרים. לאחר כפי שתואר בבטרנספקציה

  pcDNA3בתאים אליהם הוחדר פלסמיד  (  GFP)  סנטי ירוקופלור   חלבון י בדיקת ביטוי  צליחה על יד ה

 (.  7)תמונה  GFPבו משובט הגן לחלבון 

 

 . MDBKלתאי  GFPהמבטא  pcDNA3 ביטוי  : וידוא הצלחת טרנספקציה של פלסמיד7תמונה 

  

. יעילות  pcDNA3-Taxפלסמידי ביטוי  ארבעת  במקביל ל  pcDNA3-GFPלסמיד ביטוי  הוחדר פ  MDBKתאי  ל

( לעומת פילטר ימין( באור נגלה )פאנל  x400ורוסנטי )הגדלה  נבדקה בתאים במיקרוסקופ פל  GFPביטוי  

 מיקרומטר.100רוחב השדה הנמדד  פאנל שמאל(.ננומטר ) 475לאור באורך גל 

 

  משטחי הגידול ונבדקו לביטוי חלבונים בשיטת נקצרו מהתאים  וידוא הצלחת הטרנספקציה,  לאחר  

, מראים ביטוי  השיבוטים של החלבון  4, מצאנו כי כל  8ווסטרן בלוט. כפי שניתן לראות בתמונה  

כל  מראה ש  ממצא זה.  Taxלחלבון  בגודל המתאים  (  6xHis-tagדין )מאוחה לסמן היסטי של החלבון  

ניתן לבצע  כן,  -. כמוארבעת הויראנטים מראים ביטוי ברמה סבירה בתאי בקר תחת פרומוטור כללי

לאנליזות חלבונים ולצורך ניסויי המשך    BLVדבקים בנגיף בתאים מובדיקות המשך לביטוי החלבון  

 של האינטראקציות של החלבון עם פקטורים של תאי המאכסן.

 

 

 



 .MDBK בתאי TAX: אנליזת ווסטרן בלוט לביטוי חלבוני 8תמונה 

 

.  SDS-PAGEפלסמידי ביטוי הוטענה על ג'ל חלבונים  לאחר טרנספקציה של    MDBK  חלבונים מתאיתמצית  

)פאנל   6xHis-tagכנגד  אחר הפרדה על פי גודל, החלבנים הועברו לממברנת ניטרוצלולוז ונחשפו לנוגדנים  ל

מאוחה לסמן ההיסטידין הוערך כמתאים    Taxן(. החלבון  ורת אקטין )פאנל תחתועליון( או כנגד חלבון ביק

 . 42kDa. לעומת זאת, חלבון האקטין מזוהה בגודל 34-38kDaלגודל 

 

 דיון 

 עבודה זו נקבעו ארבע מטרות עיקריות:ל

 א. זיהוי ואפיון מולקולארי של הזנים של נגיף לוקמיה בבקר הקיימים בארץ. 

 . הקיימים בישראל Taxאפיון של הוריאנטים של חלבון קובע האלימות  ב. 

 פיתוח שיטה מולקולארית לזיהוי של זנים ספציפיים של נגיף הלוקמיה בבקר. ג. 

 ד. זיהוי מרקרים ספציפיים של המאכסן הנמצאים במתאם לחומרת מחלת לאוקוציטוזיס. 

  

מ שלצורך  הזנים  של  מולקולארי  ואיפיון  זיהוי  הראשונה,  המטרה  נגיימוש  בבקר  ל  הלוקמיה  ף 

וקמיה בבקר בישראל על  שונה מחקר סקר לזיהוי תפוצת זני נגיף הלנעשה לראארץ,  מים בהקיי

של בקר שהראה סימני מחלה   דוגמאותו  פי הדוגמאות שהגיעו למכון הוטרינרי. דוגמאות אלו כלל

האבחון במכון הוטרינרי  לרוב,    .ללא סימנים קליניים  דוגמאותלאבחון כללי של    דוגמאותגם  -כמו

של נוכחות הפרווירוס נעשה על פי זיהוי נוגדנים כנגד הנגיף, ובמיעוט המקרים, זיהוי מולקולארי  

לנוכחות נוגדנים  ותנמצאו חיוביבסס על מטרות תוכנית העבודה, דוגמאות שבהת בדם או בטחול.

( ולחלבון  envן המעטפת )על פי רצף הגנים לחלבורוס, נבדקו לזיהוי של הזנים פרווילנוכחות האו 

Tax  .  בהן 2023-2024, בדגש על השנים  2015-2024מהשנים    דוגמאות  169סך הכל, נבדקו ,

, ממקור  4זן הגנוטיפ    התוצאות שלנו מראות כי   מאות ונשמרו בצורה מסודרת יותר.גונאספו הד



ו  תמכ   TAX. כל הריצופים המוצלחים של הגן לחלבון  מזרח אירופה ורוסיה, הוא הנפוץ יותר בארץ

הריצופים  (  2024שנת  ב  87%כללי,    80%) בעוד רוב    4גנוטיפ  פים בעלי קרבה פילוגנטית לברצ

גנו של  לרצפים  קרובים  כן  גם  נמצאו  לחלבון המעטפת  הגן  זה.  של  זאת,  טיפ  הגן  לעומת  רצפי 

ן  . ממצא מעניימזרח אסיה  ר וממק  6גנוטיפ  כמהדוגמאות, זוהה    13-20%-בכלחלבון המעטפת  

קרבה    זיהינו  ,עטפתעל פי הגן לחלבון המ  6שזוהו כגנוטיפ  דוגמאות  בנוסף בהקשר זה הראה ש

תוצאות    .TAXן  לחלבו  pXלרצף באופן חלקי או מלא את הגן    כאשר הצלחנו  4פילוגנטית לגנוטיפ  

רקומביאלו מעידות   אירוע  העל אפשרות של  בין  וריאנט מקומינציה  ליצירת  בו    גנוטיפים בארץ 

וע חדירה של וריאנט זה ממקור לא ידוע לאחר אירוע  או איר   4הינו ממקור גנוטיפ    Tax-חלבון ה

בי  זאת,  רקומבינציה  למרות  המוצא.  בארץ  הזנים  יחסי  שזיהינו  ן  של  במשיא    6גנוטיפ  תפוצה 

פוצת הוריאנט הכולל  בתירידה יחסית    נראתה,  2020-2021דוגמאות שנבדקו בשנים  כשליש מהב

 13%בשנים העוקבות עד לתפוצה יחסית של    4ועלייה בדומיננטיות של גנוטיפ    6פ  גנים מגנוטי

   .2024בשנת  6בלבד שלגנוטיפ 

, הקיימים בישראל  Taxאפיון של הוריאנטים של חלבון קובע האלימות  לצורך מימוש המטרה שנייה,  

עבר תוארו  ע האלימות של הנגיף. ב, חלבון קוב Taxלחלבון    pXביצענו אנליזה מפורטת של הגן  

וכן לעלייה  הנגוע  וירוס בבעל החיים  שנמצאו באסוציאציה לעומס הנגיפי של הפרומספר מוטציות  

. אנליזה שביצענו על סמך הרצפים של הגן,  זיססבירות להתפתחות של לאוקובאלימות הנגיף וב

הראתה   מלאים,  או  של  חלקיים  אפשרית  סאסוציאציה  לדיו וריאנטים  סימנים פציפיים  על  וחים 

בבקר.   המוטציות,  קליניים  לעלייY257Cאחת  כקשורה  קודמות  בעבודות  דווחה  גם  בעומס  ,  ה 

וגמאות בהן  תה במספר ד . באופן מעניין, מוטציה זו זוה4ע של גנוטיפ  זנים בעלי רק בהפרווירוס  

ודווח   קליניים  סימנים  הופעת  הדעל  )מקור  דיווח  היה  לא  בה  אחת  בדוגמא    משיאון(.   וגמארק 

נמצאה   זו  מוטציה  החלפה    נוספת  תמשמעותי  מוטציהלהופעת    בקורלציהבנוסף,  בעמדה  של 

אמינו  140 חומצה  אמינו    (Isoleucine)  איזולאוצין  -טיתא אליפהידרופובית  של    פולרית בחומצה 

דוגמאות  נים אלו ולא הופיעה בדווחה בעבר בז, שלא  (I140T)  ,(Threonine)  תראונין  -  ריאקטיבית

שרוצפו בעבודה זו, ושיבטנו   Taxעה וריאנטים של הגן לחלבון  ארבבנוסף, בחרנו    .חרות שנבדקוהא

. שיבוטים אלו נמצאו  6xHistidineבמסגרת הקריאה לתג    pCDNA3אותם בהצלחה לפלסמיד ביטוי  

חקר עתידי שיבדוק את האינטראקציות  מלצורך    ומיועדים  MDBKיקת ביטוי בתאי בקר  חיוביים בבד

a ן. של המאכסל וריאנטים אלו עם פקטורים תאיים 

מבוסס שינוי נוקלאוטיד אחד  טרה השלישית, תכננו מערכת לזיהוי פולימורפיזם  לצורך מימוש המ

(Single nucleotide polymorphism - SNP)    בהם חומצת האמינו במיקום  המבדיל בין ויראנטים

היא    cysteineהינה    257 חומצת האמינו  כאלו בהן  בעבר    ים בפרסומיםווחיד.  tyrosineלעומת 



זו  שמצאו   בעמדה  ציסטאין  של  הפ נוכחות  בעומס  לעלייה  ב  רווירוסקשורה  סבירות  ולעלייה 

 Taxשל הגן לחלבון    הרצףתוצאות  . לכן, ובהתאמה להנגוע   להתפתחות לאוקוזיס בבעל החיים

. אבחנה  המבוססת על שינוי זהמבדלת  בחנה  הערכנו שניתן לפתח א  ,שביצענו במטרה הקודמת

הנגוע  המחלה בבעל החיים  להחמרת  סבירות  שינויים בצורך הערכה ליכולה להיות מתאימה לזו  

לים את מימוש המטרה ולבצע כיול  ורך כך, יש להשלצ .  הרפתןוטרינר  ו ולהיערכות בהתאם של ה

להערכת   ובהתאמה  המערכת  במערכת  של  הפרווירוס  של  כלל  העומס  של  המקובלת  האבחון 

 וגמאות.  הד

מחלת הרביעית,    מטרהה לחומרת  במתאם  הנמצאים  המאכסן  של  ספציפיים  מרקרים  זיהוי 

ר בהצעת המחקר, מטרה זו תלויה במימוש  . כפי שתואלא התממשהבמחקר זה  ,  לאוקוציטוזיס

בודת גמר וסטודנט  המטרות הקודמות ולמרות שהוקצו למחקר זה טכנאית, סטודנטית לע חלק מ

את המטרות  הגבילו בצורה משמעותית את היכולת לממש  ירועים חיצוניים  אמילגאי לתואר שני,  

כגון פלטות לזיהוי    ,המתאימותזה  רכישת פלטות האליי בלוח הזמנים המקורי. בעקבות כך,  הללו  

אלפאפקטורים  ה גאמא,  אינטרפרון  אינטרפרון   ,VEGF  ,Annexin-A1  ו-Annexin-A3  ,  שהוערכו

כקשו קודמות  המחלה  בעבודות  בחומרת  לעלייה  התבצערות  של  אבחון  ללהערכתנו,    .הלא 

הדבקה  )חומרת המחלה  בהתאמה לסיווג  ,  2024עיקר משנת  בו,  פקטורים אלו בדוגמאות הקיימות

)נשאות( כרוניכרונית  הדבקה,  ראשונית  לאוקוציטוזיס  לולאיפיון    (ולימפומה  ,  וריאנטים  שביצענו 

ספק מידע חשוב על מצב בעל החיים עוד לפני  יש פוטנציאל לוגמאות,  בד  TAXשזוהו בגן לחלבון  

 .  ר הווטרינגדל או מולהיערכות מתאימה של ה ראית בחומרת המחלהעלייה נ

זני   תפוצת  על  מידע  בישראל  הראשונה  בפעם  סיפק  זה  מחקר  בשנים    BLVלסיכום,  בישראל 

אלו,  האחרונות זנים  שו  את מקור  רקומבינציה אפשרי  להיתכנות  זן מקומישט להתפ  אירוע  .  ות 

בין חומרת המחלה למוטציות ספציפיות בגן לחלבון   אפשרית  קורולציהצביע על  סף, המחקר הובנ

אבחון מבדל בין זנים הקשורים  ל  SNPלפיתוח מערכת  הובילו  . ממצאים אלו  Taxקובע האלימות  

בישראל   בסירקולציה  הנמצאים  לזנים  הנגיפי  בעומס  לעלייה  לעלייה  יותר  נמוכה  סבירות  בעלי 

 וף, בחומרת המחלה. לבס

היסולבסוף,   את  הניח  הזה,  המחקר  לפרויקט  הנמצאים דות  המאכסן  של  פקטורים  זיהוי 

  פרוטאומיקה מבוססות בשיטות  Taxשונים של חלבון קובע האלימות  באינטראקציה עם וריאנטים 

ימנע  ן מחלה וחלבון בזמשיעכב אינטראקציות אלו עם וריאנטים אלימים של העל מנת לפתח טיפול  

בנוסף,  ע  כתוצאה מכך.  בלייה בחומרת המחלה  זו  עם מחקר  המידע שהתקבל בעבודה  שילוב 

על הד  לעתידי  המיוחסים  רמות הפקטורים  שיראה את  יכול  וגמאות  בחומרת המחלה,  הבדלים 

פתחות לאוקוזיס בבעל  לפוטנציאל להת,  עת סימנים קלינייםת, לפני הופלשמש כבדיקה מיקדמי

 החיים ולהיערכות הוטרינר המטפל בהתאם. 
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