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اين بيماری در اغلب . باشد کننده معده انسان می های درگير رين بيماریگاستريت يکی از شايع ت

تواند سبب پاسخ  دهد و اگر تحت درمان قرار نگيرد می ای از خود نشان نمی موارد هيچ نشانه

شکسته شدن دو رشته . ای، آتروفی، و سرطان در بافت معده شود التهابی مزمن، متاپلاژی روده

DNA های ترميم  سازی مسير و فعالDNA ی مستعد خطا در پی گاستريت ناشی از باکتری

Helicobacter pylori د که ممکن است باعث شو ثباتی ژنومی   ها و بی تواند منجر به تجمع جهش می

که  XRCC4و  CHEK2 ،DCLRE1Cهای  منظور تاييد اين فرضيه بيان ژن هب. بروز سرطان معده شود

ای نقش دارند، در اين مطالعه مورد بررسی  های دورشته و ترميم شکستدر توقف چرخه سلولی 

از . نمونه بيوپسی بافت معده از مراجعه کنندگان برای انجام آندوسکوپی تهيه شد 1۸1. قرار گرفت

گروه مورد  ۲های ورود به مطالعه بودند انتخاب شدند و به  نمونه که دارای معيار 11اين تعداد، 

 .Hگاستريت مزمن خفيف بدون آلودگی )و شاهد ( H. pyloriتوسط با آلودگی گاستريت مزمن م)

pylori )استخراج  .بندی شدند تقسيمRNA ها صورت گرفت و پس از  سنتز  اين نمونهcDNA در ،

 و CHEK2 ،DCLRE1C های  ميزان سطوح تغييرات بيان ژن Real Time PCR روشنهايت توسط 

XRCC4 های  ژن. با شاهد سنجيده شد در گروه مورد در مقايسهCHEK2 ،DCLRE1C  وXRCC4 

برابر  0/۱، و (SD±/19/1۱)برابر  ۶/1، (±۸1/۸SD)برابر  ۸/۸ترتيب  در گروه مورد نسبت به شاهد به

(1۲/۶±SD) های  افزايش سطوح تغييرات بيان ژن. افزايش سطح بيان داشتندCHEK2 ،DCLRE1C 

های  فعال شدن ژن دهنده نسبت به شاهد ممکن است نشاندر بافت معده گروه مورد  XRCC4و 

 .باشد H. pyloriمسير نوترکيبی غيرهومولوگ در اثر عفونت 
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توسط سازمان بین  1994در سال  Helicobacter  pyloriباکتری 

در سازمان بهداشت جهانی  (IARC) المللی تحقیقات سرطان

(WHO) معرفی شده است  1زای گروه  عنوان یک عامل سرطان به

(IARC 1994) .دنبال مطالعات اپیدمیولوژیک و میکروب  هتاکنون ب

زایی در این باکتری،  ل بیماریشناسی سلولی انواع مختلفی از عوام

، و همچنین VacAوسیتوتوکسین  CagAاز جمله انکوپروتئین 

تحریک سیستم ایمنی منتج از میانکنش این عوامل با میزبان، 

این . عنوان دلایل بروز سرطان در مبتلایان معرفی شده است هب

توانند سبب براه افتادن آبشار سیتوکینی در بافت  ها می میانکنش

های ایمنی سیستمیک و  دنبال آن جلب و تمایز سلول همعده و ب

موضعی شده، که خود منجر به رخدادهای ژنتیکی ثانویه غیرقابل 

 . شود بازگشت در این عضو می

ها در جهان  سرطان معده سومین عامل مرگ و میر ناشی از سرطان

از آنجا که نشانگرهای زیستی سرطان . (Ge et al. 2018)باشد  می

معده، به اندازه کافی حساس و اختصاصی برای تشخیص این 

آندوسکوپی تحت عنوان یک روش   بیماری نیستند، از روش

 Yoo)شود  تهاجمی معمول، در تشخیص سرطان معده استفاده می

et al. 2017) . ،گاستریت مزمن، دیگر بیماری درگیر کننده معده

ای، پیشرونده و طولانی  عنوان یک بیماری التهابی چند مرحله به

. (Sipponen and Maaroos 2015)شود  مدت مشخص می

اند که بین سرطان معده و گاستریت، ارتباط  مطالعات نشان داده

مکانیسم مولکولی در مورد . (Rugge et al. 2019)وجود دارد 

های  سرطان معده اسناد متعددی وجود دارد که بر نقش ژن

 .Zali et al)شمار در شروع و پیشرفت این بیماری تأکید دارند  بی

 H. pyloriویژه نوع مرتبط آن با  ژنتیک گاستریت مزمن به. (2011

های مختلف در رشد این بیماری، نقش دارند  نشان داد که ژن

(Moss et al. 1994).  

ای در  ای و دو رشته های تک رشته ها، شکست مورفیسم القای پلی

DNA های بافت معده از جمله رخدادهای ژنتیکی شناخته  سلول

 Cover And Blaser)باشد  شده مبتلایان به سرطان معده می

 (HR) سازی مسیرهای ترمیم را از طریق که فعال (1992

Homologous Recombination وNon-Homologous  (NHEJ) 

End Joining دنبال دارند  هب(Takata et al. 1998) .یمیترم ریمس 

NHEJ ی مکمل الگو گونه چیاز ه رایز باشد، یمستعد خطا م شتریب

DNA امر  نیو ا کند یاستفاده نم آسیب دیدهمناطق  میترم جهت

 DSB  (Doubleمیپس از ترم یژنوم یداریسبب بروز ناپا تواند یم

strand break) شود (Lieber et al. 2010) .اند  مطالعات نشان داده

د تا سلول شوتواند سبب توقف چرخه سلولی  می DNAکه آسیب 

 DNAو اطمینان از صحت  DNAفرصت لازم جهت ترمیم آسیب 

 .Hanada et al)دست آید  ههای بعدی سلول ب جهت انتقال به نسل

2014) .NHEJ تواند ریسک ابتلا به سرطان در بیماران را  می

های حذف شدگی و اضافه شدگی  واسطه تجمع موتاسیون هب

که اطلاعات کمی در  از آنجا. (Mao et al. 2008)افزایش دهد 

و القای  DSBو شکستگی   H. pyloriرابطه با نقش عفونت

یان وجود دارد، در این مطالعه در مبتلا NHEJمکانیسم ترمیم 

 DNAدر ایجاد آسیب  .pylori Hمنظور بررسی احتمال دخالت  به

هایی پرداخته  در مراحل اولیه گاستریت معده، به سنجش بیان ژن

سازی مسیر  و نیز فعال( CHEK2)شد که در توقف چرخه سلولی 

NHEJ کنند نقش ایفا می. 
 

گیری جهت بررسی آندوسکوپیک و  روش و چگونگی نمونه

هیستوپاتولوژیک ضایعات معده در دانشکده بهداشت دانشگاه 

علوم پزشکی تهران تهیه و پس از تائید مفاد آن در کمیته اخلاق 

صورت گرفته با واحد  یهماهنگ با. پزشکی، به اجرا گذاشته شد

 یوپسیب نمونه 113تهران، تعداد  روزگریف مارستانیب یندوسکوپآ

به ضایعات مختلف هیستوپاتولوژیک مبتلا  مارانیمعده ب بافت از

و در تمامی موارد از  دش هیته ،1391ماه اول سال  ۶در بازه زمانی 

در نهایت . افراد شرکت کننده در مطالعه، رضایت نامه تهیه شد

های ورود به مطالعه یعنی دارای  هایی که دارای معیار نمونه

 با یآلودگعدم  ای یآلودگو  متوسط ای فیخف مزمنگاستریت 

معیارهای . بودند، مورد مطالعه قرار گرفتند H. pylori یباکتر

افراد دارای  ،افراد دارای گاستریت حاد: لعه شاملخروج از مطا

های  بیماران دارای سابقه جراحی ،سرطان معده در سطوح مختلف

سه هفته  کننده آنتی بیوتیک در بیماران مصرف ،دستگاه گوارش

  مقدمه

  ها مواد و روش
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ای، نئوپلازی و دیسپلازی  گذشته، و افراد دارای متاپلازی روده

 .است

های تهیه شده، توسط واحد  بررسی هیستوپاتولوژیک بیوپسی

( 1391شش ماه اول سال )پاتولوژی بیمارستان فیروزگر تهران 

های تشخیصی جهت ارزیابی گاستریت  شاخص. صورت گرفت

 Updated Sydney classification of Gastritisبر اساس 

همچنین بررسی کشت . (Dixon et al. 1996)بندی شد  طبقه

های تهیه شده در دانشکده بهداشت دانشگاه علوم  میکروبی نمونه

 .پزشکی تهران صورت گرفت

استخراج  تیکاز  ،یوپسیب یها از نمونه RNAج استخرا یبرا

RNA  شرکت پارس توس(شماره کاتالوگ بهA101231 ) استفاده

استخراجی توسط دستگاه طیف سنج  RNAکمیت و کیفیت . دش

استخراج شده بلافاصله برای   RNA.تعیین شد 1333نانودراپ 

توسط کیت  cDNAبرداری معکوس و ساخت  انجام مرحله نسخه

و بر اساس ( A101161به شماره کاتالوگ )پارس توس شرکت 

منظور  به. دستورالعمل شرکت سازنده، مورد استفاده قرار گرفت

های تولید شده، قبل از انجام واکنش   cDNAسازی غلظت  همسان

و  DNaseمقطر فاقد  ها توسط آب RNAسازی  رقیق cDNAتولید 

RNase  به غلظت تقریبیng/µl 253  غلظت صورت گرفت و

 .نهایی توسط نانودراپ تائید شد

 ،CHEK2های  طراحی آغازگرهای اختصاصی برای ژن

DCLRE1C، XRCC4  وB2M  افزار  با استفاده از نرمPrimer3 

های قدرتمند  سپس با استفاده از ابزار. انجام شد( 4.1.3نسخه )

Blast وOligo Analyzer  ها و  از یکتا بودن محل جفت آغازگر

ساخت و تولید . ها اطمینان حاصل شد ساختمان فضایی آن

(. 1جدول)ها توسط شرکت متابیون آلمان صورت گرفت  آغازگر

عنوان ژن کنترل یا  به B2Mدر خلال این مطالعه ژن 

Housekeeping gene انتخاب شد. 

بر اساس  Real time PCRها از واکنش  گیری برای ژن برای اندازه

تعیین کمیت . صورت نسبی صورت گرفت روش استاندارد به

گیری افزایش تشعشع  وسیله اندازه هب Real Time PCRنسبی در 

فلورسانس در نتیجه اتصال رنگ سایبرگرین با استفاده از دستگاه 

 Qiagen, Rotorgene 5-plex )ای پلیمراز در لحظه  واکنش زنجیره

اجزای واکنش . انجام گرفت( کشور آلمان در 231۶محصول سال 

Real Time PCR  2میکرولیتر در جدول  13در حجم نهایی 

 .نمایش داده شده است
 

 
 

 .XRCC4و  B2M، CHEK2 ،DCLRE1Cهای  های اختصاصی طراحی شده ژن توالی آغازگر -1جدول 

 
 (bp)طول محصول هدف Tm(°C) توالی پرایمر

B2M-Forward: 
AGATGTCTCGCTCCGTGG 

1/51  

15 
B2M-Reverse: 
TGAATCTTTGGAGTACGCTGG 

33/51 

CHEK2-Forward: 
TTTGCCAATCTTGAATGTGTGAATG 

3/59  

119 
CHEK2-Reverse: 

GCCACTGTGATCTTCTATGTATGC 
55/59 

DCLRE1C-Forward: 

CAACAGACCGCAACACTCAGA 
11/۶3  

191 
DCLRE1C-Reverse: 
ATGAACTCTCTCCAGTCCTCACA 

5/۶3 

XRCC4-Forward 
AGGCTTCTGAGAGATTGGAATGATG 

۶9/۶3  

233 
XRCC4-Reverse: 

GCAGTTTCCCCTTCTTGTTTGATG 
1/۶3 
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 Real Time PCRاجزای واکنش استاندارد  -2جدول 

 اجزای واکنش حجم مصرفی اجزای واکنش

L 5 SYBR Green Master Mix 2X(BioFACT) 

L 1 (ng/µl 250  )cDNA 

L 1 Forward and Reverse primer (5 pmol/L) 

L 3 ddH2O 

 L 13حجم نهایی واکنش 

 

ژن با استفاده از روش  4همچنین برنامه حرارتی برای تکثیر هر

Real Time PCR  ذوب رسم منحنی  .بود 3یکسان و طبق جدول

های  گیری تغییرات میزان فلورسانس در زمان وسیله اندازه به

در  .صورت گرفت  Real Time PCR مختلف توسط دستگاه

از یک نمونه کنترل منفی جهت  Real Time PCRتمامی مراحل 

کنترل . دشواکنش، استفاده  Master Mixاطمینان از عدم آلودگی 

عنوان  است و به  ه شدهتهی Master Mixها و  منفی از آب، پرایمر

. قرار گرفت PCRهای دیگر در واکنش  یک نمونه همانند نمونه

 Relative Quantitative Realپس از انجام واکنش تکثیر به روش

Time PCR صورت  های خام به دادهCt (Cycle Threshold ) از

وارد  Microsoft Excel 2016افزار  دستگاه استخراج شد و در نرم

ها محاسبه  تغییرات بیان ژن        = RQفرمول د و توسطش

 SPSS افزار تمام تجزیه و تحلیل آماری توسط نرم .دش

(Statistical package for the social science  23نسخه)  انجام

جهت بررسی ارتباط بین متغیرهای کیفی  Chi-squareتست . شد

همچنین برای مقایسه اطلاعات کمی و کیفی از تست . استفاده شد

Independent-Samples T test ها در صورتی  تفاوت. استفاده شد

ها  آنالیز داده. باشد p ≤ 0.05دار در نظر گرفته شدند که  معنی

آن صورت بدون نام انجام گرفت و اطلاعات حاصل از  به

از  .صورت محرمانه در اختیار مسئول پژوهش قرار گرفت به

عنوان جامعه  نفر به ۶3فرد مراجعه کننده، در نهایت  113مجموع 

های ورود به  آماری مورد مطالعه در این پژوهش که دارای معیار

نفر دارای  33بر این اساس . شدند  مطالعه بودند، در نظر گرفته

عنوان  ونت هلیکوباکتر پیلوری بهگاستریت مزمن خفیف بدون عف

نفر دارای گاستریت مزمن متوسط با حضور  33گروه شاهد و 

بندی  عفونت هلیکوباکترپیلوری تحت عنوان گروه مورد طبقه

اطلاعات مربوط به توزیع فراوانی جنسیت بیماران در . شدند

، CHEK2های  تغییرات بیان ژن .نمایش داده شده است 4جدول 

DLCRE1C  وXRCC4  با استفاده از روشReal-time PCR 

های  دست آمده حاکی از این امر بودند ژن هنتایج ب. سنجیده شد

CHEK2 ،DCLRE1C  وXRCC4 49/3و  ۶4/۶، 11/5ترتیب  به 

برابر افزایش بیان در گروه مورد نسبت به شاهد نشان دادند 

 (.5، جدول شماره 1نمودار )
 

 

و  B2M، CHEK2 ،DCLRE1C های  ژن برنامه حرارتی تکثیر -3جدول 
XRCC4 

 (C) دما زمان چرخه تعداد

 95 قهیدق 15 1

 95 هیثان 13 43

 ۶2 هیثان 5

 51 ثانیه 5

 55 ثانیه 5

 ۶2 ثانیه 15

 
 

 .های مورد و شاهد توزیع فراوانی جنسیت در گروه -4جدول 

 

 

 
 XRCC4و  CHEK2 ،DCLRE1Cهای  میانگین تغییرات بیان ژن –1نمودار 

 در گروه افراد مورد نسبت به شاهد

 
 

5.88 
6.74 

3.49 

0 

2 

4 

6 
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CHEK2 changes DCLRE1C 
changes 

XRCC4 changes 

 جنسیت تعداد)%( مورد  تعداد)%( شاهد  تعداد)%( مجموع 

 مذکر 1۶( ۶/2۶)% 11( 3/11)% 2۶( 1/45)%

 مونث 14( 3/23)% 19( ۶/31)% 33( 2/55)%

 مجموع 33 (3/53)% 33( 3/53)% ۶3( 133)%
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 در گروه افراد مورد نسبت به شاهد XRCC4و  CHEK2 ،DCLRE1Cهای  میانگین تغییرات بیان ژن -5جدول 

 

 

 

 

 

 

 

عنوان یک عامل اتیولوژیک متداول  به H.pyloriدر حال حاضر، 

شود، که سهم  نظر گرفته می های مرتبط با عفونت در در سرطان

شیوع . شود نسبتاً زیادی از سرطان را در سراسر جهان شامل می

H.pylori اجتماعی، تحصیلات، سطح  -بسته به وضعیت اقتصادی

میزان عفونت هلیکوباکترپیلوری در . زندگی و شغل متفاوت است

کشورهای در حال توسعه بالاتر از کشورهای پیشرفته و صنعتی 

های  فونت هلیکوباکترپیلوری در استانمیزان ع. گزارش شده است

 .درصد گزارش شده است 93تا   3۶مختلف ایران 

ترین عامل خطر برای گاستریت و بیماری  بزرگ H.pyloriعفونت 

زخم معده است و گزارش شده است که ارتباط نزدیکی با بروز 

در طول  H.pyloriاگرچه بیشتر مبتلایان به . سرطان معده دارد

رود اکثریت به سمت  لامت هستند، انتظار میزندگی بدون ع

 .التهاب مزمن پیشرفت کنند

عنوان یکی از عوامل خطر در بسیاری از انواع  التهاب مزمن به

التهاب مزمن ناشی از عفونت . ها در نظر گرفته شده است سرطان

H.pylori عنوان مرحله شروع در ایجاد سرطان  در مخاط معده به

 .شود معده در نظر گرفته می

و  H.pyloriهای  تلیوم معده توسط آنتی ژن تحریک مزمن اپی

های  همچنین سموم و سایر ترشحات در ارتباط با جذب سلول

، همه با هم، یک محیط (ها سایتوکین) سیستم ایمنی به مخاط معده

. کنند های بدخیم فراهم می ریز فعال شده را به نفع شروع زخم

و در  H.pyloriریت ناشی از درک پاسخ ایمونولوژیک به گاست

های جدید  نتیجه سرطان زایی، راهی روشن به سمت استراتژی

(. Shamsdin et al. 2019) کند علیه این عفونت مهم را فراهم می

قبل از اینکه سرطان از نظر بالینی آشکار شود، یک فرآیند پیش 

شود، با مراحل متوالی کاملاً  سرطانی طولانی مدت انجام می

گاستریت فعال مزمن، گاستریت آتروفیک مزمن،  :مشخص

و سپس ( ای کامل یا کوچک ابتدا نوع روده)ای  متاپلازی روده

و ( شود تلیال نیز گفته می که به آن نئوپلازی داخل اپی)دیسپلازی 

آغاز  H.pyloriاین فرآیند با عفونت با . سرانجام سرطان تهاجمی

اکتری در محیط معده باقی های ب اگرچه که کلنی. ماند و پایدار می

کنند که  مانند، اما فرآیند التهابی را در مخاط معده القا می می

انجامد و ممکن است منجر به از بین  ها سال به طول می معمولاً ده

 (.Correa 2013) شود( آتروفی)رفتن غدد معده 

مرگبار  عنوان یک بیماری که سرطان معده هنوز به اینتوجه به   با

ژنتیکی و  های مولکولی، رشود، شناسایی نشانگ میشناخته 

ممکن  جدید های فارماکوژنتیک ژنتیکی و ویژگی تغییرات اپی

 وضعیت تشخیص و درمان بیماران را بهبود بخشد و است

 های تشخیصی و درمانی مؤثرتر زمینه توسعه روش امیدهایی در

و  زمینه ایجاد اد نماید و همچنین باعث افزایش آگاهی درجای

ارتباط بین  های اخیر در سال. نحوه گسترش سرطان معده شود

RNAتوجه  مورد ها در سرطان معده های هدف آن ها و ژن

که تحقیق  ییو از آنجا (Effatpanah et al. 2015) قرارگرفته است

 PCRهای  با پیشرفت در تکنیک RNAروی نشانگرهای نوع  بر

به سراغ  توان میگسترده شده است،  Real Time PCRژه یو به

بهبودی  های تشخیصی زودرس رفت، تا بتوان شانس روش

ها را کاهش  آن های تشخیص و درمانی اران را افزایش و هزینهمبی

 (.Zabaleta 2012) داد

بر اساس اطلاعات حاصل از مطالعات صورت گرفته بر روی 

در بافت معده و نقش  H. pyloriحضور آلودگی ناشی از باکتری 

آن در ایجاد سرطان معده، در این مطالعه تصمیم بر این  احتمالی

های مزمن خفیف و  گاستریت)های پیش سرطانی  شد تا فاز

 تغییرات بیان ژن

 

میانگین نسبی تغییرات  بیشینه کمینه تعداد
*(RQ) 

 انحراف معیار

(SD)* 

CHEK2 33 13/3 53/44 11۶/5 1۶5/1 

DCLRE1C 33 3/3 13/51 ۶41/۶ 391/13 

XRCC4 33 3/3 ۶3/33 493/3 123/۶ 

* RQ; Relative quantification, * SD; Standard deviation 

  بحث
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، CHEK2های  با بررسی بیان ژن DSBرا از نظر بروز ( متوسط
DCLRE1C و XRCC4 بررسی کنیم. 

 Tumor)گر سرطان  عنوان یک ژن سرکوب که به CHEK2ژن 

suppressor gene ) های مورد نسبت به  شود، در نمونه میتلقی

این . داشته است برابر افزایش بیان 11/5طور میانگین تا  شاهد به

دهنده این موضوع باشد که در گروه  تواند نشان افزایش بیان می

. مورد نسبت به شاهد، توقف چرخه سلول افزایش پیدا کرده است

توسط باکتری القاء شده  DNAهای  علت آسیب تواند به این امر می

H. pylori بنابراین سلول با ایجاد توقف در چرخه سلولی، . باشد

بر . کند از انتقال ماده وراثتی معیوب به نسل بعد ممانعت می

سیکل سلولی  DNAاساس اطلاعات موجود، در زمان شکستگی 

در توافق با . رود متوقف و سلول به سمت آپوپتوزیس یا ترمیم می

 et al.  Hanada(2014) مشابهی که توسط ی این نتیجه، مطالعه

 H. pylori د که عفونت بافت معده توسطشانجام شد، گزارش 

تواند زمان  این امر می. شود می CHEK2سبب افزایش بیان ژن 

را توسط مسیرهای  DNAلازم جهت ترمیم شکست دو رشته 

از طرف دیگر بیان ژن . فراهم نماید HRو  NHEJترمیم 

DCLRE1C ول آن که محص( پروتئینARTEMIS )عنوان یکی  به

برابر  ۶/۶باشد، تا  می NHEJهای اصلی مسیر ترمیم  از پروتئین

دهنده این امر باشد که   تواند نشان پیدا کرده است و می افزایش

در گروه مورد نسبت به گروه شاهد فعالیت بیشتری  NHEJمسیر 

های احتمالی وارد شده بر  کسب کرده و در صدد ترمیم آسیب

DNAبر آمده است ،. 

 کند ایفای نقش می NHEJدر مراحل آخر مسیر  XRCC4ژن 

(Dueva and Iliakis 2013 .) بیان این ژن در گروه مورد نسبت به

نسبت  XRCC4. یدا کرده استبرابر افزایش پ 4/3گروه شاهد تا 

افزایش بیان کمتری از خود نشان داده است که  DCLRE1Cبه 

علت نیاز کمتر سلول به پروتئین این ژن نسبت  تواند به این امر می

 .باشد DCLRE1Cژن  به

در  XRCC4و  CHEK2 ،DCLRE1Cهای  ژن با توجه به نقش

ها در  افزایش بیان این ژن  DSBتوقف چرخه سلولی و ترمیم 

در  H. pyloriگاستریت مزمن متوسط با آلودگی  به مبتلا مارانیب

 .H با آلودگیبدون گاستریت مزمن خفیف مقایسه با بیماران 

pylori عفونت با دنبال این مسیرها بههای  ژن نشانگر فعال شدن 

 که هدهند ممکن است نشانهمچنین . باشد می H. pyloriباکتری 

ای توانسته است توقف  های دو رشته ستباکتری با ایجاد شک این

مستعد خطا را   DNAهای ترمیم چرخه سلولی را القاء کند و مسیر

 .فعال سازد

با توجه به اطلاعات نویسندگان در تحقیق حاضر، مطالعات 

های  که به بررسی بیان ژن H. pyloriدیگری در رابطه با عفونت 

بر روی بافت معده پرداخته باشد، صورت نگرفته  NHEJمسیر 

های دو  های درگیر در ترمیم شکست تغییرات بیان ژن. است

در یک  تنها H. Pyloriواسطه  هب( CHEK2مانند بیان ژن )ای   رشته

 Humanدر رده سلولی  .Koeppel et al (2015) مطالعه توسط

gastric primary cell  است که نتایج مورد گزارش قرار داده شده

انجام گرفته  in vitroآن با توجه به آنکه در رده سلولی و شرایط 

 .Koeppel et al) است، قابل مقایسه با نتایج مطالعه حاضر نیست

2015.) 

بر روی بافت معده   .Bae et al(2013) ای که توسط در مطالعه

بر بیان  H. pyloriهای حیوانی صورت گرفت تا اثر باکتری  مدل

بررسی شود، نشان داده شد که بیان این ژن افزایش  CHEK2ژن 

این . باشد پیدا کرده است که در توافق با نتایج پژوهش ما می

 CHEK2نیز در کنار ژن  TP53محققان اشاره کردند که بیان ژن 

دهنده این باشد که سلول  تواند نشان افزایش پیدا کرده است که می

، به سمت مرگ DSBعلت بروز  پس از توقف چرخه سلولی به

بر اساس این نتایج  .(Bae et al. 2013) شود سلولی هدایت می

ممکن است سبب  H. pyloriتوان نتیجه گرفت که باکتری  می

های   های معده مدل سلول DNAای در  های دو رشته بروز شکست

گزارشات از بیان . حیوانی شود و توقف چرخه سلولی را القاء کند

بر روی بافت معده در دسترس  XRCC4و  DCLRE1Cهای  ژن

 .نیست

منظور دستیبابی به  هعدم امکان انجام آزمایش بر روی افراد سالم ب

های هدف و مقایسه آن با بیماران، عدم امکان  سطوح بیانی پایه ژن

ها و تنظیم گرهای مسیر  بررسی سطوح تغییرات بیانی تمامی ژن

NHEJ عدم تعیین میزان شکستگی ،DNA  در سطح کروموزوم و

های احتمالی، و در نهایت عدم امکان  ها و ترانسلوکیشن شافلینگ

های بیماران و  های باکتریایی موجود در نمونه بررسی ژنوم سویه
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از  NHEJها با میزان فعال شدن مسیر  درک ارتباط آن

 .باشند های مطالعه حاضر می محدودیت

 کلی گیری نتیجه

، CHEK2های  نتایج این مطالعه افزایش بیان ژن در مجموع

DCLRE1C  وXRCC4 گاستریت مزمن  بیماران مبتلا به را در

گاستریت مزمن در مقایسه با بیماران  H. pyloriمتوسط با آلودگی 

 فعال شدن نشان داد که نشانگر H. pylori با آلودگیبدون خفیف 

عفونت  به دنبال ی ترمیمی و توقف چرخه سلولیمسیرهاهای  ژن

این مطالعه و در  جه به نتایجوبا ت . باشد H. pyloriباکتری  با

ها در ایجاد سرطان معده در مطالعات  صورت اثبات نقش این ژن

طور  های مذکور به ژنممکن است بتوان از بررسی بیان  آینده

هنگام ابتلا به تشخیص زودبرای  نشانگر زیستیعنوان  بالقوه به

 . باشددرمان مناسب  کار رود و زمینه ساز هبسرطان معده 

 

 سپاسگزاری

از بیمارانی که در این طرح شرکت نمودند، همچنین از جناب 

آقای دکتر هاشم فخریاسری و سایر پزشکان و کادر درمانی 

ها ما را باری  آوری نمونه بیمارستان فیروزگر تهران که در جمع

جناب آقای دکتر عباس از زحمات . نمودند کمال تشکر را داریم

، جناب (ره)شکوری رئیس بخش ژنتیک بیمارستان امام خمینی 

آقای دکتر مجتبی صفاری و سرکار خانم دکتر زهره میرباقری 

های بی دریغ در انجام مراحل آزمایشگاهی، کمال   خاطر کمک به

 .تشکر را داریم

 آزاد دانشگاه سانسیل فوق مقطع انیپا از برگرفته مطالعه نیا

 یقاتیتحق شگاهیآزما در که است قاتیتحق علوم واحد ،یاسلام

 علوم دانشگاه( ره) ینیامام خم مارستانیبمجتمع  کیبخش ژنت

 دیشه یپزشک علوم دانشگاه یعلم یهمکار با تهران، یپزشک

  .است دهیرس اجرا به 1391در خلال سال  بهشتی
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