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 مقاله پژوهشي

 

و  کیبا خطر ابتلا به زخم پپت TLR4ژن  rs4986791و  rs4986790 یها سمیمورف یارتباط پل

 لانیاستان گ تیدر جمع یلوریکوباکترپیعفونت هل

 *1ی، رسول زحمتکش رودسر1طناز کمونه دهیس
 .رانیتنکابن، ا ،یواحد تنکابن، دانشگاه آزاد اسلام ،یستیدانشکده علوم ز ،یو مولکول یسلول یشناس ستیگروه ز -1

 12/12/1403، تاریخ پذیرش: 30/07/1403تاریخ دریافت: 

 چکیده
ها با TLRاست.  کیبروز زخم پپت یعامل اصل کی یلوریکوباکترپیدر انسان است. عفونت هل یگوارش یها یماریب نیتر عیاز شا کیزخم پپت: مقدمه
ها،  پاتوژن یدهایساکار یپوپلیل صیبا تشخ TLR4. ندینما یم میرا تنظ یذات یمنیا ستمیس یرسان امیپ ریها، مس یخاص باکتر یها قسمت ییشناسا
با استعداد ابتلا به  TLR4ژن  rs4986791و  rs4986790 یها سمیمورف یاثر پل یمطالعه بررس نی. هدف از ادینما یآنها فعال م هیرا عل یمنیا یها پاسخ

 بود. یلوریکوباکترپیو عفونت هل کیزخم پپت

شدند. پس  یفرد سالم بررس 123و  یلوریکوباکترپیعفونت به هل یدارا کیمبتلا زخم پپت ماریب 107 ،یشاهد -یمطالعه مورد نیدر ا ها:   مواد و روش
انجام  SPSSافزار  ها با استفاده از نرم داده زی. آنالدیگرد نییتع Tetra Prime ARMS-PCRبا روش  سمیمورف یدو پل یپیژنوت ی، فراوانDNAاز استخراج 

 شد.

، G (87/14χ2=، 0001/0=Pو آللی  GG (91/11χ2=، 001/0=P ،95/4-48/1 =CI ،71/2=OR)داری بین فراوانی ژنوتیپی  اختلاف آماری معنی نتایج:
04/2-25/1 =CI ،60/1=OR) به جایگاه  مربوطrs4986790  و فراوانی ژنوتیپیTT (95/7χ2=، 005/0=P ،14/6-31/1=CI ،84/2=OR)  و آللیT 

(40/10χ2=، 001/0=P ،07/2-19/1=CI، 57/1=OR) به جایگاه  مربوطrs4986791  ژنTLR4  با بیماری زخم پپتیک و عفونت هلیکوباکترپیلوری در
  میان گروه بیمار و کنترل مشاهده گردید.

و  کیابتلا به زخم پپت یبرا یفاکتور خطر احتمال کیتوان  ی، را مTLR4در ژن  Tو  G یها نشان داد که حضور آلل یآمار زیآنال جینتا گیری: نتیجه
 است. ازیتر موردن مختلف و بزرگ یها تیجمع یمطالعه بر رو ج،ینتا دأییحال جهت ت نیمطرح نمود. با ا یلوریکوباکترپیهلعفونت 
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 مقدمه 
باز در دستگاه  یها (، زخمPeptic Ulcer Disease) کیپپت  زخم

. شوند یم جادیمخاط معده و دوازدهه ا یداخل هیکه در لا گوارش بوده
PUD کیآن در طول عمر  وعیبوده که ش یگوارش عیاختلال شا کی 

طور  به PUD(. علت 1است ) یعموم یها تیدرصد در جمع 10تا 5فرد 
 لیدر بروز آن دخ یکیو ژنت یطیمح واملاما ع ست،یکامل مشخص ن

 یضد التهاب یو استفاده از داروها یلوریکوباکترپیهستند. عفونت به هل
 Nnsteroidal Anti-Inflammatory) یدیراستروئیو غ یدیاستروئ

Drugsدر بروز  ی( دو عامل اصلPUD یلوریکوباکترپی(. هل2) است 
با  میطور مستق بهبوده که  لیکروآئروفیو م یگرم منف یباکتر کی
از  شیدر انسان ارتباط دارد. مطالعات نشان داده که ب PUD یماریب

عفونت مزمن به  یدارا PUDدرصد افراد مبتلا به  90
پس از اتصال به  یلوریکوباکترپی(. هل4 و 3) هستند یلوریکوباکترپیهل
و  CagAمانند  زا یماریب یمعده، فاکتورها ومیتل یمناسب اپ هیلا

VacA رخ  یبافت بیزا، آس یماریب یفاکتورها نیو با رها شدن ا زادرا آ
را آغاز نموده و در  یمنیپاسخ ا ها، نیکموکا دیبا تول زبانیدهد. م یم

( LPS) یدهایساکار یپوپلی(. ل5) گردد یم جادیالتهاب ا تینها
کننده التهاب بوده که  کیتحر یعوامل اصل ،یگرم منف یها یباکتر

 یمنیا یها واکنش کیو باعث تحر ییزبان شناسایم یها رندهیتوسط گ
خط  نیاول زبان،یمخاط معده م یالیتلیاپ یها (. سلول6) شوند یم یذات

(. 7) هستند یلوریکوباکترپیدر برابر عفونت هل یذات یمنیا یدفاع
 ییشناسا یبرا یذات یمنیا نگیگنالیس یرهایمس میتنظ
 Patternالگو ) صیتشخ یها رندهیتوسط گ یلوریکوباکترپیهل

Recognition Receptors آنها  نیتر  از مهم یکی( انجام شده که
TLRs)Toll-like receptor(. 8) باشند ی( مTLRیها ها، مولکول 

 یالگو کیعنوان  و به ییها را شناسا یمحافظت شده باکتر یساختار
ها نقش  رندهیگ نی. اندینما یه میارا یذات یمنیا ستمیبه س یمولکول

عفونت  صیدهنده در تشخ عامل هشدار کی وانعن به یمهم
 TLR4ها، TLRدارند. در خانواده  یمنیا ستمیدر س یلوریکوباکترپیهل

 یهاTLR4(. 9 و 8) دارد یلوریکوباکترپیهل ییدر شناسا ینقش مهم
 یدهایساکار یپوپلیمعده، توسط ل ومیتل یشده در اپ انیب

 میآن تنظ هیعل بررا  یذات یمنیا یها فعال و پاسخ یلوریکوباکترپیهل
 ییباعث کاهش شناسا TLR4 یعملکرد یها (. جهش10) ندینما یم

 NF-kB (Nuclear Factor kappaفاکتور یساز کاهش فعال ،یباکتر

Bمختلف گشته  یالتهاب یها نیتوکایو کاهش ترشح سا ی( درون سلول
 یبر رو TLR4(. ژن 11) دینما یم یماریو فرد را مستعد ابتلا به ب

 رخانوادهی( قرار داشته و متعلق به زq32-33) 9شماره  مکروموزو
TLRسمیمورف یاست. دو پل یسطح سلول یها rs4986790  و

rs4986791 را در ژن  یدیتک نوکلئوت راتیتغ یفراوان نیبالاتر
TLR4 یداشته که بر دامنه خارج سلول TLR4 گذاشته و باعث  ریتأث

 سمیمورف ی. پلندشو یم گاندیاختلال در عملکرد اتصال به ل
rs4986790 نیگوان ییجابجا کی، با (Gبه آدن )نی (Aدر نوکلئوت )دی 

896 (Asp299Glyو پل )سمیمورف ی rs4986791  ییجابجا کیبا 
( مشخص Thr399Ile) 1196 دی( در نوکلئوتC) نیتوزی( به سT) نیمیت

عنوان   به کیزخم پپت یماریب تی(. با توجه به اهم13و  12) شود می
نقش مهم  نیبودن آن، همچن یو چند عامل یگوارش عیشا یماریب کی

TLR4 زخم  یماریب ی)عامل اصل یلوریکوباکترپیهل صیدر تشخ
ارتباط  یمطالعه با هدف بررس نیا ،یذات یمنیا ستمی( توسط سکیپپت

 TLR4( ژن rs4986791و  rs4986790) یعملکرد سمیمورف یدو پل
از  لانیاستان گ تیدر جمع یلوریکوباکترپیو عفونت هل کیبا زخم پپت

 انجام شد.  رانیشمال ا

 اه مواد و روش

پپتیک دارای  زخم به مبتلا بیمار 107 شاهدی، -مورد مطالعه این در
 مورد کنترل گروه عنوان به سالم فرد 123 و هلیکوباکترپیلوری عفونت
 از پس شاهد گروه و بیماران های نمونه تمامی. گرفتند قرار بررسی

 آندوسکوپی طی گوارش در پزشک فوق تخصص توسط اولیه تشخیص
 برای آگاهانه نامه فرم رضایت. شدند آوری و نتیجه پاتولوژی جمع

 مورد در هلسینکی اعلامیه اساس بر بیماران همه از مطالعه در شرکت
و کمیته اخلاق دانشگاه  (2013 ویرایش) انسانی های نمونه از استفاده

 گیری نمونه جدول اساس بر ها تعداد نمونه حجم .شد اخذ آزاد اسلامی
همراه  پپتیک زخم به مبتلا افراد گروه بیمار، (.14) آمد دست به مورگان

 در سالم داوطلبان بین از کنترل نیز هلیکوباکترپیلوری و گروه عفونت با
 و به هلیکوباکترپیلوری عفونت بدون بیماران جغرافیایی و سنی محدوده

 افراد .شدند انتخاب خود یک درجه بستگان و سایر خود در پپتیک زخم
. شدند حذف مطالعه از معده مانند گاستریت های بیماری سایر به مبتلا

 گیلان استان ساکن و بومی شاهد، گروه و بیماران از اعم افراد تمامی
. بوده و افراد غیر بومی نیز از مطالعه خارج شدند( ایران شمال)

 به و آوری جمع لیتری میلی 2 استریل های لوله در بیوپسی های نمونه
 -20 دمای در مولکولی انجام مطالعات برای و ارسال ژنتیک آزمایشگاه

  .شدند نگهداری گراد سانتی درجه
 معده بیوپسی های نمونه از ،یسلول تام DNA سازی خالص و استخراج

پویا ژن ) بافت ژنومی DNA استخراج GPP محلول کیت از استفاده با
 آن دستورالعمل طبق( PD130-50کد شناسه محصول  -ایران-آزما

 کمی آنالیز تحت شده استخراج کل DNA .شد انجام
. گرفت قرار( %1 آگارز ژل الکتروفورز) کیفی و( اسپکتروفتومتری)
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 دمای در تحلیل و تجزیه زمان تا شده استخراج DNA های نمونه
º
c70- شدند نگهداری. 

 استفاده یک جفت پرایمر اختصاصی از هلیکوباکترپیلوری ردیابی برای
افزار  با نرم ،PCR در DNA ریتکث جهت مرهایجفت پرا یتوال .شد

Oligo7 های ژنوتیپ . همچنیندیگرد یطراح( 57/7 شیرای)و 
rs4986790 و rs4986791  ژنTLR4 با شاهد گروه و در بیماران 

صحت و  (.15) دشدن تعیین Tetra Primer ARMS-PCR روش
 گرفت قرار بررسی مورد NCBI مرجع سایت در پرایمرها اختصاصیت

 ng 30 حاوی ،μl 25 کل حجم در PCR های واکنش (.1 جدول)
DNAمرهای، هر کدام از پرا pMol 1/0 (TAG کپنهاگن- ،)دانمارک 

μl5/12 2 مسترمیکسX Red mastermix حاویTaq DNA 

polymerase دانمارک(-)آمپلیکون، μl 5/5  آب مقطر استریل تهیه
( بدین Bio rad)مدل در دستگاه ترموسایکلر PCRشد. شرایط دمایی 

ºدر دمای  سازی اولیه واسرشتکه  صورت تنظیم گردید
c94  5به مدت 

ºسیکل با برنامه  35دقیقه، 
c94 (45  دمای اتصال ،)ثانیهº

c61  برای
Thr399Ile  وº

c5/63  برایAsp299Gly (30 ثانیه) ،º
c72 (45  )ثانیه

ºو در نهایت مرحله گسترش نهایی در 
c72  دقیقه انجام شد 8به مدت 

% الکتروفورز و با 2بر روی ژل آگارز  PCR(. محصولات 15)
 Gelایران( بر روی دستگاه -)یکتا تجهیز Safe Stain آمیزی رنگ

documentation  .مشاهده شدند 
 

 rs4986791 (15)و  rs4986790 های و تشخیص پلیمورفیسم هلیکوباکترپیلوری ردیابیپرایمرهای مورد استفاده برای  توالی نوکلئوتیدی -1جدول 
Title Nucleotide sequence Products Size Reference 

H.pylori 
5'- AGG ATGCGTCAGTCGCAAGAT -3/ 
5'- CCTGTGGATAAGACAGGCCAGT -3' 

305-bp - 

rs498679 

F Outer: 5’-TGAACCCTATGAACTTTATCC- 3’ 
R Outer: 5’-GTTAACTAATTCTAAATGTTGCCA TC -3’ 
F Inner: 5’- GCATACTTAGACTACCTCGAAGA -3’ 
R Inner: 5’- CAAACAATTAAATAAGTCAATAC -3’ 

Outers: 385-bp 
A Allele: 147-bp 
G Allele: 292-bp 

15 

rs4986791 

F Outer: 5’-AGGCTTACTTTCACTTCCAACAAAGGT G-3’ 
R Outer: 5’-TGAAAGCAACTCTGGTGT GAGTATGAG A-3’ 
F Inner: 5’-TGTTCTCAAAGTGATTTT GGGACCAC -3’ 
R Inner: 5’-TGAAGCTCAGATCTAAAT ACTTTAGGCGGA -3’ 

Outers: 326-bp 
C Allele: 177-bp 
T Allele: 227-bp 

15 

 

 از آمده دست به نتایج تفسیر برای SPSS افزار نرم از تحقیق این در
 و ژنوتیپی فراوانی در تفاوت. شد استفاده ژنتیک مولکولی آزمایشات

χ) کای مجذور تحلیل و تجزیه با کنترل و بیمار گروه دو هر در آللی
2 )

 سطح عنوان به >05/0P آماری، تحلیل و تجزیه در. شد انجام
 نهایت، در. شد گرفته نظر در گروه دو های ژنوتیپ برای داری معنی
 .شد نیز محاسبه( CI) درصد 95 اطمینان فاصله و( OR) شانس نسبت

 نتایج
 کنترل و بیمار گروه. گرفتند قرار بررسی مورد نفر 230 مطالعه این در
 به مبتلا بیماران سنی محدوده. بودند همسان جنس و سن نظر از

PUD ،25 19 شاهد گروه و3/37 ± 7/8 سنی میانگین با سال 69 تا 
 نفر 61 بیمار گروه در. بود 6/32 ± 4/9 سنی میانگین با سال 72 تا
 مرد %(5/54) نفر 67 شاهد گروه در و مرد( %43) نفر 46 و زن( 57%)
 تفاوت ها، نامه پرسش اطلاعات اساس بر .بودند زن %(5/45) نفر 56 و

 مشاهده نشد کنترل و بیمار گروه دوبین  جنس و سن نظر از معناداری
(3/0=P.)  

، از های بیماران در نمونه یید حضور هلیکوباکترپیلوریأبرای ت
جفت باز از ژن  305 طول های ب پرایمرهای اختصاصی برای تکثیر قطعه

S rRNA 23  شکل) شد استفاده( آزمایش دقت برای) مثبتدر کنترل 
1.)  

 با ، قطعاتیrs4986790 جایگاههای  تعیین ژنوتیپ همچنین برای
 جفت 147 ( وGآلل ) باز جفت 292 ،(شاهد) باز جفت 385 های طول

 باز جفت 326 های طول با ، قطعاتیrs4986791و جایگاه ( A آلل) باز

از ژن  (C آلل) باز جفت 177( و T آلل) باز جفت 227 ،(کنترل)
TLR4 صحت برای نهایت در (.2 شکل) شدند تکثیر در هر دو گروه 

تعیین  مجدداً و انتخاب تصادفی طور به ها نمونه از %15 ژنوتایپینگ،
 شدند. یابی( )توالی ژنوتیپ

 

 
 جهت شناسایی PCR % محصولات2آگارز  ژل الکتروفورز -1 شکل

  هلیکوباکترپیلوری
دهنده وجود  نشانبازی که  جفت 305 قطعه 3و  2، 1 چاهک ی،جفت باز 100به مارکر مولکولی  مربوط Mچاهک 

  .باشد می( منفی کنترل) باکتری وجود عدم دهنده نشان 4 چاهک و هلیکوباکترپیلوری
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 rs4986791 (B)( و A) rs4986790های  مورفیسم های پلی تعیین ژنوتیپ برای PCRبه محصولات  % مربوط2ژل آگارز  -2شکل 

: B. تصویر AGبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط 147،292و 385قطعات  3و چاهک AAبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط 147و  385قطعات  2، چاهک GGبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط 292و  385قطعات  1جفت بازی، چاهک  100به مارکر  مربوط، M: چاهک Aتصویر 
 . CCبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط177و  326قطعات  3و چاهک  CTبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط 227، 177و  326قطعات  2، چاهک TTبه ژنوتیپ  جفت باز مربوط 227و  326قطعات  1جفت بازی، چاهک  100به مارکر  ، مربوطMچاهک 

 

 کنترل گروه و بیماران در TLR4 ژن rs4986791 و rs4986790 های مورفیسم پلی آللی و ژنوتیپی توزیع فراوانی -2 جدول

 123N= OR(95%CI) P.V کنترل )%( =107N بیماران )%( فراوانی ژنوتیپی و آللی 

rs4986790 

AA (9/29 )%32 (52 )%64 Ref - 

AG (6/47 )%51 (2/38 )%47 (91/1-10/1 )45/1 008/0 

GG (4/22 )%24 (7/9 )%12 (95/4-48/1 )71/2 001/0 

AG+GG (1/70 )%75 (9/47 )%59 (82/1-17/1 )46/1 001/0 

A (7/53 )%115 (1/71 )%175 Ref - 

G (2/46 )%99 (8/28 )%71 (04/2-25/1 )60/1 0001/0 

rs4986791 

CC (2/39 )%42 (7/57 )%71 Ref - 

CT (8/44 )%48 (7/35 )%44 (88/1-03/1 )39/1 03/0 

TT (9/15 )%17 (5/6 )%8 (14/6-31/1 )84/2 005/0 

CT+TT (7/60 )%65 (2/42)% 52 (85/1-11/1 )43/1 005/0 

C (6/61 )%132 (6/75 )%186 Ref - 

T (3/38 )%82 (3/24 )%60 (07/2-19/1 )57/1 001/0 

 

 فراوانی ،rs4986790 مورفیسم پلی برای آمده، دست به نتایج به توجه با
-Chi آزمون اساس بر. بود سالم افراد از بیشتر بیماران در GG ژنوتیپ

Square، ژنوتیپ در داری معنی آماری تفاوت GG مورد گروه دو بین 
،  GGپیژنوت با بر اساس نتایج مشاهده شده افراد .شد مشاهده مطالعه

 هلیکوباکترپیلوری عفونت و پپتیک زخم به ابتلا مستعد بیشتر برابر 7/2
91/11χ) بودند

2
=، 001/0=P ،95/4-48/1=CI، 71/2=OR) . از نظر

 از بیشتر داری معنی طور به بیماران در G آلل فراوانی فراوانی آللی نیز،
87/14χ)بود  سالم گروه

2
=، 0001/0=P ،04/2-25/1 =CI ،

60/1=OR)مورفیسم پلی . برای rs4986791 آماری تفاوت نیز 
 شد مشاهده مطالعه مورد گروه دو بین TT ژنوتیپ در داری معنی

(95/7χ
2
=، 005/0=P ،14/6-31/1=CI ،84/2=OR)فراوانی نظر . از 

 کنترل گروه در و %3/38 بیماران در یافته جهش T آلل فراوانی آللی،
χ مقدار به توجه با. بود 3/24%

 فراوانی در داری معنی آماری تفاوت ،2
40/10χ)شد  مشاهده گروه دو در آللی

2
=، 001/0=P ،07/2-

19/1=CI، 57/1=OR) (2 جدول.) فراوانی دار معنی تفاوت به توجه با 
 فراوانی ( وrs4986791) TT( و rs4986790) GGهای  ژنوتیپ

 عنوان به تواند می فوق محل دو در آلل دو این وجود ،T و G های آلل
عفونت به  و بیماری پیشرفت احتمالی برای خطر عامل یک

 های توان ژنوتیپ می همچنین. شود گرفته نظر هلیکوباکترپیلوری در
AA و CC  در دو جایگاه ژنTLR4 محافظتی عامل یک عنوان را به 

 هلیکوباکترپیلوری به عفونت و بیماری به ابتلا خطر برای کاهش
 مطرح نمود. 
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 بحث
PUD جهان  یعموم یها تیمعده در جمع یها بیآس نیتر عیاز شا

 یلوریکوباکترپیهل ریحضور و تکث یماریب نیبروز ا یبوده و علت اصل
عوامل  ییدر شناسا یمهم اریها نقش بس TLRشده  باشد. مشخص می

دارند. اگرچه  یذات یمنیا ستمیو فعال کردن س میزا، تنظ یماریب
 نگیگنالیس ریمس قیاز طر یلوریکوباکترپیاز هل یناش یمنیا سمیمکان

TLR مطالعات نشان داده  جیطور کامل شناخته نشده است اما نتا ها به
 رندهیگ یها مختلف در ژن یدیتک نوکلئوت یها سمیمورف یکه پل

گذاشته و  ریتأث یلوریکوباکترپیبه هل زبانیبر پاسخ م یمنیا ستمیس
(. 17و  16معده نقش دارند ) راتییتغ جادیعامل خطر در ا کیعنوان  به
و  rs4986790 یها سمیمورف یارتباط پل یمطالعه با هدف بررس نیا

rs4986791 ژنTLR4 بر  یلوریکوباکترپیو عفونت هل کیبا زخم پپت
انجام شد.  رانیاز شمال ا لانیاستان گ تینمونه در جمع 230 یرو
مورد  یها سمیمورف یپل نینشان داد که ب یآمار لیو تحل هیتجز جینتا

و عفونت  کی( با زخم پپتیو آلل یپیژنوت ینظر )از نظر فراوان
وجود دارد.  یدار یمورد مطالعه رابطه معن تیدر جمع یلوریکوباکترپیهل

 GGیها پیژنوت یدار در فراوان یمعن یبا توجه به اختلاف آمار

(rs4986790و )TT (rs4986791و فراوان )یها آلل ی G  وT نیب 
عنوان  تواند به میدو آلل در دو محل  نیمار و کنترل، وجود ایگروه ب

 یلوریکوباکترپیو عفونت به هل یماریب شرفتیپ یعامل خطر برا کی
 کیعنوان  به CCو  AA یها پیژنوت نیدر نظر گرفته شود. همچن

و  یماریو کاهش خطر ابتلا به ب یماریدر برابر ب یعامل محافظت
نشان داده  یباشند. مطالعات قبل می مطرح یلوریکوباکترپیعفونت به هل

 جادیا TLR4در اگزون شماره سه ژن  یدیتک نوکلئوت ریدو تغ نیکه ا
 TLR4 رندهیگ یشده و باعث اختلال در عملکرد دامنه خارج سلول

(. جعفرزاده و همکاران در 18) گردند می( گاندیل-رندهی)محل اتصال گ
و  TLR4 یها ژن یها سمیمورف یپل نیکرمان به ارتباط ب تیجمع

TLR2 یلوریکوباکترپیهل یها هیو عفونت سو کیبا زخم پپت CagA +
 سمیمورف یپل نیمطالعه آنها نشان داد که ب جیپرداختند. نتا
rs4986790  ژنTLR4 یها هیزخم معده و سو یماریبا ب 

وجود ندارد و حضور آلل  یدار+ ارتباط معناCagA یلوریکوباکترپیهل
G و عفونت در  یماریب یبرا یفاکتور خطر احتمال کیگاه یجا نیدر ا

و همکاران در  تیمل یا (. در مطالعه19) باشد میمطرح ن تیآن جمع
 rs4986791و  rs4986790 یها سمیمورف یپل نی، ارتباط ب2019سال 
همراه با عفونت  تیو کودکان مبتلا به گاستر TLR4ژن 

. آنها گزارش دادند که دقرار دادن یرا مورد بررس یلوریکوباکترپیهل
 یلوریکوباکترپیو عفونت هل سمیمورف یدو پل نیا نیب یارتباط معنادار

 نیب یداروجود ندارد. اما ارتباط معنا تیدر کودکان مبتلا به گاستر

 یدر افراد دارا یلوریکوباکترپیفوق و عفونت هل یها سمیمورف یپل
همکاران در  و ی(. اصغر18) مشاهده کردند نییپا یاجتماع تیوضع
و  rs4986790 یها سمیمورف یپل نیارتباط ب یبه بررس رانیا تیجمع

rs4986791  با خطر ابتلا به سرطان روده بزرگ پرداختند. آنها نشان
خطر  شیبا افزا سمیمورف یدو پل نیا نیب یارتباط معنادار چیداند که ه

(. اختلاف 20) وجود ندارد رانیا تیابتلا به سرطان روده بزرگ در جمع
 یها سمیبه علت تفاوت در نژاد و تنوع مکان دیبا مطالعه ما شا جینتا نیا

 ای یسبک زندگ دیشا ن،یباشد. همچن یماریمرتبط با ب یمولکول
گذار باشد. در  ریثأافراد در بروز عفونت ت یو اقتصاد یاجتماع تیوضع

 مانجا 2023که توسط وانگ و همکاران در سال  زیمطالعه متاآنال کی
و  rs4986790 سمیمورف یدو پل نیگرفت،  آنها گزارش دادند که ب

rs4986791  در ژنTLR4  و استعداد ابتلا به سرطان معده رابطه
در  Gآلل  یوجود دارد. آنها گزارش دادند که افراد دارا یمعنادار

rs4986790 آلل  ایT  درrs4986791 یبرا یشتریدر معرض خطر ب 
و  یمشابه، باقر یا (. در مطالعه21) تندابتلا به سرطان معده هس

 rs4986790 سمیمورف یپل نیشهرکرد به ارتباط ب تیهمکاران در جمع
پرداختند.  یلوریکوباکترپیمعده همراه با عفونت هل تیگاستر یماریبا ب

واقع در ژن  rs4986790 گاهیجا سمیمورف یآنها نشان دادند که پل
TLR4 و حضور آلل  هارتباط داشت تیگاستر یماریبا بG نیدر ا 

 تیگاستر یماریابتلا به ب یبرا یفاکتور خطر احتمال کی گاهیجا
تواند خطر ابتلا  می Gعنوان کردند که حضور آلل  نیباشد. همچن می

 یگری(. در مطالعه مشابه د22) دهد شیمزمن را افزا تیبه گاستر
 سمیرفمو یپل نیب یو همکاران گزارش دادند که ارتباط معنادار انگیج
در  یلوریکوباکترپیو عفونت هل TLR4واقع ژن  rs4986790 گاهیجا

ارتباط  زی(. در مطالعه ما ن23وجود دارد ) نیچ انگیژج تیجمع
ژن  rs4986791و  rs4986790 یها سمیمورف یپل نیب یمعنادار

TLR4 مشاهده شد. هم  یلوریکوباکترپیو عفونت هل کیبا زخم پپت
 یکیها از نظر ژنت تیبودن جمع کینزد لیدل به دیشا جیراستا بودن نتا

متفاوت مطالعات در  جیتوان گفت علت نتا می یباشد. در حالت کل
عوامل  یاحتمال ریثأتعداد نمونه و ت لیدل به دیشا یو آلل یپیژنوت یفراوان

و ابتلا به عفونت  یماری( بر بیطیو مح یکیمختلف )ژنت
 یدیتک نوکلئوت رییمطالعه فقط دو تغ نیباشد. در ا یلوریکوباکترپیهل

قرار گرفت. با در نظر گرفتن  یمورد بررس TLR4در ژن 
مطالعه شده و  تیمطالعه ما از جمله کوچک بودن جمع یها تیمحدود

است،  یچند عامل یها یماریجزء ب کیزخم پپت یمایب نکهیبا توجه به ا
 و رانیتر ا تر و متفاوت بزرگ یها تیجمع یبه مطالعه بر رو ازین

عوامل متفاوت در  ریثأبوه تا ت یمنیا ستمیس یها ژن ریسا نیهمچن
 جیرا یدیتک نوکلئوت یها سمیمورف یگردد. پل یابیازر گریکدیکنار 
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 راتییتغ نیا ییدر ژنوم انسان هستند. شناسا یکینوع جهش ژنت نیتر
 یهاریبه شناخت مس را نسبت تواند درک ما می یدیتک نوکلئوت

 یعنوان نشانگرها تواند به می نیچنو هم دهنمو شتریب یمولکول
ها  یماریدرمان ب یو حت یریشگیو پ صیتشخ یمهم برا یکیولوژیب

 .ردیمورد استفاده قرار گ

 تشکر و قدرداني 

 ستیارشد رشته ز ینامه مقطع کارشناس انیمقاله مستخرج از پا نیا
 لاتیپژوهش و تحص تیباشد. از حما می یو مولکول یسلول یشناس
دانشگاه آزاد  یمولکول کیژنت قاتیتحق شگاهیو پرسنل آزما یلیتکم

 یواحد تنکابن و از تمام پزشکان و پرسنل مراکز آندوسکوپ یاسلام
کننده در  و افراد سالم شرکت مارانیب هیاز کل تیهاها و در ن مارستانیب
 گردد. می یارزگ پژوهش سپاس نیا

 ملاحظات اخلاقي 
پژوهش دانشگاه آزاد  یاخلاق در پزشک تهیکم دییأمطالعه پس از ت نیا

 انجام شد. IR.IAU.TON.REC.1398.008واحد تنکابن با شناسه  یاسلام

 تعارض منافع 
گونه تضاد منافع در  چیکه ه ندینما میمقاله اعلام  سندگانینو

 پژوهش حاضر وجود ندارد.

 مشارکت نویسندگان 
ها، رسول  شیها و انجام آزما نمونه یآور طناز کمونه: جمع دهیس

 ،یآمار یها داده لیو تحل هیپژوهش، تجز ی: طراحیزحمتکش رودسر
خوانده و  سندهیمقاله توسط هر دو نو تیمقاله. در نها شیراینگارش و و

 شده است. دییأت

 حمایت مالي 
 نداشت. یمال یمطالعه حام نیا

 کد اخلاق
پژوهش دانشگاه آزاد  یاخلاق در پزشک تهیکم دییأمطالعه پس از ت نیا

 انجام شد. IR.IAU.TON.REC.1398.008واحد تنکابن با شناسه  یاسلام
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Abstract: 
 

Introduction: Peptic ulcer is one of the most common gastrointestinal diseases in humans. Helicobacter pylori infection is 
a major cause of peptic ulcers. Toll-like receptors (TLRs) regulate innate immune signaling pathways by recognizing 
specific bacterial components. TLR4, in particular, activates immune responses against pathogens by recognizing 
lipopolysaccharides. This study investigated the effects of TLR4 rs4986790 and rs4986791 polymorphisms on susceptibility 
to peptic ulcers and Helicobacter pylori infection. 
Methods: In this case-control study, 107 patients with peptic ulcers and 123 healthy individuals were evaluated. Genomic 
DNA was extracted, and the genotypic frequencies in patient and control groups were analyzed using the Tetra-primer 
ARMS-PCR method. Data analysis was performed using SPSS software. 
Results: Based on the results, there is a statistically significant difference between the frequency of the GG genotype 
(χ

2
=11.91, P=0.001, CI=1.48-4.95, OR=2.71) and G allele (χ

2=
14.87, P= 0.0001, CI= 1.25-2.04, OR= 1.60) at the 

rs4986790 position and the frequency of the TT genotype (χ
2
=7.95, P=0.005, CI=1.31-6.14, OR=2.84) and T allele 

(χ
2
=10.40, P=0.001, CI=1.19-2.07, OR=1.57) was observed at rs4986791 position of TLR4 gene with peptic ulcer disease 

and Helicobacter pylori infection among the patient and control groups. 
Conclusion: Statistical analysis revealed that the G and T alleles in the TLR4 gene may serve as potential risk factors for 
peptic ulcer and Helicobacter pylori infection. However, further studies involving larger and more diverse populations are 
necessary to validate these findings. 
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