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 چکیده
-Interferon)آلفا نترفرونیا ییدارو بیبا استفاده از ترک C (Hepatitis C virus; HCV) تیهپاتویروس درمان عفونت مزمن  مقدمه:

α; IFN-α) نیریباویر و(Ribavirin; RBV) بیماران آلوده به پاسخ به درمان  زانیدر م یعوامل مختلف. ردیگ  یصورت مHCV  نقش دارند که
 ;28B (Interleukin 28B نینترلوکیژن ا یها  سمیمورف یو پل بروزیف زانیم ن،یمقاومت به انسول ،یسن، نژاد، چاق روس،یبار و زانیو م پیژنوت

IL-28B) یدیتک نوکلئوت یسممورف یپل ینمشخص شده است که چندهای اخیر  در سالها هستند.  آن نیتر مهم(Single nucleotide 

polymorphism; SNPژن یکی( در نزدIL-28B  که از میان فاکتورهای پیشگویی کننده  باشد  یدر ارتباط م یبیپاسخ به درمان ترکمیزان  با
 یمطالعه فراوان نیدر اکنند.   یه ایفا میتری را نسبت به بق مهمدر رسیدن به پاسخ پایدار ویروسی نقش  IL-28Bهای   درمان، پلی مورفیسم

 شده است. یبررساز تهران  C تیسالم و آلوده به هپات یرانیدر دو گروه افراد ا 28Bژن اینترلوکین  rs8099917نقطه  سمیمورف یپل یپیژنوت

که در فاز مزمن بیماری  HCVفرد آلوده به  501فرد سالم و  501در  rs8099917نقطه  سمیمورف یپل یپیژنوت یفراوان ها:  مواد و روش

 PCR-RFLP (Polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism) کیبا استفاده از تکنقرار داشتند 
 مورد بررسی و تجزیه و تحلیل آماری قرار گرفت. χ2و آزمون  SPSS vol.15و نتایج به دست آمده توسط نرم افزار  شدبررسی 

 تیدرصد و در افراد آلوده به هپات TT=3/73و  GG ،7/81=GT=5 در افراد سالم سمیمورف یپل این یپیژنوت یفراوان های پژوهش:  یافته

C 5/12 زین=GT  9/15و=TT ژنوتیپ  است. درصدGG  در افراد آلوده بهHCV .تشخیص داده نشد 

  HCVبین دو جمعیت سالم و آلوده به  rs8099917های نقطه پلی مورفیسم   در این مطالعه فراوانی ژنوتیپ نتیجه گیری:بحث و 

 در گروه افراد سالم بیشتر است. TTایرانی از اختلاف معنی داری برخوردار است و فراوانی ژنوتیپ مطلوب 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
sj

im
u.

26
.2

.2
8 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 s
jim

u.
m

ed
ila

m
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
3-

28
 ]

 

                               1 / 9

mailto:thashem@sums.ac.ir
file:///C:/Users/m/AppData/Roaming/Microsoft/Word/\(https:/creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/\)
http://dx.doi.org/10.29252/sjimu.26.2.28
https://sjimu.medilam.ac.ir/article-1-4009-en.html


 طیبه هاشم پور و همکاران-...در افراد سالم و  28Bمقایسه فراوانی ژنوتیپ مطلوب ژن اینترلوکین 

82 
 

 

 مقدمه
 های  ویروس جزء C  (HCV)هپاتیت ویروس

RNA  خانواده در که باشد  یم مثبت ای  هرشت تک دار 
 لحداق د.دار قرار ویروس هپاسی جنس و ویریده فلاوی

ویروس  این به درصد( 3)حدود ادنی در نفر میلیون 570
 3د حدو سالانه .(5،8)هستند آن ناقلیا  و بودهآلوده 

 و دارو زریقــت خون، الــانتق طریق از نفر یلیونم
. شوند  یم آلوده ویروس این به جنسی های  تماس

 به آلوده افراددرصد  81تا  80ر د خودی به خود هبودب
تا  70که  حالی در .افتد  می اتفاق C هپاتیت حاد عفونت

 عفونت سمت به ویروس این به آلوده افراددرصد  71
 به افراد این درصد 30تا  80، کنند  می پیشروی مزمن
 به مبتلا بیماران ازدرصد  1تا  5 در و کبد سیروز سمت

 پیشرفت کارسینوما هپاتوسلولار سمت به عفونت سیروز،
 استفاده با C هپاتیت مزمن عفونت رماند .(3،1)دکن  می
 ریباویرین و (IFN-α)اآلف اینترفرون دارویی ترکیب از
(Ribavirin) تنها دارویی رژیم این که ردگی می صورت 
 5 ژنوتیپ به مبتلا بیماران زدرصد ا 00تا  10ر د

 پاسخ میزان در یمختلف واملع. (1)است موثر C هپاتیت
 ژنوتیپ که دارند نقش اینترفرون پایه با های  درمان به
 به مقاومت چاقی، نژاد، سن، ویروس، بار میزان و

 ژن های  مورفیسم پلی و فیبروز میزان انسولین،
 کانیسمم. (0)ها هستند آن ترین مهم 28B اینترلوکین

 و C هپاتیت عفونت روی ها  مورفیسم پلی ثیرات دقیق
اما  است نشده مشخص کامل طور به ها آن درمان
 در IL-28B ژن پروموتر ناحیه تنظیم که شود  می تصور
 از دیگر ژن دو بیان بر ویروسی ضد فعالیت زمان

 کروموزومی ناحیه این در که لامبدا اینترفرون خانواده
 های  مورفیسم لیپ. (7-55)گذارد  می ثیرات شوند  می کد

rs8099917 و rs12979860 رــــدیگ از رـــبیشت 
. اند شده مطالعه 28Bی ژن اینترلوکین ها  ممورفیس پلی
 دست بالاباز  کیلو 2ه ک  rs8099917 مورفیسم پلی
 از کیـــی نوانـــع به دارد قرار 28B اینترلوکین ژن

 درمان به پاسخ در مقاومت با مرتبط عوامل ترین قوی
 Cت هپاتی ویروس 5 ژنوتیپ به آلوده افراد ویروسی ضد

 دارای افراد که حالی در .(58،53)معرفی شده است
 درمان به نسبت GT هتروزیگوت افراد یا GG ژنوتیپ

 TT یپوتد افراد دارای ژندهن  می نشان مقاومت خود از
 به خود سازی پاک به سمت بیشتری احتمال با همراه

 درمان به وبـــمطل خـــپاس و روســـوی ودیــــخ
اهمیت این  .(51)کنند  حرکت می ریباویرین/اینترفرون

، 8055در سال ها به حدی زیاد است که   ژنوتیپ
 و (AASLD)مریکاآهای کبدی   انجمن مطالعه بیماری
تست  (EASL)های کبدی اروپا  انجمن مطالعه بیماری

IL-28B (51)اند  را در دستورالعمل خود وارد کرده .
بیماران آسیایی و اروپایی دهند که   ها نشان می  داده

 یلهوسه ببه طور موثرتری به درمان  TTدارای ژنوتیپ 
 یاــــه  و الل (50)دهند  خ میـــپاسآلفا  ینترفرونا

که منجر به تولید بیشتر و موثرتر   IL-28Bمطلوب
 یاز فراوان یاشرق آس یتر جمعد دنشو  اینترفرون می

طور مثال ه ب. (58)دباشن  میبرخوردار  یقابل توجه
 rs8099917مورفیسم یپل TTفراوانی ژنوتیپ مطلوب 

درصد گزارش  70ژاپنی  HCVدر بیماران آلوده به 
مطالعات قبلی فراوانی ژنوتیپ مطلوب . (57)شده است

TT  در جمعیت آلوده بهHCV درصد  0/19 ایرانی را
محققان بر این باورند که درمان . (51)اند  گزارش کرده

های اولیه و یک مسیر   مطلوب باید بر اساس ویژگی
که در آن هم فاکتورهای  درمان هدایت شده باشد

ژنتیکی میزبان و هم فاکتورهای ویروسی در نظر گرفته 
را یک  28Bهای اینترلوکین   ژنوتیپاین  بر شوند، بنا

از  .(57)گیرند  پیشگویی کننده اولیه مهم در نظر می
میزان فراوانی ژنوتیپ  بررسیاین مطالعه  هدفاین رو 

 نژ rs8099917 سمـــمورفی یلـــدر پ TTمطلوب 
بین دو جمعیت ایرانی سالم و آلوده به  28B اینترلوکین

 باشد.  می Cهپاتیت 

 ها  مواد و روش
به صورت مقطعی  5391در سال  در این مطالعه که

که برای  Cبیمار آلوده به هپاتیت  501انجام شده است 
تان ـــدرمان به مرکز تحقیقات گوارش و کبد بیمارس

کی تهران مراجعه کرده ـــشریعتی دانشگاه علوم پزش
ایت نامه وارد طرح شدند. ـــبودند بعد از دریافت رض

شامل عدم آلودگی  به مطالعهبیماران معیارهای ورود 
چنین عدم  و هم HIVو  HBVهای   ها به ویروس آن

روز و ـــد سیـــپیشرفته کبدی ماننوجود مشکلات 
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فرد که از  501علاوه بر آن هپاتوسلولار کارسینوما بود. 
منفی بودند،  HIVو  HBV ،HCVهای   نظر ویروس

نیز به عنوان گروه کنترل وارد طرح شدند. از هر فرد 
میلی لیتر خون محیطی در لوله های  1بیمار و سالم، 

 ,EDTA K3 (PASSوکیوم حاوی ماده ضد انعقاد 

EDTA K3) ها در دور   گرفته شد. لوله RPM3000  
بافی کوت جداسازی  با قیقه سانتریفیوژ ود 50به مدت 

ها در مجاورت یخ خشک از تهران به   گردید. نمونه
مرکز تحقیقات میکروب شناسی بالینی دانشگاه علوم 

 پزشکی شیراز منتقل گردید.
از بافی کوت بیماران  :ژنومیک DNAاستخراج 

ژنومیک با استفاده از کیت  DNAبرای استخراج 
EZHigh  راجـــــخــــاست

TM (Texas BioGene, 

America)  استفادهو طبق پروتکل شرکت سازنده 
با استفاده  ژنومیک استخراج شده DNA. غلظت گردید

اندازه گیری  NanoDropاز دستگاه اسپکتروفوتومتر 
ای ــتا زمان انجام آزمایش در دمها   تمامی نمونهشد و 

 نگهداری شد. درجه سانتی گراد -70
پ ـــوتیــــن ژنـــیــو تعی PCRنش ـــواک

 :IL-28Bن در ژ rs8099917م ـــمورفیس یــپل
استفاده از  باrs8099917 نقطه  تعیین پلی مورفیسم

و  rs80-Fدو پرایمر  و توسط PCR-RFLPتکنیک 
rs80-R  شد  انجامتی در شرایط واکنش اتغییربا اعمال

. (51)کرد  میرا تکثیر  bp 118که قطعه ای به طول 
با غلظت  µl 81در حجم نهایی  PCRواکنش  مخلوط
Pmol 5  از هر کدام از پرایمرهایForward  و

Reverse غلظت  وmM 8  ازMgCl2)سیناژن( ،
ر باف µl 1/8، )سیناژن(dNTPsاز  mM 8/0غلظت 

X50 PCRسیناژن( و( µl 1/0  آنزیمDNA  پلی مراز
Taq )تهیه شد. به هر میکروتیوب،)سیناژن µl 1  نمونه

DNA نانوگرم اضافه شد  500-300 ژنومیک با غلظت
با شرایط دمایی زیر توسط دستگاه  PCRو برنامه 

Eppendorf  1انجام گرفت: واسرشت اولیه به مدت 
 10و به دنبال آن درجه سانتی گراد  91 دقیقه در دمای

 91ثانیه در دمای  30سیکل شامل واسرشت به مدت 
 07ثانیه در دمای  30، اتصال به مدت درجه سانتی گراد
یه در دمای ثان 30، گسترش به مدت درجه سانتی گراد

 80و گسترش نهایی به مدت درجه سانتی گراد  78
و انجام گرفت درجه سانتی گراد  78دقیقه در دمای 

کاهش یافت. درجه سانتی گراد  1پس از آن دما به 
، نمونه ها بر روی ژل آگاروز PCRپس از پایان واکنش 

به  (Ultra-Pure Agarose, Invitrogen)درصد 5
ردید و ـــورز گــالکتروف V20دقیقه با ولتاژ  30مدت 
مورد  یپژنوت یینتعهای مثبت برای مرحله   نمونه

توالی پرایمرهای مورد استفاده در  استفاده قرار گرفت.
 نشان داده شده است. 5 شماره جدول

 
 

 IL-28Bدر ژن  rs8099917توالی پرایمرهای استفاده شده برای تکثیر ناحیه ژنی پلی مورفیسم  .1شماره  جدول
CCC ACT TCT GGA ACA AAT CGT CCC Forward Primer 

TCT CCT CCC CAA GTC AGG CAA CC Reverse Primer 

 
 

 rs8099917برای تعیین ژنوتیپ پلی مورفیسم 
آنزیم توسط  PCRهای حاصل از واکنش  نمونه

BseMI (Ferments)  .مورد عمل هضم قرار گرفت
 بافر از µl 8شامل  µl 80واکنش به حجم کلی  مخلوط

x Red (Ferments)50 ،µg 1/5  از محصولPCR  و
ها به مدت   نمونهساخته شد و  BseMIواحد از آنزیم  8
قرار گرفت و درجه سانتی گراد  11ساعت در دمای  3

 20پس از آن واکنش هضم با قرار گرفتن در دمای 
وقف ــتـــدقیقه م 80 به مدتدرجه سانتی گراد 

اروز ــا بر روی ژل آگــه  هــونـــمـــد و نـــردیـــگ
به  (Ultra-Pure Agarose, Invitrogen)درصد 3

در  الکتروفورز گردید. V20دقیقه با ولتاژ  30 مدت
تایید نتایج حاصل از تعیین ژنوتیپ، به منظور  نهایت

های تشخیص داده   چند نمونه از هرکدام از ژنوتیپ
کشور  (Macrogen)توسط شرکت ماکروژنشده نیز 

توسط نرم افزار  حاصل یجنتا و عیین توالی گردیدتکره 
LITE Chromas بررسی شد. 
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نتایج به دست آمده از تعیین ژنوتیپ  :آنالیز آماری
 SPSSتوسط نرم افزار  rs8099917پلی مورفیسم 

آماری قرار  تحلیل تجزیه ومورد بررسی و  51نسخه 
 χ2های دو گروه از آزمون   جهت ارزیابی تفاوتگرفت. 

از نظر آماری معنی دار در نظر  P<0.005استفاده شد و 
 گرفته شد.

 ی پژوهشها  یافته

 bp118 ای به طول  با تکثیر قطعهدر مطالعه حاضر 
هضم آنزیمی با استفاده از و سپس  PCRدر واکنش 

، TT(bp 118،)GT (bp 118 ای ـــه  پـــــژنوتی
( حاصل شدند. bp 388،830)GGو  (830، 388
 rs8099917 سمـــیمورف یـــه پلــنقط پــــیژنوت

ین توالی این ـــو نتایج تعی 5 شـــماره کلـــدر ش
ان داده ــــنش 8 شـــماره کلـــپ ها در شـــژنوتی

 شده است.
 
 

 
 شناسایی شد BseMI محدود کننده یمکه با استفاده از آنز rs8099917های مختلف نقطه پلی مورفیسم   ژنوتیپ .1شماره شکل 

 
که بین افراد گروه در این مطالعه نشان داده شد 

 یراوانـــفر ــاز نظ HCV وده بهـــراد آلــو افکنترل 
اختلاف  rs8099917مورفیسم  ینقطه پلی ها  یپژنوت

به این ترتیب که  (P<0.0001)معنی داری وجود دارد
در  TT مطلوب یپژنوت یبالاتر بودن فراوان یندر ع

مبتلا به  یماراندر ب GT یپژنوت یگروه کنترل، فراوان

HCV نسبت الل از دو برابر گروه کنترل است.  یشبG 
 بیماران آلوده به گروه کنترل و گروه ینب Tبه الل 
HCV وردار ــــبرخ یدار ینــــلاف معـــاز اخت

لف ـــهای مخت  پـــفراوانی ژنوتی (.P<0.0001)است
نشان  8 شماره در جدول rs8099917پلی مورفیسم 
 داده شده است.

 
 

  IL-28Bدر ژن  rs8099917های نقطه پلی مورفیسم   فراوانی ژنوتیپ .2شماره  جدول

P  
 کل افراد بررسی شده

n=210 
 افراد دهنده خون سالم

n=105 

 HCVبیماران مبتلا به 
n=105 

rs8099917 genotypes 

0.31 1 (0.5%) 1 (1%) 0 (0%) GG    n (%) 

Codominant 0.001 88 (41.9%) 27 (25.7%) 61 (58.1%) GT    n (%) 

0.001 121 (57.6%) 77 (73.3%) 44 (41.9%) TT    n (%) 

0.31 
1 (0.5%) 1 (1%) 0 (0%) GG 

Dominant 
209 (99.5%) 104 (99%) 105 (100%) GT+TT 

0.0001 
121 (57.6%) 77 (73.3%) 44 (41.9%) TT 

Recessive 
89 (43.4%) 28 (26.7%) 61 (58.1%) GT+GG 

0.001 
330 (78.6%) 181 (86.2%) 149 (70.9%) T allele 

Allele 
90 (21.4%) 29 (13.8%) 61 (29.1%) G allele 
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  rs8099917های مختلف نقطه پلی مورفیسم   توالی یابی ژنوتیپ. 2شماره  شکل

 A ژنوتیپ :TT .B ژنوتیپ :GT  .C ژنوتیپ :GG 

 
بیماران آلوده به هپاتیت کنترل و  در هر دو گروه

C، یسممورف ینقطه پل یپژنوت rs8099917 یتبا جنس 
 یماران(. در بP=0.141ندارد) یدار یافراد ارتباط معن

 آسپارتات آمینوترانسفراز یانگین، مHCVآلوده به 
; AST)aminotransferaseAspartate (  آلانین و

 (ALT aminotransferase; Alanine)آمینوترانسفراز
 یدر افراد دارا یانگینم یناز زنان است و ا یشترمردان ب

 باشد  یم GT یپژنوت یاز افراد دارا یشترب TT یپژنوت
 . همیستدار ن یمعن یها از نظر آمار  اختلاف این یول
به  یبا آلودگ یمارانب ASTو  ALT یانگینم ینچن

راد و ـــاف یتســجن یروس،تلف وــمخ های  یپــژنوت
 ندارد. یدار یارتباط معن rs8099917 های  پــیژنوت

 1/19نفر) 18فرد سالم گروه کنترل،  501 یاناز م
 ی( زن بودند در حالدرصد 1/10نفر) 13( مرد و درصد

 9/28)نفر C ،27 یتکه در گروه افراد آلوده به هپات
 یانگین( زن بودند. مدرصد 5/57نفر) 52( مرد و درصد

سال( و  88-00سال) 1/37افراد در گروه کنترل  یسن
سال  3/39برابر با  HCVبه  لودهافراد آ یسن یانگینم
روه از نظر ـــدو گ ینا ینــ. بدـباش  یسال( م 70-57)

د وـوج یدار ینــــتلاف معــــراد اخـــاف یتـــجنس
( از افراد آلوده به درصد 05نفر) 01 (.P<0.0001)دارد

HCV ( درصد 39نفر) 15و ویروس  5 یپوتــــبه ژن
 ودندــــوده شده بـــآل روســـیو 3 پـــیبه ژنوت یزن
با  HCVف ــــتلـــمخ های  پـــیــبا ژنوت یآلودگ و
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 یدار ینـــباط معـــارت ارانــــمــــیب تــیســـجن
 (.P=0.531)شتداــــن

 و نتیجه گیری بحث
تواند تا   میدرمان ترکیبی اینترفرون و ریباویرین 

و به دنبال  Cحدی باعث از بین رفتن عفونت هپاتیت 
آن کاهش عوارض حاصل از آن مانند سیروز و 
هپاتوسلولار کارسینوما گردد. با این وجود میزان پاسخ 

افراد بسیار متغیر است. از میان این به این درمان در 
زایی و درمان این  فاکتورهای دخیل در روند بیماری

سزایی برخوردار است. ه از اهمیت ب IL-28Bعفونت، 
اژها و ـــروفـــوسیله ماکه ب عمدتاً 28Bاینترلوکین 

شود  تولید می (Dendritic Cells)دندرتیکهای   سلول
. این (52)های ویروسی نقش دارد و در پاکسازی عفونت

اینترفرون یک حالت آنتی ویروسی ایجاد کرده و باعث 
های دیگر نسبت به آلودگی   افزایش مقاومت سلول

 .(59)شود  ویروسی می
های   نتایج این مطالعه نشان داد که فراوانی ژنوتیپ

بین دو گروه کنترل و افراد  rs8099917پلی مورفیسم 
و از اختلاف معنی داری برخوردار است  HCVآلوده به 

از دو  یشب HCVدر افراد آلوده به  GT یپژنوت یفراوان
 ایرانی، HCVبه  آلودهدر افراد است.  برابر گروه کنترل

ترین  عبه ترتیب شای TTو  GT های  پـیــژنوت
با که  بودند rs8099917های پلی مورفیسم   ژنوتیپ

که فراوانی  8058در سال  (80)نتایج شرفی و همکاران
ایرانی را بالاتر  HCVدر بیماران آلوده به  TTژنوتیپ 

فراوانی  گزارش کرده بودند مطابقت ندارد، اما با GTاز 
مطالعات انجام شده در برزیل مطابقت  ژنوتیپی در

های   تواند به علت جمعیت  ها می  این تفاوت .(85)دارد
از طرف دیگر، مختلف بررسی شده در مطالعات باشد. 

 یببه ترت GGو  TT ،GTژنوتیپ های  ،در افراد سالم
یسم بودند که مورف یپلاین  یها  یپژنوت ترین یعشا

 درو  (85)در برزیلقبلی انجام شده مطالعات  مشابه
باشد که نشان دهنده این موضوع   می( 80،88)ایران

، ژنوتیپ غالب پلی مورفیسم TTاست که ژنوتیپ 
rs8099917 در  باشد. جمعیت سالم ایرانی می در

مطالعه دیگری که توسط لاریجانی و همکاران در سال 
انجام تیپ یک  Cروی افراد آلوده به هپاتیت  8051

پ ــوتیــژن ،TT: 52%شده است، فراوانی ژنوتیپ 

TG: 38%  از بیماران نیز دارای ژنوتیپ درصد  9و
GG ها توانستند ارتباط معناداری بین وجود  آندند. بو
در مقایسه به  HCVو شانس ابتلا به عفونت  Gآلل 
 .(83)پیدا کنند Tآلل 
پلی مورفیسم  GGفراوانی ژنوتیپ  طور کلیه ب

rs8099917  در جمعیت ایرانی بررسی شده بسیار کم
باشد   مطالعات قبلی میو متفاوت از  صد(رد 1/0)حدود 

درصد  2/1و  1/8را در جمعیت ایرانی  GGفراوانی که 
 33که  . این در حالی است(51،88)اند  گزارش کرده

دارای  (81)در برزیل HCVدرصد از افراد آلوده به 
کنند که فراوانی   هستند. مطالعات بیان می GGژنوتیپ 

درصد  35تا  8های مختلف بین   در جمعیت Gالل 
 NVR وی باـــور قــــبه ط GGژنوتیپ  .(81)است

(Null  Virological  Response)  و ژنوتیپTT  با
SVR نتایج (80)در ارتباط است .skiDomagal  و

نشان در کشور لهستان  8053در سال  (87)همکاران
در  rs8099917پلی مورفیسم  TTداد که ژنوتیپ 
طور معنی داری ه ب GGو  GTهای   مقایسه با ژنوتیپ

 یها  طور کلی الله ب با موفقیت درمان در ارتباط است.
که منجر به تولید بیشتر و موثرتر   IL-28Bمطلوب

 یاز فراوان یاشرق آس یتر جمعدو شود  اینترفرون می
تواند   یموضوع م ینا است کهبرخوردار  یقابل توجه

 یلهوسه به درمان ب یاییآس یمارانبر پاسخ بهتر ب یلیدل
اند که   مطالعات نشان داده. (51)آلفا باشد ینترفرونا

به طور  HCVدر بیماران آلوده به  Tفراوانی الل 
که در مطالعه  (85)از افراد کنترل است کمترمعناداری 

اختلاف  Tاز نظر فراوانی الل  حاضر بین این دو گروه
چنین در این مطالعه  هم معنی داری مشاهده نشد.
اولیه در افراد  ASTو  ALTنشان داده شد که میانگین 

بیشتر است که با مطالعه  TTدارای ژنوتیپ 
Domagalski که تفاوت معنی داری در  و همکاران

و  (TT)وبـــهای مطل  پـــوتیـــبین ژن ALTسطح 
خوانی  اند، هم  دست آوردهه ب IL-28Bغیرمطلوب 

مطلوب  یپژنوت یفراوانبالا بودن با توجه به  .(87)دارد
TT  جمعیت ایرانی و اختلاف معنی دار این ژنوتیپ در

ایرانی از طرف دیگر  HCVدر جمعیت سالم و آلوده به 
نقطه  یپژنوت یینتع، GGپایین بودن فراوانی ژنوتیپ 

در پیشگویی تواند   یم rs8099917 یسممورف یپل
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 هم موثر باشد. HCVنتیجه درمان بیماران آلوده به 
در مقایسه  PCR-RFLPکمتر  ینهدقت بالا و هزچنین 

ابزار  یکبه عنوان تواند   می یتوال یینروش تعبا 
 HCVمهم در روند درمان افراد آلوده به  یصیتشخ

 .کمک کننده باشد

 سپاسگزاری

مصوب مرکز  طرح بر گرفته شده ازاین مقاله 
شناسی بالینی دانشگاه علوم پزشکی  تحقیقات میکروب
 گانندـــنویسد. ـــباش  می 98-52شیراز با شماره 

ید قنبری، ــتر سعـــات دکـــند از زحمـــنمی دالازم 
ستی ــــار زیـــان آمــمــری دپارتــدانشجوی دکت

الیز ـــهت آنـــیراز، جـــی شـــگاه علوم پزشکــدانش
دردانی ــــکر و قـــروژه تشـــن پــاری ایــآم
د.نمایــن
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Abstract 

I

Introduction: Combination of interferon-

alpha (IFN-α) and Ribavirin (RBV) drugs is 

used for treatment of hepatitis C virus 

(HCV) chronic infection. Various factors 

play role in the response rate of HCV 

infected patients to treatment. HCV 

genotype along with viral load, age, race, 

obesity, insulin resistance, fibrosis and 

interleukin 28B gene (IL-28B) 

polymorphisms are considered the most 

important ones. In recent years, it has been 

claimed that some polymorphisms close to 

IL-28B gene play a significant role in 

response to combined therapy among which 

IL-28B polymorphisms have a more 

important role in sustained virological 

response (SVR). In this study, frequency of 

genotypes of rs8099917 polymorphism of 

interleukin 28B gene in 2 groups of Iranian 

healthy individuals and HCV infected 

patients living in Tehran was compared. 

 

Materials & Methods: Polymerase chain 

reaction-restriction fragment length 

polymorphism (PCR-RFLP) method was 

used to compare the frequency of genotypes 

of rs8099917 polymorphism between 105 

healthy individuals and 105 chronic HCV 

infected patients. The results were analyzed 

with SPSS version 15 using χ2 test. 

 

Findings: The genotype frequency of this 

polymorphism in the healthy individuals 

was demonstrated as GG: 1%, GT: 25.7% 

and TT: 73.3%, while in HCV infected 

patients, it was shown as GT: 58.1% and 

TT: 41.9%.. No GG genotype was detected 

in the patients infected with HCV. 

 

Discussion & Conclusion: Our 

investigation came to the conclusion that  a 

significant difference existed between the 2 

groups of Iranian healthy and HCV infected 

individuals regarding the frequency of 

rs8099917 genotypes and frequency of 

favorable TT genotype, because it was 

higher among the healthy individuals than 

that of the patients infected with HCV. 

 

Keywords: hepatitis C virus, interlukin-28, 

PCR-RFLP, rs8099917 polymorphism, 
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