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ABSTRACT 

Background and Aims: Peptic ulcer is a painful inflammatory disease occurring inside the gastric or the 
first part of the small intestine (duodenum). One of the leading causes of this disease is Helicobacter pylori 
infection. Toll-like receptors (TLRs) play a crucial role as a warning factor in the detection of Helicobacter 
pylori infection in the immune system.  TLRs belong to a group of pattern recognition receptors of the host's 
innate immune system. The present study aimed to assess the relationship between the C1174T 
polymorphism of the TLR5 gene and Helicobacter pylori infection in patients with peptic ulcers in 
Mazandaran province. 

Materials and Methods: This case-control study investigated 150 patients with peptic ulcer and 
Helicobacter pylori infection and 150 healthy individuals. After extracting genomic DNA from gastric 
biopsy samples, genotypic and allelic frequency in patients and control group was determined by Three 
primer ARMS PCR method. Data were analyzed in SPSS software (version 23). 

Results: The frequency rates of CC, CT, and TT genotypes in patients were 19.3%, 49.3%, and 31.3%, 
respectively. In healthy people, these values were obtained at 38.6%, 45.3%, and 16%, respectively. 
Statistical analysis demonstrated a significant relationship between the C1174T polymorphism of the TLR5 
gene and peptic ulcer disease. 

Conclusion: As evidenced by the results of this study, the presence of the T allele at the C1174T position 
can be considered a factor for increasing the risk of peptic ulcer disease; nonetheless, the investigation of 

other TLR5 gene polymorphisms in larger populations is needed . 
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 اصیل پژوهشی مقاله

در بیماران مبتلا به زخم پپتیک دارای عفونت  TLR5ژن  1174C>T-مورفیسم پلیبررسی 

 هلیکوباکترپیلوری در استان مازندران
 

 * 1یرسول زحمتکش رودسر، 1تاجدار یتضرم 

 

 چکیده
( ایجاد عشراثنی)روده کوچک  یا بخش ابتدایی جداره داخلی معده در که است دردناکی لتهابپتیک ازخم پ بیماری  زمینه و هدف:

 یمهم اری بس نقش( Toll Like Receptors) هاTLRs باشد. میرپیلوری اکت کوب شود. یکی از علل اصلی بیماری، عفونت هلی می
ها متعلق به یک گروه از TLR .دارند یمن یا ستمی س در ی رلوی کوباکترپی هل عفونت صی تشخ در دهندههشدار عامل ک ی عنوانبه

 TLR5ژن  C1174Tمورفیسم پلیط تباهدف از این مطالعه بررسی ار .هستندمیزبان ذاتی  ایمنی های تشخیص الگو سیستمگیرنده
 لوری در جمعیت استان مازندران بود.در بیماران مبتلا به زخم پپتیک همراه با عفونت هلیکوباکترپی 

فرد  150فرد بیمار مبتلا به زخم پپتیک همراه با عفونت هلیکوباکترپیلوری و  150شاهدی  -در این مطالعه موردی  قیق:تح روش
مار و گروه کنترل به های بیوپسی معده، فراوانی ژنوتیپی و آللی در افراد بی نمونهز ژنومی ا DNAاستخراج  زا پسسالم، بررسی شدند. 

 انجام شد. (23ش ویرای) SPSSافزار نرمها با استفاده از دادهتعیین شد. آنالیز  Three primer ARMS PCRروش 
و  3/45، 16ترتیبدر افراد سالم به درصد 3/19و  3/49، 3/31 یبترتدر بیماران به   CC,CT,TTهای فراوانی ژنوتیپ ها:يافته

و بیماری زخم پپتیک  TLR5ژن C1174T ه مورفیسم جایگاداری بین پلی معنادهنده ارتباط آنالیز آماری نشان .بوددرصد  6/38
 بود.

ابتلا  خطرفزایش برای ا عاملعنوان یک هب توان میرا  C1174Tدر موقعیت  Tنتایج این تحقیق نشان داد حضور آلل  گیري:نتیجه
 ورد نیاز است.رگتر مهای بزجمعیتدر  TLR5های ژن مورفیسمپلیبه بیماری زخم پپتیک مطرح نمود. اگرچه بررسی سایر 

  TLR5هلیکوباکترپیلوری،زخم پپتیک، پلی مورفیسم، ژن  هاي كلیدي:واژه

 .149-140(: 2) 31؛ 1403مجله علمي دانشگاه علوم پزشكي بيرجند. 

 15/03/1403پذيرش:  16/01/1403يافت: رد

 
  ایران تنکابن، ،یاسلام آزاد دانشگاه واحد تنکابن، زیستی، علوم شکدهدانسلولی و مولکولی،  زیست شناسی گروه 1

  ایران کابن،تن ،یسلاما آزاد دانشگاه واحد تنکابن، زیستی، علوم دانشکدهسلولی و مولکولی،  زیست شناسی گروه نويسنده مسئول:*

  دانشگاه آزاد اسلامی واحد تنکابن، دانشکده علوم زیستی، گروه زیست شناسی سلولی و مولکولی -جاده چالوس 5لومتریک -بنکاتنآدرس: 

 zahmatkesh.rasoul@gmail.com پست الکترونیکی: 01154274409نمابر:  09113932011تلفن: 
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 مقدمه
ترین از شایع (Peptic Ulcer Disease)  پپتیکزخم بیماری 

به دو شکل  ضرحا  قرندر    های گوارشیبیماری زخم  یاصل است که 

افراد در مقطعی از   %10  که  طوریهب  ؛باشدمیدوازدهه  زخم  و    معده

به آن مبت خود  مردان  ین بیماری در میزان شیوع ا شوند.می لازندگی 

زنان تقریباً برابر    و   زخم پپتیک فراوانی سالانه بیماریباشد. میباهم 

شیوع  و    بوده  8/1% مختل  آنمیزان  مناطق  وجودر  اساس  بر  د ف 

خطرساز   باشدمیهلیکوباکترپیلوری متفاوت  به  عفونت    مانند  عوامل 

زخ1) به افزایش  رو  علت شیوع  به  بیماری  پپتیک، ایم  (.  ز یکی ان 

بر اساس نتایج مطالعات باشد. میمسائل مهم پزشکی در عصر حاضر 

در  پپتیک  زخم  شیوع  میزان  ایران،  در  شده   47تا    13حدود    انجام 

 (.2) گیردمینفر را  1420الانه جان جمعیت وجود داشته و سدرصد 

بیماری زخم پپتیک ب  ت،طور کامل شناخته شده نیسهعلت بروز 

ب در  همولی  آن  دخیل عوام  روز  ژنتیکی  عوامل  هم  و  محیطی  ل 

عفونت می پپتیک  زخم  بروز  در  اصلی  عامل  دو  باشند، 

ا و  ضدهلیکوباکترپیلوری  داروهای  از  استروئیدی غیربی  التهاستفاده 

(NSAIDs)1    یک پیلوری رهلیکوباکت(.  3)  استاستروئیدی  و 

و گرم باسیل سطبی  منفی  در  که  است  پوشح  هوازی  شی مجرای 

د شیدمعده  (. 4)  شودمی عارض سنی، هایگروه تمام در  وده  ه 

ه عفونت دستگاه   ترینشایع یپیلور  کوباکترلیبه  مزمن  عفونت 

بوده و تقریباً جمعیت جهان را مبتلا نموده   درصد  50  گوارش انسان 

بالینی و طولانی مدت  علائم  بدون  عفونت  این  موارد  اکثر  در  که 

اصلـی  تعلـو التهاب  ایـن باکتـری هبـ مزمـن ـتعفون(.  5)  است

معـده   میسـرطان  پیلو  باشد.نیز  بهلیکوباکتر  چندین هری  واسطه 

بیماری دی از تعدا  توسط CagA وVacAزایی خود همانند:  فاکتور 

گیرندهمولکول به  خود  پذیرنده  سلولهای  اپیهای  تلیالی معده های 

می باکتریمتصل  این  برهمکنش  سلولب  گردد.  تلیالی، اپیی  هاا 

به کلاژن تیپ چهار و لامینین از پروتئینباعث اتص )اتصال  های ال 

می  مهم باکتری  بهتر  استقرار  و  پایه(  آن هبگردد.  غشاء  دنبال 

پیاممسیرهای   آن آبشار  نتیجه  که  شده  شروع  سلولی  داخل  رسانی 

به آسیب , 7) تاسزایی سلول و بافت معده میزبان و شروع تومور زایی 

 
1 Nonsteroidal anti-inflammatory drug 

از  هلیکوباکترپیل  (.6 برای فرار از سیستم مکانیسموری  های متفاوتی 

انس بدن  استفاده  ایمنی  دفاعی میان  سیستم  سطوح  از  یکی  نماید. 

ک بوده  ذاتی  ایمنی  آنمیزبان  در  از   ،2ها  TLR  ه  خانواده  یک 

یوکاریوتی  گیرنده شناسایی  میهای  طریق  از  و  های بخشباشند 

( ها، باکتریاز    (ههای حفاظت شدلاری مولکوختبه لحاظ ساخاصی 

شناسایی  آن را  را  ها  آن  و  مولکولی در اختیار بهکرده  الگوی  عنوان 

قرار   ذاتی  ایمنی  یک واعنبهها  TLR  (.8,  9)  دهندمیسیستم  ن 

هلیکوباکترپیلوری در سیستم دهنده در تشخیص عفونت هشدار عامل  

بسیار مهمی   نقش  دارای  در TLR  وعن  10نونک  تا  .دنباشمیایمنی 

آن    شناسایی  انسان در  که  شناخت   TLR5شده  در 

ایفا   را  مهمی  نقش  ژن   (.10,  11)  نمایندمیهلیکوباکترپیلوری 

TLR5   بلند کروموزوم شمار بازوی  روی  دارای داشته و قرار    1ه  بر 

های سطحی سلول گیرندهجزء    TLR5  (.12)  باشدمیشش اگزون  

و   عاملبهبوده  یک  دهنداهش  عنوان  در  تشده  عفونت ر  خیص 

سلول   TLR5نماید.میعمل  هلیکوباکترپیلوری   در  شدت  های به 

معدهتلیالاپی فلاژلینشده  بیان    ی  شناسایی  نقش   و 

ح  ،هلیکوباکترپیلوری زمان  باکتردر  پوششی مله  بافت  سطح  به  ی 

چندین تغییر تک نوکلئوتیدی13)  بر عهده داردرا  معده    .) (NPS)3 

عدد انسانی التهابی مت های عفونی وریبیماط با تبمر  TLR5در ژن  

نوکلئوتیدی،  تک  تغییرات  این  بین  در  است.  شده  گزارش 

عملکردی  پلی بیشتری    C1174Tمورفیسم  تکرار  باشد. میدارای 

مطالعانتا به عنوان یج  جایگاه فوق  دادند که پلی مورفیسم  نشان  ت 

خاتمه کوتاه شدنStop codon)  کدون  باعث  و  بوده  روتئین پ  ( 

TLR5  آ موقعیت  (. 14)  شودمی(  R392X)  392مینو اسیدی  در 

به شدت باعث نقص در عملکرد  TLR5وقوع این موتاسیون در ژن 

TLR5   تهابی مانند لاپیشو اختلال در تولید فاکتورهایIL-6  شده

دار تاژکهای باکتریایی عفونتو این اختلال امکان استعداد ابتلا به 

هلیکوباکت را  رپمانند  نشان داده که مطا  دهد.میافزایش  یلوری  لعات 

ژن  پلی در  فوق  در   TLR5مورفیسم  حساسیت  افزایش  باعث 

 (. 15) گرددمیهای التهابی و عفونی بیماری

 
2 Toll-like receptors 
3 Single-nucleotide polymorphism  
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اهمیت به  توجه  پپتی  با  زخم  از عنوان  بهک  بیماری  یکی 

مهم  بیماری نقش  و  گوارشی  شایع  شناسایی   TLR5های  در 

تو ای  سطهلیکوباکترپیلوری  با  سیستم  و  به اینکه عفونت توجه  منی 

زخ بیماری  بروز  یک عامل اصلی در  باکتری  باشد، میم پپتیک  این 

ارتباط   بررسی  مطالعه  این  انجام  از  عملکردیپلیهدف   مورفیسم 

C1174T    ژنTLR5  عفونت   با و  پپتیک  زخم  بیماری 

 بود. در جمعیت استان مازندران  هلیکوباکترپیلوری

 

 تحقیقروش 
 هانهنموآوري عمج

بیمار مبتلا به زخم پپتیک  150ردی شاهدی، طالعه مودر این م

و   هلیکوباکترپیلوری  عفونت  گروه فرد    150دارای  عنوان  به  سالم 

بررسی قرار   ها پس از تشخیص و نمونهتمامی  فتند.  گرکنترل، مورد 

پزشک  یید  أت گوارش  فوقتوسط  آندوسکوپی تخصص  حین  در 

شدندجمع به  از .  آوری  رضایمارامه  آن  نامه  در یت  شرکت  گاهانه 

توج با  هلسینکی  پژوهش  اعلامیه  به  دریافت   (2013)ویرایش  ه 

مبتلا    گردید. افراد  بیماران،  انتخاب  همراه  معیار  پپتیک  زخم  با به 

هلیکوباکتر بود.عفونت  استان   پیلوری  ساکن  و  بومی  افراد  تمامی 

بوده و افراد   افراد  شدند. طالعه حذف م  بومی و مسافر از غیرمازندران 

کنتگ جغرافیایی روه  محدوده سنی و  در  سالم  داوطلبین  بین  از  رل، 

به هلیکوباکترپیلوری و سابقه   عفونت  بدون  زخم بیماران،  خانوادگی 

انتخ  کامل افراد، از هر فرد در حین .  اب شدندپپتیک  پس از معاینه 

نمونه بیوپسی از بافت معده تهیه شد.   ها برایهوننمآندوسکوپی، یک 

فرستاده  ه  ب  DNAج  استخرا مولکولی  ژنتیک  زمان آزمایشگاه  و تا 

نهایی    نگهداری شدند.  -C 0 70در فریزر  DNAاستخراج 

 

 از بیوپسی معده DNAراج  استخ

 Gppاز بافت  DNAتوسط کیت استخراج   DNAاستخراج  

solution  شرکت ژن پژوهان، ایران( بر اساس دستور کار آن انجام(

فورز سپکتروفوتومتری و الکتروبا ا  تخراج شدهژنومی اس  DNAشد.  

بررسی قرار گرفت.   آگارز مورد 

 

 

  Three prime ARMS-PCRواكنش 

ردیا و  هلیکوبی  برای   C1174T  مورفیسمپلیباکترپیلوری 

ژن   به  برده در جدول    TLR5مربوط  نام  استفاده   1از آغازگرهای 

ست لاب NCBIجع مرشد. صحت و اختصاصیت آغازگرها در سایت 

واکنشم  حج گردید.   هر   3،  شاملمیکرولیتر    PCR،  25  کلی 

هرکدام از  1،  ژنومی   DNAمیکرولیتر از   5/12پرایمرها،  میکرولیتر 

ساخت   -)آمپلیکون  2X Red mastermixمیکرولیتر مسترمیکس  

شرایط  .میکرولیتر آب مقطر استریل تهیه شد  5/6  کشور دانمارک( و

سازی اولیه تواسرششامل:  PCRم واکنش  جابهینه دمایی جهت ان

 c058ثانیهc094  (60 ،)سیکل با برنامه  35دقیقهc095 (5    ،)در دمای 

نهای  c072(60،  ثانیه(  60) گسترش  مرحله  نهایت  در  و  ی در ثانیه( 

c072  مدل 8به مدت( ( انجام  Bio radدقیقه در دستگاه ترموسایکلر 

 وی ژلبر ر  PCR تصحت انجام واکنش، محصولایید أتشد. جهت  

باندها بر روی دستگاه آشکار الکتروفورز گردید و    درصد  2آگارز   سازی 

Gel documentation .برای ردیابی هلیکوباکترپیلوری  انجام شد

به طول  قطعهجهت تکثیر  از یک جفت پرایمر   باز از   305ای  جفت 

مثبت  16S rRNAژن   کنترل  آزمایش(    در  صحت  و )جهت 

پلی بهقطعه،  TLR5ژن    C1174Tم  یسمورفشناسایی  طول ای 

بررسی  230 برای  شد.  تکثیر  ژن  این  از  باز  مورفیسم پلی  جفت 

روش  TLR5 ژن    C>T 1174نوکلئوتیدی  تک  Threeاز 

Primer ARMS-PCR  باستفا نمونه دو بار ده و   PCRرای هر 

به پرایمر    PCRانجام شد.   باشد. در صورت می Rو  1Fاول مربوط 

آلل   بهعهقط  Cوجود  باز    230ل  طوای  ولی  جفت  یافته  در تکثیر 

دوم مربوط به   PCRگیرد.  نمیصورت    هیچ تکثیری  Tحضور آلل  

فته قطعه مورد نظر تکثیر یا Tکه در حضور آلل  است Rو   2Fپرایمر  

شود. پس بر اساس روش مورد نمیتکثیری انجام  Cو در حضور آلل 

به ذکر . لازم شدبامیقابل شناسایی  CC,CT,TTنظر سه ژنوتیپ 

) Cآلل است که   یافته فرم جهش Tآلل  ( وWild Typeفرم سالم 

(Mutantاست. تصویر )محصولات   1PCR   دهد. جهت میرا نشان

و   پلیمراز   أییدتکنترل  پواکنش  جفت  یک  از  تکثیر ی  برای  رایمر 

بهقطعه باز که   329طول  ای  مورفیسم مورد نظر در آن قرار پلیجفت 

ها نمونه  %10نوتایپینگ،  ژ  برای درستی  تاینهشد. در   دهداشت استفا

 (.2)تصویرطور تصادفی انتخاب و دوباره تعیین ژنوتیپ شدندهب
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 TLR5ژن  C1174Tمورفیسم پلیستفاده براي توالی نوكلئوتیدي پرايمرهاي مورد ا -1جدول 

 نام آغازگر توالی نوكلئوتیدي دماي اتصال

TM=56.6 CTGGAGAGACTAAGCCCTCC H1 primer 

TM=58.4 AGGATCAAGGTTTAAGGATT H2 primer 

TM=60/4 5'- TTA CAG ACC TTG GAT CTC T-3' Forward (C allele) 

TM=59/3 5'-TTA CAG ACC TTG GAT CTC C-3' Forward (Tallele) 

TM=54/4 5'- CAG AAT CTG GAG ATG AGG TAC CCG-3' Common reverse 

 

آماري  محاسبات 

تفسیر  ظنمبه بررسیمده ادست آبهنتایج  ور  های آزمایشگاهی ز 

استفاده  23.86.64ویرایش  )  SPSSافزار  نرماز   در .  شد(  تفاوت 

ژنوتیپی کنتربیمار  در دو گروه    و آللی  فراوانی  با آزمون آماری لو   ،

دو آنالیزهایگرفتانجام  (  Chi-square)  کای  در  آماری،  . 

05/0>P  در وه های دو گریپوتژنی ن براودر بدایمعنعنوان سطح به

شد. گرفته  شانس  نظر  نسبت  نهایت  و  OR)  در  اطمینان(   فاصله 

95%  (CI.محاسبه گردید ) 

 

 هایافته
کلی،  به لعه مورد بررسی قرار گرفتند. نمونه در این مطا 300طور 

بیماران  م و  3/42±4/12سال با میانگین سنی  73تا  21حدوده سنی 

کنترل   میاال  س  68تا    18گروه  سبا  بوند. از   5/40±6/13نی  نگین 

بیمار    150 کنترل    54نفر مرد و    96فرد  زن و در گروه  نفر   69نفر 

و   ب  81مرد  داشتند.  قرار  زن  تونفر  اطلاعات  جا  به  ها نامهشپرسه 

آماری   از لحاظ سنمعناتفاوت  کنترل و   در دو گروه  جنس  و  داری 

 (.P>05/0) مشاهده نشد بیمار 

آلل دار   گروهدر    Tو    Cی  فراوانی  عفونت بیمار  ای 

کنترل   درصد  3/56و    6/43ترتیب  بهرپیلوری  هلیکوباکت گروه  در  و 

آللی   بیما  درصد  3/38و    6/61ترتیب  به  Tو  C فراوانی  ران بود. در 

 3/19و    3/49،  3/31یب  به ترت  CC,CT,TTهای  ژنوتیپفراوانی  

ترتیب  درصد   به  سالم  افراد  در  مشاهده   درصد  6/38و    3/45،  16و 

در   ب  2جدول  شد.  آللی  و  ژنوتیپی  برای هفراوانی  آمده  دست 

سالم   TLR5ژن    C1174Tمورفیسم  پلی و  بیمار  گروه  دو  در 

 TTداری بین ژنوتیپ معناارتباط . نتایج آنالیز آماری شودمیمشاهده 

پپتیک  TLR5ژن    C1174Tمورفیسم  پلی زخم  بیماری  در   با 

شده مطالعه  داد  جمعیت  -13/18χ2=  ،0003/0=P  ،86/2)  نشان 

40/1  =CI، 2=OR.)    داری نیز در فراوانی آللی معناهمچنین ارتباط

بیمار و کنترل ب ، 49/19χ2=  ،0001/0=Pدست آمد )هبین دو گروه 

71/1-22/1  =CI،  44/1=OR)   دست بهبا توجه به نتایج   (.2)جدول

بیمار دارای ژنوتیپ   ها پژنوتیایر س ، دو برابر بیشتر از TTآمده افراد 

خ معرض  بیمادر  برای  به طر  با توجه  زخم پپتیک قرار داشتند.  ری 

ابتلا به بیماری زخم  خطراحتمال  Tدست آمده آلل هنسبت شانس ب

را  پپت )  بر افزایش دادهبرا  44/1یک  = P  ،71/1-22/1=0001/0است 

CI ،44/1=OR.) 

 

 
 TLR5ژن  1174C>T- هجايگا پلی مورفیسمفراوانی آللی و ژنوتیپی  -2جدول 

 بیماران تعداد )درصد( هاآلل و هاژنوتیپ

(150n=) 

          كنترل عدادت )درصد( 

(150n=) 

OR(95%CI) داريسطح معنی 

CC (3/19 %)29 (6/38 )%58   

CT (3/49 )%74 (3/45 )%68 (80/1-14/1)43/1 002/0 

TT (3/31 )%47 (16 )%24 (86/2-40/1)2 0003/0 

T (3/56 %)169 (3/38 )%115 (71/1-22/1)44/1 0001/0 

C (6/43 )%131 (6/61 )%185  - 
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: Aتصویر TLR5 (B .)ژن  C1174Tمورفیسم پلی( و A) پیلوريبراي رديابی هلیکوباكتر PCRمربوط به محصولات  %2ژل آگارز  -1صوير ت

 یدم حضور باکترع 2نده حضور هلیکوباکترپیلوری و چاهک هدنشان 4و  1،3های هکاچ، یت بازجف 100مولکولی  نشانگرمربوط به Mجفت باز، چاهک  305ای به طول طعهق

 ،جفت باز 100مولکولی نشانگر ، مربوط به Mاهک چ، TLR5ژن  C1174Tمورفیسم پلیاز جهت ردیابی جفت ب 230ای به طول قطعه: تکثیر Bدهد. تصویر میرا نشان 

 باشد.می T/Tمربوط به ژنوتیپ  6و5 هایچاهکو  C/Tژنوتیپ  مربوط به 4و3 یهاچاهک، CC مربوط به ژنوتیپ 2و1 هایچاهک

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 
 T/Tمربوط به فردي با ژنوتیپ  TLR5 نژ C1174Tمورفیسم پلیتعیین توالی جايگاه  -2تصوير 

 
 

 بحث
از   حیاتی  بخشیکی  و  مهم  گوارش بدن  های  دستگاه  انسان 

بسیا  باشدمی نقش  ی بر عهده یه مواد غذایجزمهمی در تر  که معده 

زخم پپتیک  آسیبترین  رد. از مهمدا حدود (. 16)  باشدمیهای معده 

ها این زخموز ربپزشکان دریافتند که عامل اصلی پیش  سال    40-30

راه از  که  است  پیلوری  هلیکوباکتر  تکثیر  و  از وجود  مختلفی  های 

محافظ مخاط معده موجب لایه  به  آسیب  ک پپتیزخم    ادایج   جمله 

بدن در مقابل   .(17)  شودمی ذاتی اولین خط دفاعی  ایمنی  سیستم 

پاتوژن تنظیم   TLRباشد.  می  عوامل  در  مهمی  بسیار  نقش  ها 

ها،  TLR(. در میان 18) و انطباقی انسان دارند  سیستم ایمنی ذاتی

TLR5   با و  داشته  برعهده  را  باکتری  فلاژلین  شناسایی  نقش 
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فلاژلین  شناس مستحر  عثباایی  سییک  سیر  ایمنی گنالینگ  یستم 

داده که  19)  گرددمیذاتی   نشان  مطالعات  های واقع مورفیسمپلی(. 

ناحیه پروموتری ژن   کاهش اتصال باعث توقف یا    TLR5شده در 

در    لیگاندبه   اختلال  ایجاد  و  باکتریایی(  ایمنی پاسخ)پاتوژن  های 

ن پاتوژن  ذاتی  عامل  به  توسط   TLR5  (.  15,  20)  گرددمیسبت 

تعداد  فلاژلی از  ن  باعث باکتریزیادی  با انتقال پیام  ها فعال شده و 

گردد. سپس می 1(NK cells) های کشنده طبیعیسلولسازی  فعال

ن رونویسیبا فعال  ها سیتوکینتولید  NFkB2ای هسته مودن فاکتور 

تنظیم   باعث  که  نموده  تحریک   برابر  در   یذات  یمنیا  پاسخرا 

ات  و  زایمار یب  یهایباکتر کننده  نتایج   شود.میلتهاب  حریک 

بیان   داده  نشان  عفونت هلیکوباکترپیلوری   توسط  TLR5مطالعات 

معده بافت  گزارش  می  القا  در  همچنین  نقش   TLR5شده  شود. 

در    یهانیتوکیسایمنی،    پاسخ  در   لیدخ  یهاژن  کیتحرمهمی 

 کنندهکیتحر  یهامولکول  و  یالتهاب  یهانیتوکیس  کننده،  میتنظ

 سمیمورفپلیدر  TTدارد. ژنوتیپ  در بافت معده  یقیتطب  یمنیا خپاس

C1174T    ژنTLR5باعث فعالی  ،  و  بیان   عملکردی  تکاهش 

TLR5  در می دار بیمار   گردد.  باTTژنوتیپ  ای  ان  کاهش   ، 

متوقف  -kB  NF-ای هستهسازی فاکتور فعالمسیر    TLR5فعالیت

تحریک   عدم  با  و  ، IL-1bاز  ی  ترپایین  وحسطها،  سیتوکینشده 

TNF-α  ،IL-6    وIL-10   احتمال که  شودمی انیب معده بافت در

 (.21, 22)  دهدمیبروز زخم پپتیک و سرطان معده را افزایش 

نشان داده،  وگهمان که مطالعات متفاوت  ها مورفیسم ژنپلینه 

بروز   در  مهمی  بسیار  چراکه وقوع   ؛های متفاوت دارندبیمارینقش 

بخ یسم  رفموپلی وجب تغییر در میزان تواند ممیموتری ژن  ش پرودر 

بیان، عملکرد ژن و پروتئین گردد. در این مطالعه  فرد  150رونویسی، 

دارا پپتیک  زخم  به  و  مبتلا  هلیکوباکترپیلوری  عفونت  فرد   150ی 

جایگاه   در  آللی  و  ژنوتیپی  فراوانی  نظر  از  ژن   C1174Tسالم 

TLR5  بر اساتنمورد ارزیابی قرار گرف نتایج آد.  ی افراد داراماری س 

برابر بیشتر در  83/1و72/1به ترتیب حدود  T/Tو   C/Tهای ژنوتیپ

هلیک عفونت  و  پپتیک  زخم  بیماری  به  ابتلا  وباکترپیلوری معرض 

 
1 Natural Killer Cells 
2 Nuclear Factor Kappa-B 

به افراد دارای ژنوتیپ  توان حضور می بودند. لذا احتمالاً C/Cنسبت 

جایگاه    TLR5ژن    Tآلل   فاکن  عنوابه،  C1174Tدر   تور یک 

عفونت ارب  خطرزایش  اف دارای  پپتیک  زخم  به  مبتلا  بیماران  ی 

نتایج تحقیق ما و محققین  هلیکوباکترپیلوری مطرح نمود. در مجموع 

روی   بر  نشان  بیماریسایر  دیگر  در میها  شده  ایجاد  جهش  دهد 

ژن   در  فوق  به   TLR5جایگاه  مربوط  بیماری  در  مهمی  نقش 

ت با  دارد.  ایمنی  عملکوجسیستم  به  ک و تحریدر    TLR5ژن  رد  ه 

، رسانی سیستم ایمنی در پاسخ به عوامل پاتوژن پیاماندازی مسیر  راه

گونه   این  افزایشی  میها  جهشوجود  اثر  بتواند  ابتلا  استعداد  ه در 

 بیماری زخم پپتیک در دستگاه گوارش انسان داشته باشند.  

ه ارتباط ب  در جمعیت اردن  و همکاران  Eitan  در یک مطالعه

جاپلی با بیماری زخم پپتیک  TLR5ژن   C1174Tیگاه  مورفیسم 

با عفونت هلیکوباکترپیلوری پرداختند، آن ها با مطالعه بر روی همراه 

ارتباط  بیمار    250 دادند  بین  معنیگزارش  مورفیسم پلیداری 

C1174T  هلیکوباکت عفونت  زخم پپتیک وجود دارد. با  رپیلوری و 

این  آن کردند  عنوان  عفونت پلیها  شدت  با  مورفیسم 

در  هلیکوبا متفاوتگروهکترپیلوری  قومی  دارد  های  (. در 23)  ارتباط 

کهمطالعه همکاران  Godaتوسط    ای  ه  و  جمعیت  یک  ندی در 

جایگاهموپلی، ارتباط  صورت گرفت  TLR5ژن  C1174T  رفیسم 

هلیکوباکترپیلوری عفونت  نتی  با  کردند.  ارزیابی  آنرا  مطالعه  ها جه 

دا معنینشان  ارتباط  عفونت پلیبین    دار د  با  فوق  مورفیسم 

آن و  نداشت  وجود  شده  مطالعه  جمعیت  در  ها هلیکوباکترپیلوری 

نتیکی یک فاکتور خطر ژ C1174Tعنوان کردند که پلی مورفیسم 

ای مطالعه. در (24)  باشدنمیبرای عفونت مزمن هلیکوباکتر پیلوری  

راد مبتلا به سرطان معده نشان دادند که اف  ،کارانو هم  Xuمشابه  

دارای   هلیکوباکترپیلوری  عفونت  با  جایگاه پلیهمراه  مورفیسم 

C1174T   در ژنTLR5 وده و حضور آلل بT  در این جایگاه به را

برای پیشرفت سرطان معده همراه با عفونت  عنوان یک فاکتور خطر 

نمودند مطرح  در   Othaim(.  25)  هلیکوباکترپیلوری  همکاران  و 

و    2023سال   مروری  مطالعه  ارتباط متایک  روی  بر  آنالیز 

خانواده  مورفیسمپلی متداول  بیماری    TLRهای  با  معده سرطان  ها 

دادند،   بررسی  ها  نآانجام  مطالعه متفاوت گزارش دادند تغییر   45با 
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یک عامل خطر  TLR5در ژن  C1174Tتک نوکلئوتیدی جایگاه 

 (.26) باشدمیطان معده بالقوه برای سر

جایگاه  پلی ژن    C1174Tمورفیسم  سایر   TLR5در  با 

قرابیماری بررسی  مورد  نیز  گرفتهها  وسط در پژوهشی که ت.  است  ر 

Meena  گوارشی    و بیماری  روی  بر  در   کولیت اولسراتیوهمکاران 

آن شد،  انجام  هند  ژنوتیپ شمال  دارای  افراد  که  دادند  گزارش  ها 

T/T    جایگاه زایش میزان خطر دارای اف TLR5ژن    C1174Tدر 

الت بیماری  هستندبرای  اولسروز  کولیت  نوع  از  روده  (. 27)  هابی 

Tormanen  همکاران جایگاه  پلیارتباط    و   C1174Tمورفیسم 

ژن   پروموتری  در   TLR5ناحیه  آسم  و  برونشیت  بیماری  با  را 

مورفیسم پلیها گزارش دادند که مورد مطالعه قرار دادند. آنکودکان  

C1174T    شیت نوزادی به علت عفونت ویروسی ارتباط دارد برونبا

با آسم پس از برونشیت مرتبط پلیولی این   (. 28) باشدنمیمورفیسم 

گوناگون  جمعیتدر    مختلفمطالعات  نتایج   دهنده نشانهای 

 خم پپتیکز  ژنتیکی و محیطی بر روی بیماری  عواملمتفاوت  ثیر  أت

عملکردی در و دی جهش تک نوکلئوتی یک فقط . در مطالعه مااست

سایر    TLR5ژن   و  گرفت  قرار  بررسی  های این مورفیسمپلیمورد 

بر نشد. مطالعه ما  بررسی  روی جمعیت استان مازندران صورت   ژن 

روی سایر   بر  بیشتر  مطالعات  وجود  این  با  ی هاممورفیسپلیگرفت، 

بزرگتر در سایر  جمعیتدر    این ژن برای درک   هایاستانهای  کشور 

نقش ژنتیکی    بهتر  فاکتورهای  بیماری  این  بروز  اهمیت در  حائز 

 باشد.می

 

 گیرینتیجه
ارتباط   کلی  حالت  مورفیسم  داری  معنادر  پلی   1174-بین 

C>T    ژنTLR5   آماری نتایج  گردید.  مشاهده  پژوهش  این  در 

ژن  C>T 1174-در موقعیت  Tوجود آلل مطالعه ما نشان داد که 

TLR5  به بی  خطرتواند  یم ماری زخم پپتیک همراه با عفونت ابتلا 

را در انسان افزایش دهد. با توجه به اینکه بیماری  هلیکوباکترپیلوری 

جزء    زخم محسوب  چندهای  بیماریپپتیک  بررسی میعاملی  گردد، 

خصوص دیگر ههای دیگر سیستم ایمنی بها در ژنمورفیسمپلیسایر  

خانواده  ژن ع  TLRهای  گسترش  و  در  که  محیطی  بیماری وامل 

عوامل مختلف در کنار هم مورد ارزیابی ثیر أتباشد تا می، لازم  ثرندؤم

نوکلئوتیدی  رفیسمموپلید. شناسایی  قرار گیر تواند درک میهای تک 

به   نسبت  را  نماید.ثیر  أتما  بیشتر  بیماری  روی  بر   عوامل ژنتیکی 

برای تشخیص  به موقع بیماری و همچنین درک مسیرهای مولکولی 

هدف شناسای مهم ی  بسیار  پپتیک  زخم  برای  جدید  درمانی  های 

 باشد.می

 

 ریر و تشکّتقد

پایان از  مستخرج  مقاله  زیستناین  رشته  و امه  سلولی  شناسی 

عنوان   تحت  پلی"مولکولی  ارتباط  ناحیه پروموتری بررسی  مورفیسم 

عفونت   TLR9  و  TLR5های  ژن و  پپتیک  زخم  با 

کارشن  "ترپیلوریهلیکوباک مقطع  پروپوزال اسیدر  کد  با  ارشد 

آ  15930554942009 دانشگاه  حمایت  تنکابن و  واحد  اسلامی  زاد 

حصیلات تکمیلی و پرسنل آزمایشگاه تحقیقات از بخش ت .باشدمی

تشکّ کمال  تنکابن  واحد  اسلامی  آزاد  دانشگاه  مولکولی  ر و ژنتیک 

ساجدی،   بهمن  دکتر  از  داریم.  را  بخش مین  أت  منظور   بهقدردانی 

گردد. در نهایت از تمام افراد بیمار میدانی قدر ها تشکر و نمونه  اعظم

 شود.میاری  زگاسو سالم شرکت کننده در این پژوهش سپ

 

 ملاحظات اخلاقی

از   پس  حاضر  آزاد یید  أتمطالعه  دانشگاه  پژوهشی  شورای 

با کد  وسط کمیته اخلاق آن واحد دانشگاهیاسلامی واحد تنکابن، ت

IR.IAU.TON.REC.1398.007 .انجام شد 

 

 حمایت مالی

 نداشت. یمال یمطالعه حام نیا

 

 مشارکت نویسندگان

تاجدار   انجام  نمونه  آوریجمعمرتضی  و  رسول آزمایشها  ها، 

، نگارش های آماریدادهزحمتکش طراحی پژوهش، تجزیه و تحلیل  

 شد.یید أت و ویرایش مقاله. مقاله نهایی توسط هر دو نویسنده
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 تضاد منافع 

گونه تضاد منافعی در  دارند که هیچنویسندگان مقاله اعلام می

 پژوهش حاضر وجود ندارد.
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