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ABSTRACT 
 

Background & objectives: Several studies have described VacA and CagA as the two 
important virulence determinants of Helicobacter pylori, which are associated with gastric 
ulcer (GU) and duodenal ulcer (DU). The aim of present study was to determine the 
associations of the i and d regions genotypes of H. pylori vacA gene; and cagA status with GU 
and DU risk. 
Methods: A total of 177 isolates were cultured from the biopsies of Iranian patients with 
different geographic origins and genotyped. Data were collected and analyzed. 
Results: Frequency of the vacA i1, i2, i1i2, d1, and d2 alleles and cagA in all patients was 
42.9%, 55.4%, 1.7%, 41.8%, 58.2% and 68.4%, respectively. There was a significant 
difference between the frequencies of vacA i1 in isolates from GU than those from non-
atrophic gastritis (p<0.05). When the GU was considered as a dependant factor by the 
multiple logistic regression analysis, the vacA i1 genotype was significantly associated with 
the age- and sex-adjusted risk for GU (p=0.006, odds ratio [OR]=3.56; 95% confidence 
interval [CI]=1.45–8.75). Statistical analysis showed no significant association between vacA 
d genotype and digestive diseases. After controlling for age and sex variables, the cagA 
genotype remained in the final model when the DU was considered as a dependant factor by 
the the multiple logistic regression analysis (p=0.021, OR=3.77; 95% CI=1.22-11.60). 
Conclusion: We have proposed that the H. pylori vacA i1 and cagA genotypes could be 
considered as benefit biomarkers for prediction of risk of GU and DU in Iran, respectively. 
Keywords: Helicobacter pylori; vacA; cagA; Gastric Ulcer; Duodenal Ulcer; Iran. 
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و وضعیت  هلیکوباکترپیلوری vacAهای آللی جدید ژن  ارتباط بین تیپ
cagA با خطر زخم معده یا دوازدهه در ایران 
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  مقدمه
های عفونی  عامل اصلی بیماری1هلیکوباکترپیلوری

توسط دو  1979مزمن قابل انتقال است که در سال 
بین و باری رو های وارن محقق استرالیالی به نام

ها گزارش کردند که  آن. ]1[کشف شد  2مارشال
ای، استرس یا  های معده ها و التهاب علت ایجاد زخم
دار نبوده بلکه بیشتر به دلیل آلودگی با  غذاهای ادویه

                                                            
1 Confidence Interval 
2 Warren Robbin & Barry J. Marshall 

زای مختلفی در  عوامل بیماری. ]2[این باکتری است 
شناسایی شده است که نقش مهمی  هلیکوباکترپیلوری

ون، استقرار پایدار و طولانی مدت در در کلونیزاسی
های  موکوس معده و همچنین در بروز بیماری

کنند که از  ایفا می هلیکوباکترپیلوریمرتبط با عفونت 
اشاره  ]4[ 4CagAو  ]3VacA ]3توان  آن جمله می

ترین  این دو پروتئین به عنوان شناخته شده. کرد

                                                            
3 Vacuolating cytotoxin A 
4 Cytotoxin associated gene A 

 چکیده
معـده   ، زخـم   (NAG)های گوارشی مثل التهـاب غیـر آتروفـی    به عنوان عامل اصلی بیماری هلیکوباکترپیلوری :زمینه و هدف

)GU ( و زخم دوازدهه(DU) ارتباط نزدیکی بین فاکتورهای اختصاصی ایـن بـاکتری نظیـر    . باشد میVacA  وCagA   بـاGU  و
DU های اللی نـواحی   حاضر بررسی ارتباط تیپ  مطالعه هدف از. وجود داردi  و dژنvacA    و وضـعیتcagA    بـا خطـرGU  و
DU باشد می.  

تعیـین   PCRدست آمد و بـا اسـتفاده از    ه از کشت بیوپسی معده بیماران ایرانی از استان های مختلف ب  سویه 177 :روش کار
  .گردید تحلیلآوری شده و  ها جمع داده. ژنوتیپ شد

 4/68و  2/58، 8/41، 7/1، 4/55، 9/42به ترتیب برابر با  cagAو ژن  d2و  i1 ;vacA ،i2  ،i1 i2، d1های  فراوانی آلل: ها فتهیا
 NAGنسـبت بـه بیمـاران     GUدسـت آمـده از بیمـاران    ه های ب  در سویه vacA i1داری بین فراوانی  تفاوت معنی. بود درصد

 vacA i1  بعنوان متغیر وابسته لحاظ شد، ژنوتیپ GUکه  سیون چندگانه لجستیک زمانیرگر  در آنالیز). p>05/0(وجود داشت 
 ؛OR=56/3 ؛1CI 95%=45/1-75/8(داشـت   GUداری با خطر بـروز بیمـاری     پس از کنترل متغیرهای سن و جنس ارتباط معنی

006/0=p .(داری بین فراوانی ژنوتیپ   آنالیزهای آماری هیچ ارتباط معنیvacA d که  زمانی. های گوارشی نشان نداد بیماری و
DU  در آنالیز رگرسیون چندگانه لجستیک بعنوان متغیر وابسته مطرح شد، ژنوتیپcagA      در حضـور متغیـر سـن و جـنس در

  ).p=021/0 ؛OR=77/3 ؛CI 95%=22/1-60/11(مدل نهایی باقی ماند 
تواننـد بعنـوان نشـانگرهای زیسـتی مفیـد بـرای        به ترتیـب مـی   هلیکوباکترپیلوری cagAو  vacA i1های   ژنوتیپ :گیری نتیجه

  .پیشگویی خطر زخم معده و زخم دوازدهه در ایران مطرح باشند
 زخم معده، زخم دوازدهه، ایران،vacA،cagA،هلیکوباکترپیلوری :های کلیدیواژه
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ر باشند که د ی این باکتری می زا عوامل بیماری
های اپیتلیال معده بصورت مستقیم و یا  تخریب سلول

سازی سیستم ایمنی میزبان نقش  از طریق فعال
کنند و به این ترتیب باعث آسیب  اساسی ایفا می

. شوند ساختار و اختلال در عملکرد معده می
یکی از  )VacA(کننده واکوئول  سایتوتوکسین ایجاد
باکتری است زای مشهور در این  اولین عوامل بیماری

، که با افزایش خطر بیماری در ارتباط بوده و ]5[
 vacAکه  هلیکوباکترپیلوریتوسط لوکوس مستقل 

در تمام  vacA ژن .]5-8[شود  نام دارد کد می
وجود دارد، با این حال،  هلیکوباکترپیلوریهای  سویه

تفاوت قابل توجهی در فعالیت ایجاد واکوئول بین 
این . مشاهده شده است لوریهلیکوباکترپیهای  سویه

 vacAتفاوت در فعالیت ایجاد واکوئول به ساختار ژن 
انتهای آمینی پروتئین بالغ را کد s(1 )( در ناحیه نشانه

 55بخشی از زیر واحد m(2 )( ، ناحیه میانی)کند می
و ) کند کیلو دالتونی انتهای کربوکسیلی را کد می

شده و بین که اخیراً شناسایی  i(3( ناحیه حد واسط
واقع شده و نقش عملکردی مهمی را  mو  sنواحی 

نسبت داده  ،کند در فعالیت ایجاد واکوئول ایفا می
 m  که بین ناحیه bp81اخیراً، یک حذف . ]9[شده است 

 deletion, dواقع شده است شناسایی و ناحیه  iو 
، در سمت vacAاز ژن  d  ناحیه. گذاری گردید نام

واقع شده و ممکن است در  55Pن انتهای آمینی دومی
میزبان و   تلیالی معده های اپی به سلول VacAاتصال 

این .  ]10,11[فعالیت ایجاد واکوئول نقش داشته باشد 
، s1 )s1a ،s1b ،s1c( ،s2 های  نواحی به زیر مجموعه

m1 ،m2 (a/-b) ،i1 ،i2 ،d1  وd2 ) تا  69دارایbp81 
  ).1شکل( ]9,10,12,13[شوند  تقسیم می) ناحیه حذفی

                                                            
1 Signal, s 
2 Middle, m 
3 Intermediate, i 

  
  vacAهای مختلف  شکل شماتیک از محل قرارگیری آلل .1شکل 

  
ــان،   ــددی از سراســر جه ــات متع ــاطمطالع ــین  ارتب ب

 زخـم  بـالاى  خطـر  و vacAاز  مشـخص  های ژنوتیپ

و زخم دوازدهـه را نشـان داده    ]10,14,15,16[معده 
  .]10,14,17,18[است 
ــ ــر از ژنیک ــای ی دیگ ــاکترپیلوری ه  cagAژن ، هلیکوب
 ،]19[شـود   زایـی مـی   باشـد کـه منجـر بـه بیمـاری      می
توانایی بـالایی   cagA های حامل ژن ای که سویه گونه به

با گسـترش   cagAحضور  .]20[در بروز بیماری دارند 
مـرتبط   ]14,21[و معـده   ]21- 23[های دوازدهه  زخم
حاضــر توصــیف نقــش   هــدف از مطالعــه. باشــد مــی
و همچنـین   vacA iو  vacA dهـای اللـی نـواحی     تیپ

در  هلیکوباکترپیلوری cagAآنالیز ارتباط بین وضعیت 
ــا خطــر بیمــاری  هــای زخــم معــده و زخــم   ارتبــاط ب

  .باشد دوازدهه می
 

  کار  روش
  سویه های باکتریایی

. باشد ای می حاضر از نوع مقطعی درون گونه مطالعه 
از کشت  هلیکوباکترپیلوریسویه  177در این مطالعه، 

بـه   1391تـا   1387سی معده بیمارانی که از سال بیوپ
هــای مختلــف ایــران  مراکــز آندوســکوپی در اســتان

نتایج پاتولوژی و . مراجعه کرده بودند، به دست آمد
آندوسکوپی در مورد هر بیمار ثبت گردید و سـپس  

بیمــار التهــاب  120وه کــه شــامل گــر 3بیمــاران در 
ــیغیر ــه   28، (NAG) 4آتروف ــم دوازده ــار زخ  5بیم

(DU)  ــده  29و ــم معـ ــار زخـ ــد (GU) 6بیمـ ، بودنـ
                                                            

4 Non-Atrophic Gastritis 
5 Peptic Ulcer 
6 Gastric Ulcer 
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بندی دیگری ایـن   همچنین در طبقه. بندی شدند طبقه
و مردان  %) 5/43( 77گروه جنسی زنان  2در  بیماران

 129: ســــال >55گــــروه ســــنی  2و %) 5/56( 100
  .بندی شدند طبقه%) 1/27( 48: سال ≤55و  %) 9/72(

  جداسازی و شناسایی باکتری
دو نمونه بیوپسی از ناحیـه آنتـروم اخـذ    از هر بیمار 

آز سریع در  ها تست اوره گردید و برای یکی از نمونه
ها روی محیط کشت بروسـلا   بیوپسی. محل انجام شد

 mg/L  5ونکومایسین،  mg/L 10شامل (آگار انتخابی 
غنـی  ) Bآمفوتریسـین   IU/L5/2 تری متـو پـریم و   

ایط کـم  خون دفیبرینه انسان و در شـر % 5-7شده با 
به مدت   %98و رطوبت بالای  CO2% 5هوازی حاوی 

گـراد کشـت    درجه سانتی 37روز در دمای  10الی  5
. از کشت بیوپسی تـک کلـون بدسـت آمـد    . داده شد

هـای باکتریـایی بـر اسـاس مثبـت       تعیین هویت کلنـی 
ــت  ــودن تسـ ــای اوره بـ ــیداز،   هـ ــالاز و اکسـ آز، کاتـ

کروسکوپ آمیزی گرم، شکل مارپیچی در زیر می رنگ
 هلیکوباکترپیلوری S rDNA16و همچنین تکثیر قطعه 

  .انجام شد 1های اختصاصی در جدول  با پرایمر

  

  PCRو  هلیکوباکترپیلوریهای  پرایمرهای استفاده شده برای تعیین هویت کلنی. 1جدول 

Genes Primers Sequences (From 5' to 3') 
Size of PCR 

products 
(bp) 

Optimized 
annealing 

temperature (ºC) 
References 

 
16 S 

rDNA 

 
HP1 
HP2 

 
GCA ATC AGC GTC AGT AAT GTT C 
GCT AAG AGA TCA GCC TAT GTC C 

 
519 

 
56 [32] 

vacA      

i1/-i2 

VAC F1 
C1R 

VACF2 
C2R 
 

GTT GGG ATT GGG GGA ATG CCG 
TTA ATT TAA CGC TGT TTG AAG 
GTT GGG ATT GGG GGA ATG CCG 

GAT CAA CGC TCT GAT TTG A 

i1: 426 
 

i2: 432 

53 
 

53 
[9] 

d1/-d2 

VAS-5 F 
VAGF-R 
mD1-F 
md1-R 

 

ACT AAT ATT GGC ACA CTG GAT TTG 
CTC GCT TGA TTG GAC AGA TTG 

AGG TYA TTA ACC CAC CCA A 
CTC GCT TGA TTG GAC AGA TTG 

d1: 367-
379 

d2: 298 
d1: 223 

53 
 

53 

[10] 

[33] 

cagA  CAG1 
CAG2 

ACC CTAGTC GGT AAT GGG TTA 
GTA ATT GTC TAG TTT CGC 591-856 50 [34] 

  

  و تعیین ژنوتیپ DNAاستخراج 
بـــا اســـتفاده از کیـــت اســـتخراج  DNAاســـتخراج 

Fermentas, UK    و بر اساس دسـتورالعمل کارخانـه
 DNAاز هــر نمونــه  . تولیــد کننــده انجــام شــد   

تهیـه گردیـد و در    ng/µl 5و  ng/µl 50هـای   غلظت
تعیــین . مراحــل بعــدی مــورد اســتفاده قــرار گرفــت

ژن ) d2و d1( dو ) i2و  i )i1های نواحی  ژنوتیپ آلل
vacA  و وضعیت ژنcagA  در حجمµl 30  با استفاده

از پرایمرهــای رفــت و برگشــتی فهرســت شــده در  
شـرایط تکثیـر   . انجـام شـد   PCRبا دسـتگاه   1جدول 
دقیقه واسرشـتگی   5: بودبه صورت زیر  PCRتوسط 

چرخـه هـر    30گـراد،   درجه سانتی 96اولیه در دمای 

 40گـراد،   سـانتی   درجـه  96ثانیـه در   40کدام شامل 
ــرای هــر پرایمــر    ثانیــه دمــای اتصــال پرایمــر کــه ب

  درجه 72ثانیه در دمای  40، )1جدول (اختصاصی بود 
گذاری نهـایی   و گرمخانه) دمای گسترش(گراد  سانتی

بعد . دقیقه 7گراد به مدت  سانتی  درجه 72 در دمای
جهـت   PCRاز تکثیر قطعات مورد نظـر، محصـولات   

. بارگـذاری شـدند  % 2/1الکتروفورز روی ژل آگـارز  
آمیــزی و مشــاهده  پــس از الکتروفــورز جهــت رنــگ

، ژل آگارز ابتدا بـه محلـول   UVزیر  DNAباندهای 
ه اتیدیوم بروماید و سپس دستگاه ژل داک انتقال داد

ــد ــکل . ش ــورز   2در ش ــه الکتروف ــوط ب ــاویر مرب تص
  .آمده است PCR محصولات 
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  )د( cagAو ژن ) ج( d1 ،d2، )ب( i2، )الف( i1های  تصاویر ژل الکتروفورز مربوط به آلل .2شکل 

  آماری های تحلیل
ژنـی بـا خطـر     -برای بررسی اینکه آیا فراوانـی آللـی  

هـه در  هـای زخـم معـده و زخـم دوازد     بروز بیماری
باشـد و آیــا ایــن تفـاوت از نظــر آمــاری    ارتبـاط مــی 

ــی ــای  معن ــالیز ک ــت، از آن ــکوئر  -داری اس و  (χ2)اس
ــق فیشــر در   ــون دقی ــد SPSS-19آزم ــتفاده ش . اس

05/0< p داری در نظـر گرفتـه    به عنوان سطح معنی
آنالیز رگرسیون لجستیک ساده و چندگانه بـرای  . شد

هـای   بیمـاری  بررسی تاثیر هر فاکتور در خطر بـروز 
در ایـن  . زخم معده و زخم دوازدهه به کار برده شد

ــالیز از روش  ــوان  Forward LRو  Enterآن ــه عن ب

 >05/0p. مدل ورود متغیرهای مستقل اسـتفاده شـد  
. داری در نظــر گرفتــه شــد بــه عنــوان ســطح معنــی

در همـه    (NAG)غیر آتروفی التهاب بیماران مبتلا به 
نوان گروه کنتـرل در نظـر   ای به ع مقایسههای  تحلیل

  .گرفته شدند
 

  ها یافته
و ژن  vacA هــای ژن در ایــن مطالعــه فراوانــی آلــل

cagA  در بیماران مبتلا به زخم معده و زخم دوازدهه
  ).2 جدول(مقایسه شد ) التهاب(نسبت به گروه کنترل 

  در بیماران با اختلالات گوارشی cagAو ژن  vacA های ژن فراوانی آلل. 2جدول

 هاتعداد سویه  نوع بیماری
(%)  

  )(%)تعداد ( های سویه های هلیکوباکتر پیلوریانواع ژنوتیپ
vacA i1 vacA i2 vacA i1 i2 vacA d1 vacA d2 cagA+ cagA- 

  8/67(%120 )0/35(42 )5/62(75 )5/2(3 )3/38 (46  )7/61 (74  )5/62 (75  )5/37 (45( (NAG)گاستریت غیر آتروفی 
  4/16(29 )0/69(20 )0/31(9 )0/0(0 )2/55 (16  )8/44 (13  )9/75 (22  )1/24 (7( (GU)دهزخم مع

  8/15(28 )0/50(14 )0/50(14 )0/0(0 )9/42 (12  )1/57 (16  )7/85 (24  )3/14 (4( (DU)زخم دوازدهه
  56) 6/31(  121) 4/63(  103) 2/58(  74) 8/41( 3)7/1( 98)4/55( 76)9/42( 177)0/100( کل

الف
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و آزمون دقیـق فیشـر    (χ2)اسکوئر  -نتایج آنالیز کای
ــپنشــان داد  ــی ژنوتی در  vacA i1هــای  کــه فراوان

زخم دوازدهه  در بیماران cagAو زخم معده بیماران 
نسبت به بیماران  ) %7/85 و %0/69به ترتیب برابر با (

) %5/62 و %0/35بـه ترتیـب برابـر بـا     (دارای التهاب 
نتایج آنالیز رگرسیون لجسـتیک  ). >05/0p( بالاتر بود

هیچ  - vacA dهای  ژنوتیپ) 3جدول (ساده نشان داد 
معــده یــا دوازدهــه ارتبــاط مســتقلی بــا خطــر زخــم 

ارتبـاط   cagAو  vacA i1هـای   امـا ژنوتیـپ  . نداشـت 
داری به ترتیب با زخم معده و دوازدهه داشتند  معنی

)05/0p<  وOR   ــا ــر ب ــه ترتیــب براب  60/3 و 96/3ب

که  زمانیآنالیز رگرسیون چندگانه لجستیک در  ).بود
  زخم معده بعنوان متغیر وابسته لحـاظ شـد، ژنوتیـپ   

با ایـن   جنس در حضور متغیر سن و vacA i1ی  ناحیه
ــد    ــرتبط شــ ــاری مــ       ؛CI 95%=45/1 -75/8(بیمــ

56/3=OR006/0 ؛=p .( ــانی ــین زم ــم   همچن ــه زخ ک
ــالیز رگرســیون چندگدوازدهــه در  ــه لجســتیکآن  ان

پـس از کنتـرل    cagA بعنوان متغیر وابسته لحاظ شد،
برابـر بـا    OR و p=021/0متغیرهای سن و جـنس بـا   

77/3 )60/11-226/1  =CI 95 (% در مدل نهایی باقی
   .ماند

  

)ساده(نتایج آنالیز رگرسیون لجستیک تک متغیره . 3جدول
  )28= تعداد(زدهه زخم دوا   )29=تعداد(زخم معده  زا فاکتورهای بیماری

p value OR CI95%   p value  OR  CI 95%  
vacA i1  در مقابل ناحیهi2  002/0 96/3 49/9-96/1 172/0  78/1  10/4-77/0  
vacA d1  در مقابل ناحیهd2  102/0 98/1 49/4-87/0 65/0  20/1  77/2-52/0  
cagA+ در مقابل cagA- 180/0 88/1 76/4-74/0 025/0  60/3  04/11-17/1  

 

  بحث
هــای متعــددی از سراســر جهــان بــا  تــاکنون گــزارش

هـای مختلـف    ها و آلـل  های فاحش در شیوع ژن تفاوت
ارتبـاط نزدیـک   دهنـده   منتشر شده اسـت کـه نشـان   

های  با بیماری هلیکوباکترپیلوریفاکتورهای اختصاصی 
از یــک  در مطالعــه حاضــر. ]24-27[گوارشــی اســت 

 iهـای نـواحی    آلـل روش مولکولی برای تعیین ارتباط 
)i1  وi2 ( وd )d1 وd2 ( ژنvacA  ــعیت ژن و وضــــ

cagA بـا بیمـاری زخـم     هلیکوبـاکترپیلوری های  سویه
بیشترین فراوانی . معده و زخم دوازدهه استفاده شد

 cagA )4/68(% ،vacA d2ژن بـه  به ترتیـب مربـوط   
در ایـن مطالعـه   . بـود %) 4/55(  vacA i2و %) 2/58(

هــای مختلــف مبــتلا بــه  گــروه در d1فراوانــی آلــل 
اختلالات گوارشی، فراوانی یکسان و مشـابهی را نشـان   

هــای   راوانــی ایــن آلــل در ســویه کــه ف بطــوری. داد
شده از بیماران مبتلا به  التهاب، زخم معده و زخم جدا

 درصد 9/42و  2/55، 3/38دوازدهه به ترتیب برابر 
 ـ های آماری هـیچ تفـاوت معنـی    آنالیز. بود ین داری ب

هـای بدسـت آمـده از     در سـویه  vacA d1فراوانـی  
بیماران زخم معده و زخم دوازدهه نسبت به بیماران 

  ). p<05/0(دارای التهاب نشان نداد 
در کشورهای آسیای شرقی نیز هیچ ارتباطی بین این 
ژنوتیپ و زخم معده و زخم دوازدهه وجود نداشت، 

زخـم  که در کشورهای غربی این ژنوتیپ بـا   در حالی
 ؛OR= 99/9 ؛CI 95%= 88/3-74/25(معـــــــــــده 

01/0<p (ــه   و ــم دوازده ؛ CI 95%= 71/1-89/6(زخ
43/3=OR 01/0؛<p (  ــد ــرتبط شـ ــن . ]10[مـ در ایـ

و آزمون دقیق فیشر ) χ2(اسکوئر  -مطالعه نتایج کای
های جدا شـده   در سویه i1نشان داد که فراوانی آلل 

مقایسـه بـا   در %) 0/69(از بیماران مبتلا به زخم معده 
 یدار طور معنی به%) 0/35(بیماران مبتلا به گاستریت 

آنالیز رگرسـیون لجسـتیک سـاده    ). p>05/0(بالا بود 
داری بـا خطـر    ارتباط معنی vacA i1  نیز بین ژنوتیپ

؛ CI 95%= 65/1-49/9(بروز زخـم معـده نشـان داد    
96/3 =OR 02/0؛=p(که هیچ ارتبـاطی بـین    ؛ در حالی

. بیمـاری زخـم دوازدهـه یافـت نشـد     این ژنوتیـپ و  
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 vacA i1های مطالعات نشان داده که آلودگی با سویه
های عراقی  در بیماران مبتلا به زخم معده در جمعیت

ــی  ــه از    ]10,18[و غرب ــم دوازده ــا زخ ــاران ب و بیم
در . ]10,15[ایتالیایی ارتباط دارد  های غربی و جمعیت
کـره  که مطالعـه از کشـورهای آسـیای شـرقی،      حالی

و  vacA i1جنوبی و ایران هیچ ارتباطی بـین ژنوتیـپ   
بیماری زخـم معـده یـا زخـم دوازدهـه نشـان نـداد        

]10,16,18[ .  
، انگلسـتان  ]21[چندین مطالعـه از کشـورهای پرتغـال    

نشان داده است کـه سـویه هـای      ]23[و ترکیه  ]22[
با خطر زخم معده یا زخم دوازدهـه   cagAحامل ژن 

مطالعاتی از شرق چین، کره جنوبی  مرتبط هستند، اما
و کلمبیــا ) هوســتون(، تگــزاز )کیوتــو(، ژاپــن )ســئول(
خطـر بیمـاری زخـم     و cagAبـین ژنوتیـپ   ) بوگوتو(

معــده و زخــم دوازدهــه هــیچ ارتبــاطی نشــان نــداد 
هــای رگرســیون لجســتیک ســاده در  آنــالیز. ]28,29[

 با زخم دوازدهـه  cagA حاضر ارتباط ژنوتیپ  لعهمطا
 ؛OR=60/3؛CI 95%=173/1-04/11(را نشـــــان داد 

025/0=p .(  30[اما مطالعات داخلی از استان اصـفهان[ 
هیچ ارتبـاطی بـین زخـم معـده و زخـم       ]31[و رشت 

و  1اگیـوارا . نشـان نـداد   cagAدوازدهه و حضور ژن 
همکــاران نیــز گــزارش کــرد در کشــورهای آســیای 

بـا زخـم معـده و     cagAهـای حامـل ژن    شرقی سویه
کـه در کشـورهای    در حـالی  ،دوازدهه مـرتبط نشـد  

-33/55(مثبت با زخم معـده   cagAهای  غربی، سویه
02/4 ،CI 95%91/14 ؛=OR01/0 ؛<p ( و دوازدهــــه

)16/15-54/2=CI 95%20/6؛=OR01/0 ؛<p ( ارتباط
  .]10[نشان داد  قوی

ــال  ــون2014در س ــاران  2، مم ــار از  129و همک بیم
بلژیک، کشوری واقع در غرب اروپا را مـورد مطالعـه   

ــرار داده و وضــعیت   PCRرا توســط  vacA ،cagAق
بیمـاران دارای  % 69ها،  آن  در مطالعه. بررسی کردند

ــپ  ــاط    vacA i1ژنوتی ــپ ارتب ــن ژنوتی ــد و ای بودن

                                                            
1 Ogiwara 
2 Memon 

 ؛CI 95%=36/1-78/14(شدیدی بـا زخـم دوازدهـه    
35/4=OR004/0 ؛=p ( ــده ــم معــ -64/259(و زخــ
50/1=CI 95%08/12 ؛=OR 003/0؛=p (نشــــان داد .

با زخم معده مـرتبط   cagAها ژنوتیپ  در مطالعه آن
ولی هیچ ارتبـاطی بـا زخـم دوازدهـه     ) p>05/0(شد 

  .]14[نشان نداد 
آنـالیز رگرسـیون چندگانـه لجسـتیک در      در مجموع

های سن و جنس نشان داد کـه ژنوتیـپ   حضور متغیر
vacA i1  بــا زخــم معــده و ژنوتیــپcagA  بــا زخــم

البتـــه تعـــداد . داری دارد دوازدهـــه ارتبـــاط معنـــی
های مورد مطالعه برای زخم معده و دوازدهـه   نمونه

شـود ایـن ارتبـاط بـا      به نسبت کم بوده و توصیه مـی 
تعداد نمونـه بیشـتری بررسـی شـود تـا بهتـر بتـوان        

هـا و   آنـالیز ترکیبـی ایـن ژنوتیـپ    . گیری کـرد  نتیجه
داری  ژنوتیپ ژنتیکی میزبان ممکن است نقـش معنـی  

به هر . داشته باشد هلیکوباکترپیلوریزایی  در بیماری
 vacA  ژنوتیپنتایج این مطالعه پیشنهاد کرد که حال 

i1 توانـد بعنـوان یـک نشـانگر      مـی  هلیکوباکترپیلوری
زخم معده و حضور  زیستی مفید برای پیشگویی خطر

ایرانی  هلیکوباکترپیلوریهای  در سویه cagAژنوتیپ 
 vacA dو  vacA iی  در مقایســه بــا وضــعیت ناحیــه

بهتری برای بیماری زخـم دوازدهـه     گویی کننده پیش
  .باشد در ایران مطرح 

  
  تشکر و قدردانی

 204نامـه شـماره    پایـان  از بخشی حاصل مقاله حاضر
P/T هـای آللـی جدیـد     ی جایگاهجستجو« عنوان تحت

در  هلیکوبـاکترپیلوری  vacAزای  در لوکوس بیمـاری 
 کارشناسـی  مقطع در »های گوارشی ارتباط با بیماری

که با حمایـت معاونـت    باشد می 1392 سال در ارشد
.پژوهشی دانشگاه محقـق اردبیلـی اجـرا شـده اسـت     
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