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جا که تنوع باشد. از آنی گوارشی میهایماریباز عوامل مهم هلیکوباکتر پیلوری  

هایی مانند دهد، با روشبه میزان زیاد رخ میهلیکوباکتر پیلوری ژنتیکی درون جمعیت 

RAPD-PCR های و بیماری هلیکوباکتر پیلوریهای ویژه ی  رابطه ی احتمالی بین ژنوتیپ

 هلیکوباکتر پیلوریمختلف معده را تعیین کرد. در این تحقیق الگوی ژنتیکی سویه های 

طی بررسی شدند.  RAPD-PCRجدا شده از بیماران مختلف دچار سو هاضمه با روش 

بیمار  4بیمار دچار زخم و  16بیمار طبیعی،  20بیمار شامل  40این مطالعه نمونه های بیوبسی 

 DNAساخت شرکت سیناژن، استخراج  DNA تفاده از کیت استخراج دچار سرطان،  با اس

تشخیص قطعی سویه ها انجام شد و  16srRNAها صورت گرفت و در حضور پرایمر آن

در این تحقیق پس از انجام صورت گرفت.  RAPD-PCRژنوتایپینگ سویه ها به روش 

نه ها با داشتن باند تمامی نمو هلیکوباکتر پیلوریبه منظور تشخیص قطعی   PCRآزمون 

دست آمده در آزمون در دندروگرام بهجفت بازی مثبت تشخیص داده شدند.  109

RAPD-PCR  طور مورد بررسی در نمونه های بیوپسی به هلیکوباکتر پیلوریسویه  40در

خوشه  9ها در ها مشهود است. تمامی جدایهدرصد در میان جدایه 98تا  54کلی قرابتی بین 

 9پروفایل شامل  30درصد مجموعاً  80اصلی از یکدیگر متمایز شدند. در ضریب تشابه 

الکتروفورتیک اشکال  DNAنقطه جداگانه شناسایی شد. در بررسی قطعات  21خوشه و 

دست آمده از نظر ژنتیکی متنوع و ناهمگن است. نتایج به زیر مشاهده گردید که نتایج به

سویه جدا شده از بیماران طبیعی نشان داد که هر یک از سویه ها  20وی دست آمده بر ر

 الگوی انگشت نگاری ژنتیکی مخصوص به خود را دارند.
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 مقدمه

 یمیکروآئروفیل باسیل گرم منفی وهلیکوباکتر پیلوری 

محیط  در است که در مخاط معده اغلب به صورت مارپیچی و

ی با این باکتری پاتوژن شود.کشت به صورت خمیده دیده می

انسان  هاتواند ملیونپتانسیل بالای تغییرات ژنتیکی است که می

امل ن باکتری عای صورت مزمن در سراسر جهان آلوده کند.را به

سرطان معده  های گوارشی،زخم هایی مانند گاستریت،بیماری

ویه آنالیز ژنتیکی س لنفاوی دستگاه گوارش است. سرطان غدد و

نشان داده است که ایزوله های  هلیکوباکتر پیلوریهای 

نشان  هلیکوباکتر پیلوری درجه ی بالایی از تغییرات ژنتیکی را

بسیار زیادی میان سویه های دهند.گوناگونی ژنتیکی می

جدا  یجدا شده از فردی در مقایسه با سویه  هلیکوباکتر پیلوری

-یشده از فرد دیگر وجود دارد. شواهدی وود دارد که نشان م

ج های ژنتیکی ممکن است نقش مهمی را در نتایدهد که تفاوت

 .(1-3) کلینیکی عفونت بازی کند

به  گسترده استجهان  سراسر این باکتری در عفونت با

 درصد 80توسعه به بیش از در حال در کشورهای طوری که

 تنها هلیکوباکتر پیلوریهای مربوط به رسد؛ اما بیماریمی

محققان این  شود.دیده می هااین جمعیت درصد10-20در

 دانند:می را مربوط به دو عامل زاییتفاوت در بیماری

                                                      
1 - Random Amplified polymorphic DNA-PCR (RAPD-

PCR) 

شامل  عواملی که به میزبان وابسته است و (1

 و مصرف سیگار ایمونولوژیک افراد، خصوصیات ژنتیکی و

را غیره است که آن داروهای ضد التهابی غیراستروئیدی و

 خطری برای ابتلا به بیماری دانند.

هلیکوباکتر عواملی که به باکتری وابسته است که  (2

 و هاویهفنوتیپی به س های ژنوتیپی وتوجه به تفاوت با را پیلوری

 زایی هر سویه بابیماری کند.می بندی مختلفی تقسیم هایتیپ

های پوششی توجه به میزان تبادل علائم بین باکتری و سلول

 هایویههای بین سترین تفاوتمهم میزبان متفاوت است.

سیتوتوکسین ی  )کد کننده vacAدو ژن هلیکوباکتر پیلوری،

 ی پروتئین وابسته به)کد کننده  cagA ژن و واکوئل زا(

 .(4-6) است سیتوتوکسین(

برای  DNAهای گوناگونی بر اساس استفاده از روش

تشخیص و شناسایی گوناگونی ژنتیکی سویه های هلیکوباکتر 

 بر که مبتنی PCRنوعی از پیلوری تا کنون به کار رفته است. 

 و ویلیام توسط بار است اولین DNA رندوم یا تصادفی تکثیر

گردید و این روش را به  معرفی 1990 دهه در همکارانش

یک پرایمر  روش این در .نامندمی  1PCR-RAPD اختصار

  نوکلئوتید برای واکنش 12تا  8طول غیر اختصاصی به
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PCRمحصول الکتروفورز از پس .گردداستفاده می PCR 

 پروفایل یک نمونه هر برای مختلف هاینمونه واکنش در

 برای آن از توانمی که آید می دستهب منحصربه فردی نسبتا

کرد.  استفاده باکتریایی هایپاتوژن از سریع بسیاری شناسایی

هلیکوباکتر این روش برای مطالعه ی گوناگونی و انتقال ژنتیکی 

بسیار ارزشمند است. این روش بسیار حساس و با  پیلوری

قطعه ی مشخص  10تا  3باشد. تقریبا کارایی و سرعت بالا می

DNA  به دست می آید.  هلیکوباکتر پیلوریبه ازای هر سویه

به طور مشخص یک الگوی  هلیکوباکتر پیلوریهر ایزوله از 

به طور قابل تکراری از ایزوله های کند که مشخص تولید می

دیگر متفاوت است. تعیین ژنوتیپ این پاتوژن تاثیر مناسبی در 

زی نقشه های ژنومیک و درمان آنتی بیوتیکی به همراه روشن سا

 خواهد آورد.

 مواد و روش کار:

بیمار شامل  40طی این مطالعه ی مقطعی نمونه های بیوبسی 

بیمار طبیعی )که به علت سو هاضمه آندوسکپی شده بودند(،  20

بیمار دچار سرطان توسط پزشک  4بیمار دچار زخم  و  16

از بیمارستان آیت  1403شد. نمونه ها در سال  متخصص گرفته

های انتقال به مرکز الله کاشانی شهرکرد تهیه شدند و در محیط

تحقیقات میکروبیولوژی دانشگاه آزاد شهرکرد منتقل شدند. 

نمونه های بیوپسی سریعا بر روی محیط های بروسلا آگار و 

-درصد خون گوسفند و آنتی 10کمپیلوباکتر آگار حاوی 

کشت  Bهای ونکومایسین، تریمتوپریم و آمفوتریسین یوتیکب

 Sهای های به دست آمده که حاوی باسیلداده شدند. کلونی

شکل، کاتالاز، اوره آز  و اکسیداز مثبت بودند، به عنوان نمونه 

تشخیص داده شدند و با استفاده از  هلیکوباکتر پیلوریهای 

تخراج ساخت شرکت سیناژن، اس DNA کیت استخراج 

DNA (7) صورت گرفت. 

از ردیابی  هلیکوباکتر پیلوریبه منظور تشخیص قطعی 

به منظور  PCRآزمایش  استفاده گردید. 16srRNAتوالی ژن

های در حضور زوج پرایمر هلیکوباکتر پیلوریتشخیص قطعی 

میکرولیتر تنظیم  25( در حجم نهایی 1شده در جدول )نشان داده

 گردید.

16srRNA ژن رديابي به مربوط پرايمرهاي توالي هلیکوباکتر پیلوریسويه های  در   

(5َ-3َتوالی پرایمر) ژن  (bpاندازه محصول) 

16srRNA 
HP 1F CTGGAGAGACTAAGCCCTCC 

HP 1R ATTACTGACGCTGATTGTGC 
109 

بی

م

ا

 ر
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به صورت  16srRNAبرنامه حرارتی برای تکثیر ژن 

 زیر بود: 

 94سیکل تکراری  60دقیقه، 15مدت درجه به  95

ثانیه و یک  60درجه  62ثانیه و  60درجه  55ثانیه،  60درجه 

جفت بازی  109دقیقه.مشاهده باند  3درجه  72سیکل انتهایی 

 دهنده مثبت بودن تست است.نشان

های روی ایزوله RAPD-PCRجهت انجام تکنیک 

نوکلئوتیدی  10مورد مطالعه از تک پرایمر  هلیکوباکتر پیلوری

معرفی شده توسط  AACGCGCAACبا توالی  1281

Akopyanz واکنش  .و همکاران استفاده شدPCR  در حجم

 2و  PCR buffer 10Xمیکرولیتر  5/2میکرولیتر واجد  25

میکرومول  dNTP Mix ،2میکرومول  Mgcl2 ،250مول میلی

 5و  Taq DNA Polymeraseواحد آنزیم  2از تک پرایمر، 

 مربوط به هر نمونه تنظیم گردید.  DNAمیکرولیتر از 

چرخه دمایی مورد استفاده جهت تکثیر قطعات پلی 

 94: یک سیکل  در این آزمایش عبارت بود از DNAمورفیک 

درجه  94سیکل تکراری  45دقیقه،  2گراد به مدت درجه سانتی

 40مدت گراد بهسانتی درجه 45ثانیه،  40مدت گراد بهسانتی

ثانیه و یک سیکل انتهایی  40مدت گراد بهدرجه سانتی 72ثانیه، 

 . (8) هدقیق 5مدت گراد بهدرجه سانتی 72

نوبت با شرایط فوق به روش  3های مورد بررسی جدایه

PCR  آزمایش شد تا از تعداد و الگوی باندی ایجاد شده در هر

محصول به  RAPD-PCRبعد از  .نمونه اطمینان حاصل شود

ترانس  UVدست آمده در ژل آکارز ران شد و با استفاده از 

-RAPD در تکنیکالمینیتور باندهای حاصله مشاهده گردید. 

PCR  مطالعه سه نوبت انجام و پس از  های موردروی جدایه

 گرشده در هر جدایه با نشان اطمینان تعداد اندازه باندهای ایجاد

RAPDافزاروی باندی حاصله به کمک نرم، الگ Gel J  آنالیز

های درصد، ژنوتیپ 80بالای و با در نظر گرفتن قرابت 

 و پیوند Dice مربوط با روش شباهت (هایپروفایل)

UPGMA گر ترسیم شناسایی و دندوگرام مربوط به هر نشان

 .گردید

به منظور  PCRدر این تحقیق پس از انجام آزمون 

و  هلیکوباکتر پیلوری 16srRNA تشخیص قطعی باکتری

 109ها با داشتن باند ، تمامی نمونه16srRNAحضور توالی ژن 

 داده شدند.مثبت تشخیص جفت بازی 
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 هلیکوباکتر پیلوری 16srRNAژن   PCR(: ژل حاصل از 1شکل )

نمونه های  3و  2، ستون های DNAجفت بازی  100مارکر  1ستون 

جفت بازی  100مارکر  4. ستون 16srRNAمثبت از نظر ژن 

 )فرمنتاز(.

 

مطالعه  های موردروی ایزوله  RAPD-PCR در تکنیک

شده  سه نوبت انجام و پس از اطمینان تعداد اندازه باندهای ایجاد

الگوی باندی حاصله به کمک نرم ، گرنشانهر در هر ایزوله با 

درصد،  80بالای آنالیز و با در نظر گرفتن قرابت   Gel Jزاراف

و  Dice مربوط با روش شباهت (هایپروفایل) هایژنوتیپ

گر شناسایی و دندوگرام مربوط به هر نشان UPGMA پیوند

هایی با ضریب تشابه در این الگوریتم ایزوله. ترسیم گردید

 قرار گرفتند.درصد در یک کلاستر)پروفایل= تیپ(  80بالای 

 RAPD-PCRدست آمده در آزمون در دندروگرام به

مورد بررسی در نمونه های   هلیکوباکتر پیلوریسویه  40در 

ها درصد در میان جدایه 98تا  54طور کلی قرابتی بین بیوپسی به

خوشه اصلی از یکدیگر  9ها در مشهود است. تمامی جدایه

پروفایل  30مجموعاً درصد  80متمایز شدند. در ضریب تشابه 

 نقطه جداگانه شناسایی شد. 21خوشه و  9شامل 

 

   هلیکوباکتر پیلوریهای  سویهدر  RAPD-PCR دندوگرام 
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DNAدر بررسی قطعات  الکتروفورتیک  

دست آمده از نظر ژنتیکی اشکال زیر مشاهده گردید که نتایج به

سویه  20متنوع و ناهمگن است. نتایج به دست آمده بر روی 

جدا شده از بیماران طبیعی نشان داد که هر یک از سویه ها 

الگوی انگشت نگاری ژنتیکی مخصوص به خود را دارند. تعداد 

قطعه  13تا  2باندها از  DNA تا  250و اندازه ی باندها بین  

نتایج (. 1-20)نمونه های   یر بودجفت باز متغ 3000  PCR   به

سویه ی جدا شده از بیماران مبتلا به زخم  16دست آمده از 

جفت بار  3000تا  300باند با اندازه ی بین  12تا  2گوارشی 

 4الگوی انگشت نگاری ژنتیکی (.21-36)نمونه های  بودند

 باند به 8تا  6سویه ی جدا شده از موارد سرطان معده شامل 

(.37-40نمونه های جهت باز تعیین شد ) 1000تا  500اندازه ی   

 

 

 

 .1-20نمونه های  RAPD-PCR(: الگوی ژنتیکی سویه های طبیعی جدا شده با روش 2شکل )

 

 

 .21-36نمونه های  RAPD-PCR(: الگوی ژنتیکی سویه های جدا شده از بیماران دچار زخم گوارشی با روش 3شکل ) 

 

 .37-40نمونه های  RAPD-PCR(: الگوی ژنتیکی سویه های جدا شده از بیماران مبتلا به سرطان با روش  4شکل )
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 بحث

ترین بیماری باکتریال شایعهلیکوباکتر پیلوریعفونت   

 درصد 95 جهان است. این عفونت در سرتاسر در ایروده-معده

از بیماران  درصد 70-80از بیماران مبتلا به زخم دوازدهه و در 

از افراد  درصد 17شود. تقریباً مبتلا به زخم معده دیده می

هر ساله  و شوندمثبت، مبتلا به زخم معده می هلیکوباکتر پیلوری

این افراد مبتلا به خونریزی، سوراخ شدگی و یا  از درصد 2-1

د. در سوراخ شدگی بدون زخم  شونانسداد خروجی معده می

 .باشندمی هلیکوباکتر پیلوریازبیماران مبتلا به  درصد 50حدود 

 هلیکوباکتر پیلوریزمانی با مطالعات نشان داده که عفونت هم

های معده وجود موارد سرطان معده شامل لنفوم درصد 90در 

 (.9) دارد

 هلیکوباکتر پیلوریهریک از عوامل ناشی از عفونت 

های خاص ارگانیسم، روند چند عاملی است که به ویژگییک 

عوامل وابسته به میزبان شامل  .محیط بستگی دارد میزبان و

ایمونولوژیکی افراد، مصرف سیگار،  خصوصیات ژنتیکی و

ها را داروهای ضد التهابی غیر استروئیدی و غیره است که آن

به باکتری دانند. عوامل مربوط خطری برای ابتلا به بیماری می

 . (10) فنوتیپی باکتری است شامل خصوصیات ژنوتیپی و

بر اساس منابع معتبر موجود بررسی هیستولوژیکی 

ی بیوپسی به همراه آزمون سریع ی بیوپسی وکشت نمونهنمونه

های تشخیصی تهاجمی به عنوان استاندارد روش از از جملهاوره

 شده است.طلایی در تشخیص این میکروارگانیسم عنوان 

زیادی است  زاییدارای فاکتورهای بیماری هلیکوباکتر پیلوری

چنین شود و همکه باعث بقاء آن در محیط اسیدی معده می

با سیستم  دهد تا باکتری در مخاط معده کلونیزه شود واجازه می

شود. گسترش ایمنی میزبان مقابله کند و باعث تخریب بافتی 

 ف باکتری بین شرق آسیا وهای مختلجغرافیایی ژنوتیپ

بررسی اپیدمیولوژیک در  کشورهای اروپایی متفاوت است و

ایران به دلیل قرار گرفتن در محل ارتباطی این کشورها دارای 

رسد گسترش بیماری به اهمیت فراوانی است که به نظر می

 ی باکتری، حساسیت میزبان وسویه زاییفاکتورهای بیماری

ترین تفاوت بین مهم بستگی دارد.فاکتورهای کمکی محیط 

 حضور یا عدم حضور ژن هلیکوباکتر پیلوریهای مختلف سویه

cagA های مختلف ژنژنوتیپ و vacA رسد است. به نظر می

که دارای  vacAهایی ازو آلل cagA هایزمان ژنحضور هم

زایی خاصیت واکوئله کنندگی هستند، باعث افزایش بیماری

 هایسویه اند. تنهاشده بندیطبقه Iشود که در تیپ باکتری می

 اندبوده IIIو  IIشده از بیماران مبتلا به گاستریت تیپ  جدا

(11). 

میزان شیوع عفونت در نقاط مختلف جهان، متفاوت 

های خفیف است. در کشورهای غربی گاستریت و بیماری
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های گوارشی گوارشی و در کشورهای آسیای شرقی بیماری

جا از جمله سرطان معده رواج بیشتری دارند. از آن ترخطرناک

ی فرهنگ  شده و از لحاظ اقتصادی و که ایران در خاور میانه واقع

هم با کشورهای آسیای شرقی و هم با کشورهای غربی در 

 و هلیکوباکتر پیلوریارتباط است، بررسی شیوع عفونت 

فاکتورهای ویرولانس در این کشور جهت درمان وکنترل 

هلیکوباکتر شیوع عفونت  رسد.بیماری ضروری به نظر می

 هایدر ایران مانند بسیاری از کشورها بالا است. گزارش پیلوری

-با بیماری هلیکوباکتر پیلوریدهند که عفونت متعدد نشان می

های دستگاه گوارش فوقانی ارتباط نزدیک دارد. از طرف دیگر 

های این باکتری منجر نشان داده شده که عفونت با همه ی سویه

زایی مثل که نقش عوامل بیماریشود. با اینبه بیماری نمی

vaccA  وcagA های در باکتری مورد بحث است؛ هنوز تفاوت

-هایی که در انسان ایجاد زخم یا سرطان میموجود بین باکتری

-کنند یا عفونت آنهایی که بیماری خفیف تولید میکنند با آن

ای همراه نیست، مشخص نشده است. در این زمینه ها با عارضه

غرافیایی تأثیر عواملی مثل خصوصیات میزبانی انسان، موقعیت ج

هلیکوباکتر چنین نوع سویه باکتریایی بر عواقب عفونت و هم

-گزارش ای در حال بررسی است.به صورت گستردهپیلوری 

قابل توجهی در  2اند که تنوع ژنتیکیهای مختلف نشان داده

                                                      
2 -Heterogeneity 

در نقاط مختلف دنیا وجود دارد. هلیکوباکتر پیلوری جمعیت 

-خصوصیات بیماری این تنوع ژنتیکی منجر به گوناگونی در

بیوتیک، ویژگی چسبیدن به زایی باکتری مثل مقاومت به آنتی

-گردد. به نظر میهای اپیتلیال و حتی تولید توکسین میسلول

از یک میزبان انسانی به میزان  هلیکوباکتر پیلوریرسد زمانی که 

یابد برای سازگاری با شرایط جدید انسانی دیگر انتقال می

شود. دلیل تنوع زیاد تغییرات و در نتیجه تنوع میناگزیر دچار 

دانند که به را مربوط به پدیده نوترکیبی میهلیکوباکتر پیلوری 

چنین گیرد. همطور مکرر در ساختار ژنوم باکتری صورت می

های مخلوط )وجود بیش از یک سویه در یک وجود عفونت

ای مختلف همیزبان انسانی(، امکان تبادل ژنتیکی را بین سویه

 کند.فراهم می

های به دلیل میزان بالای تغییرات ژنتیکی در بین سویه

های مولکولی متعددی برای تمایز روشهلیکوباکتر پیلوری، 

 ها شاملاند. این روشهای بالینی مورد استفاده قرار گرفتهسویه

RFLP ،Ribotyping ،REP-PCR ،PFGE  وRAPD-

PCR های نوع ژنتیکی سویهباشند. در این مطالعه تمی

جدا شده از نمونه های بیوپسی بیماران مبتلا هلیکوباکتر پیلوری 

مورد بررسی  RAPD-PCRهای گوارشی با روش به بیماری

های یکی از روشRAPD-PCR قرار گرفته است. روش 
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حساس و کارآمد مولکولی است که برای تعیین تنوع ژنتیکی 

-جوامع مختلف استفاده میدر هلیکوباکتر پیلوری های  سویه

چنین این روش در مطالعات اپیدمیولوژیک از جمله شود. هم

ها یا از طریق بین زوج هلیکوباکتر پیلوریبررسی امکان انتقال 

آشامیدن آب چاه، تشخیص آلوده بودن یک فرد با بیش از یک 

سویه باکتریایی و طراحی درخت فیلوژنی )دندروگرام( برای 

های متفاوت یک گونه به کار بت ژنتیکی سویهنمایش میزان قرا

رود. در این روش از یک تک پرایمر چند نوکلئوتیدی می

های خاصی شود که ترادفنوکلئوتیدی( استفاده می 10)اغلب 

های تکراری معکوس( را در ژنوم باکتری شناسایی و )ترادف

 PCRکند. با داشتن اطلاعات مربوط به محصولات تکثیر می

یک باکتری را به دست  3نگاری ژنتیکین الگوی انگشتتوامی

های نگاری ژنتیکی سویهآورد. با تجزیه و تحلیل الگوی انگشت

توان درخت فیلوژنی را به دست آمده از بیماران مختلف، می

بندی های معین تقسیمهای باکتریایی را در دستهرسم و سویه

آمده از درخت  کرد. در این مطالعه بر اساس اطلاعات به دست

با  هلیکوباکتر پیلوریهای فیلوژنی، امکان ارتباط بین سویه

نگاری خاص و ایجاد بیماری گوارشی معین، الگوی انگشت

 .(12) بررسی گردید

                                                      
3 -Genetic fingerprint 

به عنوان یک عامل  هلیکوباکتر پیلوریهای اخیر در سال

های گوارزشی از جمله زخم و سرطان مهم در ایجاد بیماری

ست. بنابراین  یکی از اقدامات اساسی در معده مطرح شده ا

جهت پیشگیری از عواقب شدید عفونت این باکتری، شناسایی 

زا و های غیر بیماریها از سویهزا و تمایز آنهای بیماریسویه

های درمانی مناسب است. بررسی آمد آن به کارگیری فرمولپی

مثل  هلیکوباکتر پیلوریهای خصوصیات فتوتیپیک سویه

آز اطلاعات مفیدی در مورد طبیعت و شدت فعالیت اوره

دهد، به همین دلیل ها در اختیار قرار نمیزایی آنبیماری

در جست و جوی تر های ظریفدانشمندان هنوز با موشکافی

-تر هستند. الگوی انگشتتر و دقیقهایی اختصاصیشاخص

اتی است نگاری ژنتیکی یک موجود مانند باکتری، حاوی اطلاع

شود، که الزاما به صورت صفات فنوتیپیک خاصی ظاهر نمی

تواند به عنوان یک شاخص ژنتیکی برای تمایز دقیق ولی می

یکی از  RAPD-PCRگیرد. های مورد استفاده قرار سویه

نگاری توان الگوی انگشتهایی است که توسط آن میروش

وش امروزه های باکتریایی را مشخص کرد. این رژنتیکی سویه

جدا  هلیکوباکتر پیلوریهای کاربرد مهمی در تقسیم بندی سویه

 شده از بیماران مختلف پیدا کرده است. 
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Smith هایو همکاران قدرت تمایز روش ,RFLP 

RAPD  و آنالیز ساترن بلات وجود ژنureA  یاueCD  را

جدا شده از افراد نیجری  هلیکوباکتر پیلوریسویه  33روی 

بندی بررسی کردند و نتیجه گرفتند که قدرت تمایز و دسته

ها بیشتر است نسبت به دیگر روش RAPDو سادگی  4کردن

(8). 

ده شجدا  هلیکوباکتر پیلوریسویه  40در این مطالعه تعداد 

-RAPDاز بیماران طبیعی و مبتلا به زخم و سرطان با روش 

PCR ی و مبتلا به زخم و سرطان با روش از بیماران طبیع

RAPD-PCR ار گرفتند و مورد تجزیه و تحلیل مولکولی قر

ی با ها تعیین شد. در این بررسنگاری ژنتیکی آنالگوی انگشت

نوکلئوتیدی، باندهای  10به کارگیری یک تک پرایمر 

 قطعه مشاهده شد. 13به سویه تا  مخصوص

. Akopyanz 1992و همکاران در سال 

نوکلئوتیدی از جمله تک  10به کارگیری تک پرایمرهای  با

 15نشان دادند که باندهای مخصوص به سویه تا  1281پرایمر 

 .دادندقطعه بارز را تشکیل می

جدا  هلیکوباکتر پیلوریسویه  40نتایج این مطالعه بر روی 

ها الگوی شده از بیماران ایرانی نشان داد که هر یک از سویه

و همکاران نیز با  Akopyanzرا دارند. مختص خودشان 

                                                      
4 -Typeability 

 53های جدا شده از توانستند سویه RAPDاستفاده از روش 

زخم معده و یک بیمار مبتلا به بیمار طبیعی، دو بیمار مبتلا به 

ای را از هم متمایز سازند. نتایج مطالعه مذکور متاپلازی روده

شان را ها الگوی مختص خودنیز نشان داد که هر کدام از سویه

های خاص دارند. نتایج این مطالعات میزان بالای تنوع ترادف

DNA دهد. نشان می هلیکوباکتر پیلوریهای را در بین سویه 

های در این بررسی بر اساس نتایج به دست آمده، سویه

-یهگروه شامل دو گروه مربوط به سو 9در  هلیکوباکتر پیلوری

های گروه مربوط به سویههای جدا شده از بیماران طبیعی و دو 

که این جدا شده از بیماران مبتلا به زخم قرار گرفتند. به دلیل

گروه  باندهای مشابه در هر دو گروه سرطانی و طبیعی دیده نشد،

در  ای راهای جدا شده از بیماران سرطانی شاخه جداگانهسویه

 در بین دندروگرام اشغال کردند. به دلیل وجود باند مشترک

خم های مربوط به هر دو گروه بیماران طبیعی و دارای زسویه

تلا به های بیماران مبهای طبیعی هم در بین سویهبعضی از سویه

 زخم قرار گرفتند.

سویه جدا شده  16با مطالعاتی که در آفریقای جنوبی روی 

سویه  15سویه از موارد زخم گوارشی و  26از بیماران طبیعی، 

انجام گرفت،  RAPD-PCRا روش از موارد سرطان معده ب

های نگاری ژنتیکی سویهنشان داده شد که الگوی انگشت



 1403 زمستان 4شماره  2وره د                                                                        (JNACMS)یو مولکول یدر علوم سلول یننو یافتهایره

24 

 

جفت  100-4600باند مجزا به اندازه  1-7از   هلیوباکتر پیلوری

باز متغیر است. تجزیه و تحلیل درخت فیلوژنی در مطالعه 

هلیکوباکتر های مذکور نشان داد که تنوع ژنتیکی در بین سویه

% در  2/64 +43ها با ضریب شباهت وجود دارد و سویه پیلوری

 . (13) گیرنددو گروه مجزا قرار می

 نتیجه گیری

دهند که روش مطالعه حاضر و مطالعات مشابه نشان می

RAPD-PCR  یک روش مناسب برای تعیین میزان تنوع

است. نتایج این  هلیکوباکتر پیلوریهای  ژنتیکی در بین سویه

 هلیکوباکتر پیلوریهای اد که تنوع ژنتیکی سویهمطالعه نشان د

های مربوط به بیماران توان سویهآن قدر گسترده است که نمی

های معین و جداگانه طبیعی، دارای زخم و سرطان را در گروه

گیری زمانی قابل استناد است قرار داد. در عین حال این نتیجه

های بیشتری از ها افزایش یابد و تعداد سویهکه تعداد گزارش

و با پرایمرهای بیشتری در هر مطالعه بررسی  هلیکوباکتر پیلوری

به دلیل قرار گرفتن در   هلیکوباکتر پیلوریشوند. اعضای گونه 

های انسانی متفاوت و مواجهه با شرایط محیطی مختلف میزبان

ممکن است دستخوش تغییراتی شوند که نتیجه سازگاری 

های جدید است. تعیین این زیرگونه مطلوب با میزبان و ظهور

ها از نظر اپیدمیولوژی و تعیین منشا آلودگی و راه انتقال زیرگونه

 مهم است. 
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Absteract:

 

Helicobacter pylori is an important cause of gastrointestinal diseases. Since genetic diversity 

within the Helicobacter pylori population occurs in large quantities, methods such as RAPD-PCR 

were used to determine the possible relationship between specific Helicobacter pylori genotypes 

and various gastric diseases. In this study, the genetic pattern of Helicobacter pylori strains isolated 

from different patients with dyspepsia was investigated by RAPD-PCR.  

During this study, biopsy samples from 40 patients, including 20 normal patients, 16 ulcer 

patients, and 4 cancer patients, were extracted using a DNA extraction kit manufactured by 

Cinagene Company, and the strains were identified in the presence of 16srRNA primers.  

In this study, after performing the determined in the presence of specific primers and the strains 

were genotyping was performed by RAPD-PCR. PCR test for the definitive diagnosis of 

Helicobacter pylori, all samples were detected positive with a band of 109 base pairs. The vacA 

gene was detected in 30 samples (70%) and the cagA gene in 2 samples. In the dendrogram 

obtained in the RAPD-PCR test in 40 Helicobacter pylori strains examined in biopsy samples, a 

general affinity between 54 and 98% among the isolates is evident. All isolates were distinguished 

from each other in 9 main clusters. At a similarity coefficient of 80%, a total of 30 profiles 

including 9 clusters and 21 separate points were identified.  

In the examination of electrophoretic DNA fragments, the following patterns were observed, 

indicating that the results obtained are genetically diverse and heterogeneous. The results obtained 

on 20 strains isolated from normal patients showed that each of the strains has its own genetic 

fingerprint pattern. 

Keywords: Biopsy, Genotyping, Helicobacter pylori, RAPD-PCR. 
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