
Arc
hi

ve
 o

f S
ID

  مجله پزشكي كوثر
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  چکيده

هـدف ايـن مطالعـه،    . كندكندتليال معده را آلوده ميتليال معده را آلوده ميهاي اپيهاي اپيسلولسلول  هاي مهم است کههاي مهم است کهيکي از پاتوژنيکي از پاتوژن  هليکوباکتر پيلوري  ..فاهدا

  .بود ureC (glmM)هاي کلينيکي با استفاده از ژن های جداشده از نمونههليکوباکتر پيلوريبندي بررسي و تيپ

 ۳۷براي تعيين هتروژنيسيته ژنتيکـي  . از روش مولکولي استفاده شد هليکوباکتر پيلوريبندي منظور تيپبه  ..هاهامواد و روشمواد و روش

 ـ ureCبـازي ژن  جفـت  ۸۲۰قطعه . استفاده شد PCR-RFLPجداشده از محيط کشت، از روش  هليکوباکتر پيلورينمونه  ا ب

  .هضم شدHhaI ، ، MboIهاي محدودکننده آنزيم

. مشـخص شـد   HhaIالگـوی مختلـف از هضـم بـا آنـزيم       ۸و  MboIالگوي مختلف با هضم ناشي از آنزيم  ۱۱  ..هاهاافتهافتهيي

  .وجود آوردالگوي متفاوت به ۲۱هاي حاصل از ترکيب الگوهاي هضم دو آنزيم،  مدل

اي بين قطعات ها و الگوها وجود ندارد و تنوع ژنتيکي گستردهارتباطي بين بيماريبراساس نتايج اين مطالعه،  .گيرينتيجه

اين موضوع، نويدبخش ايجاد ابزاري کارآمد براي بررسي مولکولی اپيدميولوژي و بررسي اجداد و پي بردن به . شودمشاهده می

  .منشا باکتريايي و پراکندگي آن در مناطق مختلف جغرافيايي است

  

  ureC ژن ،PCR-RFLP، هليکوباکتر پيلوري  ::هاهاههواژواژکليدکليد
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PCR   وRFLP  ژنureC (glmM) و همکاران محمدرضا نفيسي                                               پيلوري هليكوباكترهاي سويهبندي منظور تشخيص و تيپبه  

 

١٤٤ 

  مقدمه 

هاي سلول هاي موفق است کهيکي از پاتوژن هليکوباکتر پيلوري

و از سوي سازمان بهداشت ] ۱[ كندتليال معده را آلوده مياپي

. بندي شده استزای درجه يک طبقهعنوان سرطانجهاني به

ها و ومير در بين نئوپلازيدومين عامل مرگسرطان معده 

هزار ۶۵۰هر سال، حدود . چهارمين سرطان شايع در دنياست

/۳دهد که هزار ابتلای جديد رخ مي۸۸۰مرگ و 
موارد آن در  ۲

توالي کامل ژنوم ]. ۴، ۳، ۲[کشورهاي جهان سوم است 

توسط انيستيتو  ۱۹۹۷در سال  ۲۶۶۹۵سويه  هليکوباکتر پيلوري

TIGR  و دو سال بعد، توالي ژنوم سويهJ99  از ]. ۵[منتشر شد

آز است و زايی باکتري، توليد اورهفاکتورهاي مهم در بيماری

هاي ژن. دهدقسمت بزرگي از ژنوم باکتري را تشکيل مي

در اين  ureIEFGHهاي کمکي و ژن ureABساختماني 

ت بازي در قسمکيلو۲/۲ای ناحيه. اندارتباط شناسايي شده

هليکوباکتر اين منطقه در . وجود دارد ureABبالادست ژن 

و  ureDهاي به نام (ORF)حاوي دو قالب باز خواندن  پيلوري

ureC ژن . آز نقشي ندارنددر توليد اوره است کهureC  حدود

هاي ، تواليureCدست در قسمت پايين. کيلوباز طول دارد۳۶/۱

 هليکوباکتر پيلوريله ايزو ۶۰بررسي . پاليندرومی وجود دارند

را در  ureC، حضور ژن DNAو بررسي توالي  PCRوسيله  به

کند که پروتئيني را رمز مي ureCژن . همه آنها نشان داده است

 ۱۹۹۷در سال  ureCژن . از لحاظ تکاملي ثابت مانده است

 (glmM)موتاز و همکاران به فسفوگلوکوزآمين گودوينتوسط 

و محصول ژن  اشريشيا ک ليبين اين ژن در باکتری . تغيير نام داد

ureC ،۴۳ %ژن . هومولوژي وجود داردureC ،

تنوع زياد ژنوم ]. ۶[کند موتاز را رمز مي فسفوگلوکزآمين

. ها غيرعادي استدر مقايسه با اکثر ارگانيزم هليکوباکتر پيلوري

ندونوکلئازي هاي اکننده آنزيمکمک اثر هضماين تنوع به

جايي تواند ناشي از جابهدست آمده است و ميمحدودکننده به

هاي هاي کوچکي از زنجيره تکراري نوکلئوتيد، جهشتکه

هاي خاموش، شايد جهش. خارجي باشد DNAخاموش يا جذب 

در محيط  هليکوباکتر پيلوريمکانيزمي باشد که باعث بقاي 

  ]. ۷، ۶[شود نامناسب معده می

 هليکوباکتر پيلوريهاي يهبراي افتراق سو مناسبی هايروش

ژنيک رغم تفاوت آنتيعليوجود ندارد؛  برپايه تنوع ژنتيکي

از قبيل ( تعيين سويههاي يک از روشهيچ ،مختلف يها سويه

که در مورد ساير  )بيوتايپينگ، سروتايپينگ و فاژتايپينگ

هاي قادر به تفکيک و تمايز دقيق سويه روند،کار ميبهها  باکتري

براي اهداف ]. ۸، ۵[ نيستند هليکوباکتر پيلوريمختلف 

منظور بررسي انتقال شناسی و باليني و همچنين بهگيری همه

زايی مجدد بيمارستاني، خانوادگي، کارآيي درمان، عود و کلوني

ي هامانيتورينگ عفونتهاي دقيق باکتري، به ژنوتايپينگ و روش

  ].٥[ نياز است هليکوباکتر پيلوري

بندی با نتايج تحقيقات مختلف، بيانگر قدرت بالاي تيپ بررسي

. است REP-PCRو  PCR-RFLP ،RAPDهای روش

، بهترين قدرت HhaIبا استفاده از آنزيم  PCR-RFLPروش 

های هضم روش. کندايجاد مي ureCتفکيک را براي ژن 

دار، الکتروفورز در ميدان ضربانو ) ريبوتايپنگ(کروموزومي 

  ].۵[شوند بندي توصيه نميدليل محدوديت در قدرت تيپ به

  

  هاروشمواد و 

سال با  ۸۵تا  ۱۷نفر با دامنه سني  ۳۷در اين مطالعه توصيفي، 

ابتدا ). زن ۱۶مرد و  ۲۱(سال وارد مطالعه شدند  ۶۶ميانگين سني 

نمونه  ۳-۴از هر فرد نمونه کنندگان، نامه از مراجعهبا اخذ رضايت

تخصص گوارش و با دستگاه بيوپسي از ناحيه آنتروم توسط فوق

يک قطعه حاصل از . گرفته شد) ؛ ژاپنOptic Fiber(آندوسکوپی 

آزی در لوله حاوي اوره بيوپسي، براي تشخيص سريع فعاليت اوره

شناسي و قطعه ديگر، براي آزمايشات ميکروب ۳. قرار گرفت

هاي حاوي سرم فيزيولوژي استريل به در ويالمولکولي 

هاي مرکز تحقيقات سلولي و مولکولي دانشگاه علوم  آزمايشگاه

  .پزشکي شهرکرد ارسال شد

هاي دو لام نمونه بيوپسي حاصل از آندوسکوپي معده توسط لبه

تکه شد و سوسپانسيون يکنواختی استريل درون پليت استريل تکه

ن توسط لوپ استريل سرد روي محيط مقداري از آ. دست آمدبه

و %) ۵(شده گوسفند شده با خون د فيبرينهغني BHIکشت 

گرم در ليتر، ميلي۵متوپريم هاي تريبيوتيکشده با آنتيانتخابي

واحدي و  B ۲۵۰۰ميکسين گرم در ليتر و پليميلي۱۰ونکومايسين 

اکسيدکربن، دی% ۱۰در شرايط ميکروآيروفيليک اتمسفر حاوي 

. گراد کشت داده شددرجه سانتي ۳۷رطوبت در حد اشباع و دماي 

 کارگيري گاز پکهوازي فاقد پالاديوم و با بهاين شرايط در ظرف بي

روز انکوبه  ۵تا  ۳مدت ها بهو پنبه آغشته به آب فراهم آمد و نمونه
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 ۱۳۸۸ پاييز، ۳، شماره ۱۴دوره                                                                                                         مجله پزشکی کوثر                                     

١٤٥ 

متر که ميلي ۱تا  ۵/۰هاي ريزي به قطر طي اين مدت، کلني. شدند

آميزي ها با رنگباکتری. محدب بودند ظاهر شدند صاف، شفاف و

  ].۹[آز، کاتالاز و اکسيداز هويت شدند هاي اورهگ ر م و انجام آزمون

هاي مورد آزمايش بايد از نمونه DNAبراي انجام آزمايش، 

هاي حاصل ازهاي مورد بررسي شامل ک ل نينمونه. استخراج شود

 العمل مکتوب در کيتها بودند و استخراج طبق دستورکشت 

 اشريشيا کليهاي از کلني. انجام شد) ؛ ايرانDiatum(استخراج 

 ،ureCژن  تشخيص منظوربه .شد استفاده منفي کنترل عنوانبه
با استفاده از پرايمرهاي مربوطه استفاده شد  PCRآزمايش  از

  ). ۱جدول (

  

  

  ureCمربوط به ژن  يهاتوالی پرايمر )۱جدول 

 PCRمحصول   ژن هدف  رفرانس  توالی  مريپرا

Forward 

Reverse  

5`- TGG GAC TGA TGG CGT GAG GG - 3` 

5`-  AAG GGC GTT TTT AGA TTT TT -  3  
۱۲  ureC  ۸۲۰ بازجفت  

  

  يص اندوسکوپيک تشخيمختلف به تفک يهاتعداد مبتلايان به نارسايي )۲جدول 

  عادی  تيگاستر  زخم معده  زخم دئودنوم  کانسر  تيازوفاژ يماريب  نوع

  ۳  ۲۱  ۴  ۵  ۳  ۱  انيتعداد مبتلا

  

  )ها، باندهاي حاصل از نمونه۸تا  ۲های ، نشانگر اندازه؛ ستون۱ستون % (۶ ديآملياکريدر ژل پل ،کشت يهانمونه PCRحاصل از  يبازجفت ۸۲۰ يباندها )۱شکل 

  

 ؛M2 يالگو ،۶و  ۵ستون  ؛M1 يالگو، ۴ و ۳ستون  ؛ureC ژن ،۲ستون  نشانگر اندازه؛ ،۱ستون ( MboIالگوهاي حاصل از هضم آنزيمي با استفاده از ) ۲ شکل

در  ؛M8 يالگو ،۱۶ و ۱۵ستون  ؛M7 يالگو ،۱۴ و ۱۳ستون  ؛M6 يالگو ،۱۲ستون  ؛M5 يالگو ،۱۱ ستون ؛M4 يالگو، ۱۰ و ۹ستون  ؛M3 يالگو، ۸ و ۷ستون 

  %)۸د يآملياکريژل پل

  

  

  ۸            ۷           ۶            ۵             ۴            ۳            ۲             ۱     

  ۱     ۲      ۳       ۴      ۵      ۶       ۷     ۸       ۹     ۱۰    ۱۱     ۱۲    ۱۳    ۱۴     ۱۵    ۱۶    
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PCR   وRFLP  ژنureC (glmM) و همکاران محمدرضا نفيسي                                               پيلوري هليكوباكترهاي سويهبندي منظور تشخيص و تيپبه  

 

١٤٦ 

شده ی استخراجDNAميکروليتر با  ۲۵در حجم  PCRواکنش 

، )نانوگرم ۱۵۰-۲۰۰(ميکروليتر  ۱ميزان به) هدف(

ميکروليتر، بافر  ۲/۰ميزان به) سيناژن؛ ايران(پليمراز DNAتک

10X )ميکروليتر،  ۵/۲ميزان به) سيناژن؛ ايرانMgCl2 

مولار ميليdNTP ۵/۲ميکروليتر،  ۵/۱ميزان مولار به ميلي۵۰

 ۱ميزان مولار هرکدام بهميلي۱۰ميکروليتر، پرايمرها  ۱ميزان  به

ميکروليتر در دستگاه  ۸/۱۶ميزان به DDWميکروليتر و 

دقيقه،  ۲مدت به ۹۵C°با برنامه ) ؛ آمريکاBioRad(ترموسايکلر 

دقيقه؛ و  ۱مدت به ۶۳C°دقيقه؛  ۱مدت به ۹۵C°"چرخه  ۳۱

°۷۲C ۷۲°و در نهايت، " دقيقه ۱مدت بهC دقيقه انجام  ۵مدت به

در جريان % ۶آميد اکريلروي ژل پلي PCRسپس، محصول . شد

 ].۱۱، ۱۰) [۱شکل (دقيقه الکتروفورز شد  ۲۵مدت آمپر بهميلي۱۰۰

و  MboIهاي محدودکننده با استفاده از آنزيم RFLPدر پايان، 

HhaI  بر محصولاتPCR  ۱۲[به اجرا درآمد.[  

  

  نتايج

مشخص  ۲نوع بيماري گوارشي بيماران موردمطالعه در جدول 

شده از پرايمر استفاده ureCمنظور تشخيص ژن به. شده است

- دستباندهاي به). ۱جدول (استفاده شد  ميتوفوجيشوجيتوسط 

  ). ۱شکل (بازي قرار گرفتند جفت ۸۲۰آمده در ناحيه 

هاي محدودکننده نمونه، با آنزيم PCR ۳۷با بررسي محصولات 

MboI  وHhaI الگوی هضم آنزيمی متفاوت  ۱۱و  ۸ترتيب به

ترتيب الگوهاي حاصل به. آناليز شد NTsysافزار ايجاد و با نرم

  . نشان داده است ۳و  ۲در اشکال 

 ،۶ستون  ؛h2 يالگو ،۵ستون  ؛h1 يالگو ،۴ و ۳ستون  ؛ureC ژن ،۲ستون  اندازه؛نشانگر  ،۱ستون ( HhaIالگوهاي حاصل از هضم آنزيمي با استفاده از ) ۳شکل 

 ؛h10 يالگو ،۱۳ستون  ؛h9 يالگو ،۱۲ ستون ؛h8 يالگو ،۱۱ستون  ؛h7 يالگو، ۱۰ستون ؛h6 يالگو ،۹ستون  ؛h5 يالگو ،۸ ستون ؛h4 يالگو ،۷ستون  ؛h3 يالگو

  %)۸د يآملياکريدر ژل پل؛ h11 يالگو، ۱۴ ستون

  

پس از تعيين الگوها با هضم آنزيمي، فراواني هرکدام از الگوهاي 

و  ٣mالگوهاي  MboIدر هضم با آنزيم . مشخص شدحاصل 

٢m ٦ترين و الگوهاي مورد، فراوان ١٠و  ١٤ترتيب با به m ٨وm 

 ولي در هضم آنزيمي. مورد کمترين فراواني را داشتند ١با 

HhaI ۲، الگوهايh  ٥وh مورد، بيشترين و  ٩و  ١٣ترتيب با به

مورد کمترين فراواني را  ١با  ١١hو  ١٠h، ٩h، ۴h، ۷h الگوهاي

  .اندآورده شده ٤و  ٣نتايج در جداول . داشتند

در . ارتباط بين اختلالات گوارشي و الگوهاي حاصل بررسي شد

و  ۲mدر گاستريت، الگوهاي  MboIالگوهاي آنزيم محدودکننده 

٣m  در الگوهاي آنزيم . مورد بيشترين فراواني را داشتند ٨و  ٧با

مورد  ٥و  ٣، ٧با  ٥hو  ٣h ،٢hدر گاستريت،  HhaIمحدودکننده 

 .ورد بيشترين فراواني را داشتندم ٣با  ٢hو در زخم دئودنوم، 

الگوي  ۲۱هاي حاصل از ترکيب الگوهاي هضم دو آنزيم، مدل

  .بودند ٢h۲mو  ٥h٣mترين الگوها متفاوت ايجاد کردند که فراوان
  

  بحث

آمده، هضم دستهاي بهمنظور تايپينگ ايزولهدر مطالعه حاضر، به

روي  HhaIو  MboIهاي محدودکننده آنزيمي با آنزيم

از تنوع ژنتيکي  هليکوباکتر پيلوري. انجام شد PCRمحصولات 

 PCRها بر محصول بسيار زيادي برخوردار است و اثر اين آنزيم

هاي هاي بين ايزولهتواند تفاوتشده، ميکاربردهبا توجه پرايمر به

الگوي  ۲۱را مشخص کند؛ در اين مطالعه،  هليکوباکتر پيلوري

توان ادعا کرد، دست آمد که ميزوله بهاي ۳۷متفاوت در بين 

شناسی و درمان گيریهاي همهآمده براي بررسيدستالگوهاي به

با فراواني  ۳mترين الگو ، شايعMboIبا آنزيم  .مناسب هستند

. مورد بود ١٣فراواني  با ۲h، الگوي HhaIمورد و با آنزيم  ۱۴

الگوي  ۲۱هاي حاصل از ترکيب الگوهاي هضم دو آنزيم مدل

به ٢h۲mو  ٥h٣mترين الگوها متفاوت ايجاد کردند که فراوان

ژنوتيپ  و همکاران فرشاد. مورد فراواني بودند ۶و  ۷ترتيب با 

      ۱         ۲          ۳         ۴          ۵        ۶         ۷         ۸           ۹        ۱۰        ۱۱      ۱۲        ۱۳        ۱۴   
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١٤٧ 

جداشده از بيماران مبتلا به  هليكوباكتر پيلوريهاي سوش

در  RFLP-PCRبراساس الگوي را معده معده يا بدون زخم زخم

آناليز  .بررسي کردند cagA و ureAB ،vacAهاي ژن

الگوي قابل افتراق را مشخص  ١٠ ،ureABهاي مزرفيوم پلي

ها بود ترين الگو در تمام سوششايع ureAB 5aكرد كه الگوي 

هيچ ارتباطي بين  cagAو  ureABهاي براي ژن%). ٦١/٤٧(

 و حالت كلينيكي بيماري مشاهده نشد DNAالگوهاي خاص 

]١٢[.  

هاي و آنزيم ureCو همکاران با استفاده از ژن  ميتوفوجيشوجي

AluI ،MboI  وHhaI  ايزوله کلينيکي هضم آنزيمي  ۲۵روي

 ۱۴سپس، از . دست آوردندالگوي مختلف به ۲۵انجام دادند و 

مورد  ۱۲گيري کردند که بيمار قبل و بعد از درمان نمونه

نه معده چون از دو ناحيه آنتروم و ت. جدا شد هليکوباکتر پيلوري

 RFLP-PCRمورد الگوهاي  ۱۰گيري شده بود، در نمونه

مورد، الگوي  ۲ولي در . هاي هر دو ناحيه يکسان بودندايزوله

RFLP هاي آنتروم و تنه تفاوت داشتآمده از ايزولهدستبه .

ماه پس از درمان بيماران را پيگيري کرده و از  ۵همچنين آنها تا 

 RFLPعمل آوردند که الگوهاي بهگيري مجدد اين افراد نمونه

ايشان به اين نتيجه رسيدند . دست آمديکساني با قبل از درمان به

که اين روش تايپينگ قابل اعتماد است و همچنين آلوده بودن 

  ].۱۳[دهد فرد با يک سويه يا بيشتر را نشان مي

نمونه حاصل از کشت قبل و بعد از درمان  ۱۰۰با مطالعه  گوسن

دست آورد و يکساني به RFLPر اروپايي، الگوهاي کشو ۱۰در 

در اروپا عفونت ايجاد  RFLPگزارش داد که چندين تيپ محدود 

روشي کارآمد  ureCبا ژن  RFLP-PCRهمچنين . کنندمي

براي افتراق بين عود عفونت يا کسب عفونت با سويه جديد است 

  ].۶[و در تشخيص عفونت قابليت بالايي دارد 

و  ureCو با استفاده از ژن  PCR-RFLPبا روش  اندرسون

هاي جداشده از ، تنوع ژنتيکي باکتريHhaIآنزيم محدودکننده 

. هاي مقيم در يک منطقه را يکسان نشان دادها و استونياييروس

. بنابراين، تنوع ژنتيکي با ناحيه جغرافيايي مرتبط است

نوترتيبي  اي،های پيدايش اين تنوع بالا، جهش نقطه مکانيزم

  ].  ۱۴[ها هستند ها بين سويهکروموزومي و انتقال افقي ژن

والدين (آمده از افراد خانواده دستهکلون باکتري ب ١٥٧با مطالعه 

در اروپا و  بيمار از مناطق مختلف جغرافيايي ١٣١و ) و فرزندان

انتقال ، hspA و ureC (gLmM)با استفاده از دو ژن  آفريقا

چندين مکانيزم از جمله . نشان داده شد خانواده بين افرادآللی 

اي، نوترکيبي داخل جنس و گرفتن آلل از خارج نقطه جهش

بررسي  ،همچنين. هستندها در افراد خانواده موجبات تنوع سويه

DNA  را  منحصر به فرديدر افراد خانواده و افراد ديگر توالي

هاي مونهکه ن بررسي نقشه فيلوژنتيکي نشان داد .داد نشان

 ،آنترومهاي جداشده از در مقايسه با نمونه معده نهت جداشده از

   .]١۵[ دندارتنوع ژنتيکي بيشتري 

هاي بزرگتر، اي عنوان شد که شايد بتوان در جمعيتدر مطالعه

 هليکوباکتر پيلوريبين اختلالات گوارشي و سويه معيني از 

در اصفهان برای  ايمطالعه طي ].۹[ارتباطي مشاهده کرد 

 هايآنزيمو  ureCو همکاران با استفاده از ژن  نواب بندی، تيپ

ALU1 ،MBO1  وCFO1 الگوي مختلف  ٤و  ٥، ٥ترتيب به

  ].١٦[مشاهده کردند 

اي برخوردار است؛ العادهاز تنوع ژنتيکي فوق هليکوباکتر پيلوري

ده از نمونه با استفا ٣٧که در مطالعه حاضر، با بررسي طوريبه

الگو و در  ١١ HhaIبا استفاده از آنزيم  ،الگو ٨ MboIآنزيم 

وجود آمدن اين تنوع علل به. الگوي متفاوت ايجاد شد ٢١مجموع 

. و کارآيي آن در مطالعات مختلف مورد بررسي قرار گرفته است

آوري نتايج تحقيقات با جمع و همکاران دان، ۱۹۹۷در سال 

متغير بودن به اين نتيجه رسيدند که در ايالات متحده  مختلف،

جايگاه چندين ژن در نقشه ژنتيکي حکايت از نوترتيبي زياد در 

در  تنوع زيادي هليکوباکتر پيلوري .دارد پيلوري هليکوباکترنوم ژ

، فلاژلين، سيتوتوکسين کمکيهاي ز، ژنآاوره ي مثليهاژن

 ۶در  هاي مختلفآزمايش آلل. دهدنشان مي cagA زا وواکوئل

هليکوباکتر هاي تنوع ژنتيکي در سويه ،MLEE وسيلههژن ب

 طور ذاتيهب هليکوباکتر پيلوريهاي سويه .کندرا تاييد مي پيلوري

که تصور طوريهب را دارند، DNA قابليت تراريختی قطعات

  ].۷[ باشد ژنتيکي مذکورمکانيزم تنوع  ،نوترکيبي ،شود مي

نمونه  ٣٣ در vacAو  flaA ،flabژن  ٣با بررسي توالي 

جنوبي مشخص  جداشده از بيماران کانادايي، آلماني و آفريقاي

طور مکرر به هليکوباکتر پيلوريشد که انتقال ژنتيکي افقي در 

دهنده وجود نوترکيبي بسيار همچنين، نتايج نشان. افتداتفاق مي

 نايسرياو  اشريشيا کليدر مقايسه با  هليکوباکتر پيلوريبالا در 

بيشتر تغييرات ژنتيکي، منشاء نوترکيبي ]. ۱۷[بود  آگنوره

دليل تنوع ژنتيکي، قابليت طبيعي باکتري ]. ۱۳[هومولوگ دارند 

  ].   ۱۸[براي تراريختی ژنتيکي و نوترکيبي است 
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١٤٨ 

ها در مقايسه با اکثر ارگانيزم هليکوباکتر پيلوريتنوع زياد ژنوم 

کننده کمک اثر هضمهتوان باين تنوع را مي. غيرعادي است

تنوع ژنتيکي . دست آوردهاي آندونوکلئازي محدودکننده بهآنزيم

هاي کوچکي از زنجيره تکراري نوکلئوتيد، جايي تکهناشي از جابه

خارجي، نوترکيبي  DNAهاي خاموش يا جذب جهش

ها بين سويه، در هومولوگ، نوترتيبي کروموزومي، انتقال افقي ژن

با محيط پرفشار و نامناسب معده حايز جهت سازش باکتري 

  ].۱۹[اهميت است 
  

  گيرينتيجه

ها، گرچه شواهدي دال بر ارتباط بين در تعيين تنوع ژنتيکي ايزوله

با توجه به . الگوهاي حاصل و اختلالات گوارشي مشاهده نشد

نتايج مطالعات که الگوهاي موجود در هر منطقه را محدود و 

هاي دادند، شايد بتوان در جمعيتخاص همان منطقه نشان 

گرفته در مناطق بزرگتر يا با متاآناليز چندين مطالعه صورت

هاي موجود ارتباطي پيدا مختلف، بين اختلالات گوارشي و سويه

-PCRدر نهايت، روش . هاي بارز را تعيين نمودکرد و سويه

RFLP طور مستقيم از علاوه بر توانايي شناسايي باکتري به

بندي و شناسايي عود يا عفونت با هاي بيوپسي قابليت تيپنمونه

  .سويه جديد را دارد
  

اين مقاله نتيجه طرح تحقيقاتي مصوب : تشکر و قدرداني

دانشگاه علوم پزشکي و خدمات بهداشتي شهرکرد است و در 

  .مرکز  تحقيقات سلولي و مولکولي اين دانشگاه به انجام رسيد
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Abstract 

Aims. Helicobacter pylori is one of the important pathogens that infected epithelial cells of stomach. 

The aim of this study was to analyze and type Helicobacter pylori isolated from gastric biopsy 

specimens with ureC (glmM) gene. 

Materials & Methods. Molecular method was used in order to type Helicobacter pylori. PCR-RFLP 

was used to determine the genetic heterogenesity of 37 specimens of Helicobacter pylori isolated from 

culture. 820bp amplified fragment of ureC gene was digested with the restriction enzymes HhaI, MboI. 

Results. 11 different patterns with HhaI and 8 different patterns with MboI were identified. In 

combination, 21 different RFLP patterns were identified. 

Conclusion. Based on the results of this study, there is no significant relationship between gastric 

diseases and different patterns and there is a widespread genetic diversity between the fragments. This is 

promising the production of effective equipment for molecular analysis of epidemiology and analyzing 

ancestors and understanding the bacterial origin and its scattering in different geographic regions. 
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