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  مقاله پژوهشي
  

ا ي مبتلا به زخم معده سوشهاي هليكوباكتر پيلوري جدا شده از بيماران تعيين ژنوتيپ
  cagAو ureAB, vacA  ژنهايRFLP-PCR  بر اساس الگويبدون زخم معده

    
  ***مهدي كلاني، **عبدالوهاب البرزيدكتر ،  *عزيز ژاپونيدكتر  ،* شهره فرشاددكتر 

  
  26/9/87:   ،  پذيرش    18/1/87  :دريافت 

  

  :چكيده
مطالعات نشان مي دهند كه دلايل تنوع پيامدهاي كلينيكي عفونت ناشي از هليكو باكتر پيلوري ممكن است كه بـه             : مقدمه و هدف  

 بر  .شيوع يا بيان فاكتورهاي بيماريزاي وابسته به باكتري مرتبط باشند         , فاكتورهاي محيطي و ميزبان وهمچنين اختلاف در ژنوتيپ       
 در سوشـهاي  ureAB, vacA, cagA پراكندگي ژنوتيپهاي مختلف فاكتورهاي اصلي بيماريزايي مطالعه تعييناين اساس هدف از اين 

  .هليكوباكتر پيلوري جدا شده از بيماران داراي عفونت معده بدون زخم و بيماران داراي زخم معده بود
 سوش آنها از بيماران داراي عفونت معده بدون 35يكوباكتر پيلوري كه  سوش هل65توصيفي ـ مقطعي   در اين مطالعه :روش كار

  . مورد مطالعه قرار گرفتندRFLP-PCR سوش آنها از بيماران داراي زخم معده جدا شده بودند با روش 30زخم و 
، ) >05/0P ( نـي داري  در سوشهاي جدا شده از بيماران داراي زخم نسبت به بيماران فاقد زخم بصورت معvacA  شيوع ژن :نتايج

.   با سه باند در هر دوگروه بيماران فراواني بيـشتري داشـت  β الگوي .  متفاوت ديده شددوالگويcagA ژن  RFLP در. بيشتر بود
.  جداشده از بيماران داراي زخـم شـد  vacA از سوشهاي داراي % 33/83هضم آنزيمي منجر به توليد يك الگوي كاملاً يكنواخت در 

 الگوي قابل افتراق را مشخص كـرد  ureAB 10 آناليز پلي مرفيسمهاي . ا حالت زخم دار بيماري از نظر آماري مرتبط بوداين الگوب
 هيچ ارتباطي بـين الگوهـاي خـاص     ureAB, cagA براي ژنهاي %). 61/47( شايعترين الگو در تمام سوشها بود ureAB 5a كه الگوي 

DNAد و حالت كلينيكي بيماري مشاهده نش.  
 ممكن است كه فاكتور خطري براي ايجاد حالـت زخـم دار بيمـاري    cagA اگرچه در بيماران مورد بررسي حضور ژن  :نتيجه نهائي

در نهايـت عليـرغم وجـود    .  با افزايش خطر ايجاد زخم همراه استvacA نباشد اما به نظر مي رسد كه وجود يك ژنوتيپ يكسان  
  . در منطقه ما انتشار دارندDNA ، الگوهاي محافظت شده اي از ureAB درجه بالائي از تنوع ژنومي در ژن 

   

 هليكوباكترپيلوري/ واكنش زنجيره اي پليمراز / ژن هاي بيماري زا / زخم معده  : كليد واژه ها

   

  :مقدمه 
ــط            ــده توسـ ــاد شـ ــده ايجـ ــاب معـ ــروزه التهـ امـ

هليكوبــاكترپيلوري بــه عنــوان عامــل اصــلي زخــم معــده، 
وم، ادنوكارسينوماي معده و لنفـوم بافـت  لنفوئيـدي           دئودن

دلايل ايـن تنـوع     ). 1(وابسته به مخاط شناخته شده است       
پيامدهاي كلينيكي عفونت ممكن است كه به فاكتورهـاي         

 ميزبان وهمچنـين اخـتلاف در شـيوع يـا بيـان             ،محيطي  
  فاكتورهــاي بيمــاريزاي وابــسته بــه بــاكتري مــرتبط     

  
  

تغييـرات ژنتيكـي بـسيار    ، ي مختلف  تكنيكها). 2،3(باشند
 متنوعي را در سوشهاي هليكوباكتر پيلوري نشان داده انـد         

تفاوتهاي ژنتيكـي در ارگانيـسم ممكـن اسـت كـه            ). 7-4(
فاكتورهاي بيماريزا، عملكرد و خصوصيات آنتي ژني آنها را         

تنوع آنتي ژني محـصولات يـك  ژن   . تحت تاثير قرار دهد  
انيـسم فـرار از سيـستم       مشخص ممكن است كـه يـك مك       

. ايمني را براي سوشهاي هليكوباكتر در ميزبان ايجاد نمايد        
  مطالعات وسيعي براي تعيين ژنوتيپ شاخصهاي بيماريزاي      
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