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Abstract 
 

Background: Beta thalassemia is one of the autosomal recessive diseases that related to synthesis 

disorder of beta globin chain. It is caused by any of the more than 200 mutations in the β-globin 

gene. DNA sequencing and genotyping of numerous mutations at beta globin gene is timely and 

expensive. Therefore, the best method for screening is linkage using polymorph markers at beta 

globin region and it is usually applied at carrier screening and pre-diagnosis. Aim of the present 

study is frequency determination of AvaII marker at second Intron and BamHI marker at 3´ region 

of beta globin gene and its association with beta thalassemia disease in Esfahan population. 

Materials and methods: In the present study, 150 beta-thalassemia patients including 50 

individuals without disease as a control group were investigated. After genomic DNA extraction 

from blood cells, polymorphism genotype of AvaII and BamHI were determined using RFLP-PCR 

technique. Obtained results were statistically analyzed using Power Marker software package and 

SISA.  

Results: G allele frequency of AvaII polymorphism was observed 65.32% at patient groups and 

70.59% at control groups; this difference was not statistically significant (p=0.29). Genotype 

distribution of this polymorphism was not statistically significant (p=0.1). T allele frequency of 

BamHI polymorphism was observed 40.57% at patient groups and 35.63% at control groups, but 

this difference was not statistically significant (p=0.40). Genotype frequency of this polymorphism 

was not statistically significant (p=0.6). Linkage disequilibrium results between two markers 

showed D´ (p=0.064). The best state for two markers ++ and its frequency is 54.33% at control 

groups and 42.33% at patient groups. 

Conclusion: No statistically association between AvaII in second Intron and BamHI at 3´ region 

of beta globin with beta thalassemia disease is expressed that mutant alleles could not to be a risk 

factor for the disease. However, simultaneous investigation of two markers could be useful. 
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در خوشه ژنی بتا گلوبین و ارتباط آن  BamHIو  AvaIIهای بررسی پلی مورفیسم

  با بیماری تالاسمی بتا در جمعیت اصفهان
 

 سمانه حاجی حسینیدکتر  ،زهرا سجادپور ،٭دکتر مجید متولی باشی

 

 بخش ژنتيک، گروه زيست شناسي، دانشکده علوم، دانشگاه اصفهان

 چكیده
 022و به علت بيش از  استهای بتا هموگلوبين اختلال در سنتز زنجيره اهای اتوزومي مغلوب بسمي يکي از بيماریبتاتالا :سابقه و هدف

 BamHIدر اينترون دوم ژن بتا گلوبين و  AvaIIگردد. هدف اين مطالعه تعيين فراواني مارکرهای جهش مختلف در ژن بتا گلوبين ايجاد مي

 . بودن با بيماری تالاسمي بتا در جمعيت استان اصفهان ژن بتا گلوبين و ارتباط آ 3'در 

 DNAآوری و بررسي شد. پس از استخراج فرد سالم جمع 52فرد مبتلا به تالاسمي بتا و  052در اين پژوهش، نمونه خون  :بررسی روش

ورد بررسي قرار گرفت. نتايج م RFLP-PCRبا روش  BamHIو  AvaIIهای  های حاصل از پلي مورفيسمژنومي از خون محيطي، ژنوتيپ

 .از نظر آماری بررسي شدند SISAو سرور اينترنتي  Power Markerحاصله با نرم افزار 

مشاهده شد اين اختلاف از نظر آماری  %55/02 و در افراد سالم %30/55در افراد بيمار  AvaII پلي مورفيسم Gفراواني آلل  :هايافته

. فراواني (P=0/2) دار نبود های حاصل از اين پلي مورفيسم از نظر آماری معنيچگونگي توزيع ژنوتيپ . بررسي(P=05/2) دار نبودمعني

مشاهده شد ولي اين اختلاف از نظر آماری  %53/35و در افراد سالم  %50/02در افراد بيمار  BamHIپلي مورفيسم  Tموتانت   آلل

نتايج پيوستگي نامتعادل بين دو (. P=5/2) از نظر آماری قابل توجه نبود لي مورفيسماين پ هایفراواني ژنوتيپ(. P=0/2) دار نبودمعني

در افراد  %33/50ترين حالت برای دو مارکر++ با فراواني . رايج(P=50/2(است  AvaIIو  BamHIبين مارکرهای  D'مارکر نشان داد که

 .درافراد بيمار مشاهده شد %33/00سالم و 

های کند که آللو بيماری تالاسمي بتا بيان مي BamHIو  AvaIIهای  بين پلي مورفيسم دارارتباط معني عدم وجود :گیرینتیجه

توانند به عنوان فاکتورهای خطر ژنتيکي در ابتلاء به اين بيماری نقش داشته باشند. موتانت در دو پلي مورفيسم هر کدام به تنهايي نمي

   .نسبت به بررسي تک تک مارکرها در اختيار قرار دهد یتواند اطلاعات مفيديبررسي اين دو مارکر به صورت همزمان م

  .BamHI ،RFLP-PCR، پلي مورفيسم AvaIIورفيسم تالاسمي بتا، پلي م واژگان کلیدی:

 

 1مقدمه
نوعي کم خوني ارثي و ژنتيکي استت کته بته علتت  تالاسمي

وجود ه ن بهای پروتئيني هموگلوبياختلال در ساخت زنجيره

و   ،(. تالاسمي اشکال مختلفي مثتل تالاستمي 0) آيد مي

 عدم توازن در توليد زنجيره گلوبين منجر به تجمتع دارد .

                                                 
، گروه زيست  ناايت ، ش تن ين  ت  ،دانشگاه اصفهان، دانشکده علوم ،اصفهان: نویسنده مسئولآدرس 

   (e-mail: mbashi@sci.ui.ac.ir)مج د م ول  شان  دک ر 

 15/9/1191: تاریخ دریافت مقاله

 55/1/1194 :تاریخ پذیرش مقاله

ستتازهای ستتلول ختتوني هتتای آزاد گلتتوبين در پيشزنجيره

نشتين های متککور یيرقابتل حتل بتوده و تهشود. زنجيرهمي

ختوني مهای ختوني يعنتي کهتا بته همتوليز ستلولشدن آن

 5(.  بيمتاران تالاستمي حتدود 0شتود )هموليتيک منجر مي

دهند. ايتران درصد از جمعيت جهان را به خود اختصاص مي

کشوری است که فراواني ژن بتا تالاسمي در آن بالا بوده و به 

ای به ناحيه ديگر ايتن فراوانتي ای از ناحيهطور قابل ملاحظه

راف زاينتده رود متفاوت استت. در شتهر اصتفهان کته در اطت

يابتد درصد افتزايش متي 8فراواني آن به حدود  ،ساخته شده
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(. عوارض باليني و مشکلات روحي و رواني که در بسياری 3)

های انجتام از افراد مبتتلا بته تالاستمي وجتود دارد و هزينته

گرفته برای درمان اين بيماران و همچنين بالا بودن فراوانتي 

ها و ان، اهميتت انجتام بررستيژن بتا تالاسمي در شهر اصفه

کند. استفاده از مارکرهتای ژنتيکتي تر ميمطالعات را پررنگ

تواند راه گشتا مي ،در مواردی که جهش شناسايي نشده است

ها با توجته بته باشد. تعيين توالي و شناسايي مستقيم جهش

هتای شتناخته شتده در ژن بتتا گلتوبين و شمار زيتاد جهش

ديد در ايتن ژن يتک فراينتد پتر های جاحتمال وجود جهش

بر خواهد بود. روش جايگزين بر اساس بررستي هزينه و زمان

پيوستگي با استفاده از مارکرهای چندشکلي پيوسته به ناحيه 

معمولاً در شناسايي حاملان و تشخيص پيش  ژني بتا گلوبين

هتای درصد کتل جهش 55شوند. بيش از از تولد استفاده مي

ای در ژن بتتا هتای نقطتههان از نوع جهشبتا تالاسمي در ج

باشتتند. گلتتوبين و درصتتد کمتتي نيتتز از نتتوع حتتکف ژنتتي مي

جايي تک نوکلئوتيدی، حتکف ای شامل جابههای نقطهجهش

نتوع  022باشند. تتاکنون بتيش از يا نفوذ يک يا چند باز مي

جهش موثر بر ژن بتا گلوبين شناسايي شده که موجب بتروز 

هتا (. هر يک از ايتن جهش0ي مي شوند )فنوتيپ بتا تالاسم

( ستنتز +β( و يتا کتاهش )β0توانند موجب توقف کامتل )مي

زنجيره بتتا گلتوبين در فترد بيمتار گردنتد. در حتال حا تر 

در سرتاسر ژنوم انسان شناسايي شده است و  SNPها ميليون

ها يک در هر هتزار جفتت شود که فراواني آنتخمين زده مي

های نواحي کوتتاه ژنتومي ايج حاصل از بررسيباز باشد. اما نت

ها ممکن استت بته يتک در هتر دهد که فراواني آننشان مي

هتا در سرتاستر SNP(. اگرچه 0جفت باز نزديک باشد ) 022

هتا در شود که شمار آناند، با اين حال تصور ميژنوم پراکنده

هتا در SNPنواحي یير کدکننده بيشتر باشد. فراوانتي بتالای 

هتا بتا یير کد کننده و همچنين پيوستتگي شتديد آن نواحي

ها را به عنوان مارکرهای ژنتيکي SNPزا، های بيماریلوکوس

هتا از طريت  های جهش يافته ژنبا ارزش برای شناسايي آلل

ها عتلاوه بتر SNPهای پيوستگي مطرح ساخته است. بررسي

فراواني بتالا و پيوستتگي شتديد، دارای مزايتای ديگتری نيتز 

توان به پايداری و همچنين قابل ها ميتند که از جمله آنهس

(. چند شتکلي 5استفاده بودن در تحقيقات جامع اشاره کرد )

( در اثتر تغييترات  RFLPدر طول قطعتات محتدود کننتده )

شود. کوچک که معمولاً جانشيني نوکلئوتيدی است ايجاد مي

اين تغييرات کوچک باعث ايجاد يتا حتکف جايگتاه شکستت 

(. 5شتتود )نتزيم انتتدونوکلئاز محدودکننتده در تتتوالي ژن ميآ

ی ژنتتي بتتتا گلتتوبين در خوشتته RFLPمتتارکر  02بتتيش از 

ها در جمعيت ايرانتي از شناسايي شده است. اکثر اين جايگاه

پلي مورفيسم کمي برخوردارند و هم از ژن بتا گلوبين فاصله 

زديکتي (. به علت وجود يک نقطه داغ نوترکيبي در ن0دارند )

ژن بتتا گلتوبين  احتمتال نتوترکيبي و اشتتباه در  5'انتهای 

تشخيص آلل جهش يافته با بررسي پيوستگي ژني وجود دارد 

های (. بنابراين احتمال خطا با استتفاده از پلتي مورفيستم8)

داخل ژن بتا گلوبين کمتر خواهد بود. در مطالعه آيت اللهتي 

بتر روی افتراد  در جمعيت شتيراز 0220و همکاران در سال 

مبتلا بته آنمتي داستي شتکل، ارتبتاط معنتاداری بتين پلتي 

(. در ايتتران و جهتتان 5مورفيستتم و بيمتتاری مشتتاهده شتتد )

در اينتترون  AvaIIمطالعات صورت گرفته بر روی مارکرهای 

ژن بتا گلوبين بته  3'در ناحيه  BamHIدوم ژن بتا گلوبين و 

رستي شتده و در صورت هاپلوتيپ )همراه پنج مارکر ديگر( بر

های هاپلوتيپي، پيوستگي بالای اين دو متارکر بته اين بررسي

     هتتای ايتتن ژن ت ييتتد شتتده استتت ژن بتتتا گلتتوبين و جهش

ای دررابطه با بررسي تنوع ژنتيکتي (. تاکنون مطالعه00-02)

اين دو متارکر و ارتبتاط آن بتا بيمتاری تالاستمي بتتا انجتام 

هتای   تر بته بررستي ويژگينگرفته است. بنابراين مطالعه حا

  . مارکرهای مککور در جمعيت اصفهان پرداخت

 

 مواد و روشها

فترد  52فرد مبتلا به تالاسمي بتتا و  052 ،در مطالعه حا ر

ميلي ليتر خون محيطي افراد متورد  02. بررسي  شدندسالم 

و تتا شد ريخته  EDTAمطالعه در لوله حاوی يک ميلي ليتر 

درجه سانتيگراد نگه داری شتد.  -02زمان آزمايش در دمای 

از خون محيطي با استتفاده از روش رستوب   DNAاستخراج 

با   DNA(. ارزيابي کمي ميزان 03دهي نمکي صورت گرفت )

استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر انجام شد. ناحيه ژني مورد 

نظر توسط پرايمرهای طراحي شده  توسط يانگ و همکتاران 

بهينته شتده در  PCRواکتنش  ،در نهايت (.00) تکثير گرديد

انجتتام گرفتتت. بتترای  0ميکروليتتتر طبتت  جتتدول  05حجتتم 

بر روی ژل  PCRاطمينان از تکثير قطعات مورد نظر محصول 

لود شد. در مرحله بعد قطعه تکثير يافتته متارکر  %5/0آگارز 

AvaII  جفت بتاز تحتت ه تم آنزيمتي توستط  553به طول

ستور العمل پروتکتل آنتزيم( قترار )با توجه به د AvaIIآنزيم 

گرفت. سپس با انجام الکتروفورز بر روی ژل آگارز دو درصتد 

ولت به مدت نيم ساعت ژنوتيپ محصولات ه م  02در ولتاز 

شده تشخيص داده شد. در صورتي که مکان پلتي مورفيستم 

 توسط اين آنزيم برش خواهد خورد ،باشد Gواجد نوکلئوتيد 
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مستتقر باشتد بترش  Cناحيته نوکلئوتيتد )+(، اما اگر در اين 

يتک بانتد  -/-(.  افراد هموزيگوت -)    صورت نخواهد گرفت

 050و  000جفت بازی، افراد هموزيگتوت +/+ دو بانتد  553

و  000، 553/+ بانتدهای -جفت بتازی و افتراد هتروزيگتوت 

 (.  0 دهند )شکلجفت بازی را نشان مي 050

 
با حجتم نهتايي   PCRاز برای انجام  مواد و مقدار مورد ني. 1جدول 

 BamHIو   AvaIIميکروليتر برای مارکرهای  05

 ماده یلظت PCRحجم مورد استفاده در 

l5/0 X02 PCR Buffer 

l5/0 m52 MgCl2 

l5/2 mM02 dNTP mix 

l0 pmol/l02 Primer F 

l0 pmol/l02 Primer R 

l05/2 u/l5 Taq DNA Polymerase 

l0 nM5/2 Genomic DNA 

 l05 ... Deionised dH2oتا 

 

آلمتان(  Ependorfدر دستتگاه ترموستايکلر)مدل  DNAتکثير 

 انجام گرفت. 3و  0طب  جدول 

 

 AvaIIبرای  مارکر  PCRبرنامه بهينه شده  .2جدول 

 Stage (C°)دما  زمان سيکل

32 Min3 55 Primary Denaturation 

Sec05 55 Denaturation 

Sec52 55 Annealing 

Sec52 00 Extension 

Min02 00 Final Extension 

 
 BamHIبرای مارکر  PCRبرنامه بهينه شده . 3جدول 

 Stage (C°)دما  زمان سيکل

32 Min3 55 Primary Denaturation 

sec05 55 Denaturation 

Sec52 55 Annealing 

Sec52 00 Extension 

Min02 00 Final Extension 

 

 
 

. الکتروفتورز AvaIIبا آنتزيم  PCRه م آنزيمي محصولات  .1 شكل

به مدت نيم ساعت  %0بر روی ژل آگارز  AvaIIمحصول ه م مارکر 

انجام شده است. علامت + نشان دهنتده وجتود جايگتاه  02در ولتاژ 

نشان دهنده عدم وجود جايگاه برش استت. افتراد  –برش و علامت 

جفت بازی، افتراد هموزيگتوت +/+ دو  553يک باند  -/-هموزيگوت 

، 553/+ بانتدهای -جفت بازی و افراد هتروزيگوت  050و  000باند 

 دهند.جفت بازی را نشان مي 050و  000

 

بتا استتفاده از جفتت پرايمرهتای BamHI بررسي پلتي مورفيستم 

(. پتس از 00) طراحي شده توسط يانگ و همکاران انجتام گرفتت

جفتت  0502ای به طتول حتدود يه پلي مورفيسم قطعهتکثير ناح

)مطتاب   BamHIدست آمد که تحت تاثير ه م آنزيمتي بتا ه باز ب

دستورالعمل پروتکل آنزيم انجتام گرفتت( و انجتام الکتروفتورز بتر 

ولتت بته متدت نتيم ستاعت  02روی ژل آگارز دو درصد در ولتاز 

کته  ژنوتيپ محصولات ه م شده تشخيص داده شتد. در صتورتي

باشتد توستط آنتزيم  Tمورفيسم واجد نوکلئوتيد موتانت مکان پلي

مستتقر  Gاما اگر در اين ناحيه نوکلئوتيتد  ،(-) برش نخواهد خورد

(. يعني با ح ور اين پلتي مورفيستم +) باشد آنزيم آنرا خواهد بريد

 0502يتک بانتد  -/-رود. افراد هموزيگتوت مکان برش از بين مي

جفتت  050و  0008وزيگتوت +/+ دو بانتد جفت بتازی، افتراد هم

جفتت  050و  0008، 0502/+ باندهای -بازی و افراد هتروزيگوت 

ای از ايتن ه تم آنزيمتي نمونته 0بازی را نشان دادنتد. در شتکل 

 شود.مشاهده مي

در نهايت فراواني آللي و ژنوتيپي مارکرهای ذکتر شتده توستط 

عات آمتاری به دست آمد. سپس اطلا Power Markerنرم افزار

انجتام شتد. پتس از بته دستت آوردن  SISAبا سرور اينترنتي 

ها با بيمتاری فراواني آللي و ژنوتيپي، ارتباط اين پلي مورفيسم

محاستبه شتد.  Odd ratioو  2χتالاسمي بتا به کمتک آزمتون 

از لحتا  آمتاری  (P≤0.05) 25/2سطح معني دار کتوچکتر از 

 .مقبول فرض شد
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. BamHIبتتا آنتتزيم  PCRزيمتتي محصتتولات ه تتم ان  .2 شککكل 

بته  %0بتر روی ژل آگتارز  BamHIالکتروفورز محصول ه م متارکر 

انجام شده است. علامت + نشان دهنده  02مدت نيم ساعت در ولتاژ 

نشان دهنده عدم وجود جايگاه برش  –وجود جايگاه برش و علامت 

د جفتت بتازی، افترا 0502يتک بانتد  -/-است.  افتراد هموزيگتوت 

جفت بازی و افراد هتروزيگوت  050و  0008هموزيگوت +/+ دو باند 

 دهد.جفت بازی را نشان مي 050و  0008، 0502/+ باندهای -

 

 هايافته

درصتد و در  3/55در افراد بيمار  AvaIIمارکر  Gفراواني آلل 

 0/30در افراد بيمتار  Cدرصد و فراواني آلل  5/02افراد سالم 

. (P=05/2) دست آمتده درصد ب 0/05لم درصد و در افراد سا

هتتای حاصتتل از ايتتن پلتتي بررستتي چگتتونگي توزيتتع ژنوتيپ

 GGمورفيسم نشان داد که ژنوتيپ های هموزيگوت موتانتت 

در بيماران مبتلا به تالاسمي بتا با فراواني  CGو هتروزيگوت 

بتود درصتد  0/55درصد و در افتراد ستالم بتا فراوانتي  8/88

(0/2=P)  ژنوتيتتپ هتروزيگتتوت  .(0)جتتدولGC  بتتا فراوانتتي

درصتد در افتراد  50 درصد در افراد بيمار و با فراوانتي 3/00

دار معنتياين اختلاف نيز از نظر آمتاری  سالم مشاهده شد و

 .(P=0/2)نبود 

 
 Cو  Gتوزيع افراد مورد بررسي بر حسب و عيت آلتل  .4 جدول

 هاو به تفکيک گروه AvaIIمارکر 
AvaII مسال بيمار P OR 

     ژنوتيپ

C/G +G/G  

 

C/C 

 *(88)030 * (50)08 02/2 32/2 

 (00)08 (3)3 

      آلل

C 
 

G 

 (0/30)020 (0/05)05 05/2 05/2 

 (3/55)055 (5/02)00 

 تعداد )درصد( *

 

موتانت   فراواني آللمشاهده شود،  5در جدول همان طور که 

T  مارکرBamHI درصد و در افراد ستالم  5/02ر در افراد بيما

درصد و در  0/55در افراد بيمار  Gدرصد و فراواني آلل  5/35

از نظتر آمتاری  ، ولي اين اختلافود درصد ب 0/50افراد سالم 

های حاصل از اين پلي . توزيع ژنوتيپ(P=0/2) دار نبودمعني

و  TTهای هموزيگوت موتانت مورفيسم نشان داد که ژنوتيپ

 8/55در بيماران مبتلا بته تالاستمي بتتا در  TG هتروزيگوت

اين تفتاوت از نظتر  بود ودرصد  8/53درصد و در افراد سالم 

بتا  TG. ژنوتيتپ هتروزيگتوت (P=5/2) نبتوددار معنيآماری 

درصتد  0/50درصد در افراد بيمار و با فراوانتي  0/03فراواني 

 .(P=5/2) در افراد سالم مشاهده شد

 
 

فراد مورد بررسي بر ابتلا به تالاستمي بتتا و بته توزيع ا .5جدول 

 BaamHIمارکر  Tتفکيک مارکرهای موتانت 
BaamHI    سالم      بيماران P OR 

     ژنوتيپ

T/T +T/G  
 

 G/G 

 

 

 

 

 

 *(8/55)52 * (8/53)30 

     

5/2 80/2 

 (0/02)52 (0/35)08 

      آلل

T 
 

G 

 (5/02)000 (5/35)35 0/2 00/0 

 (0/55)008 (0/50)50 

 تعداد )درصد( *
 

پس از تعيين ژنوتيپ مارکرهای چندشکلي در جمعيت مورد 

افزار مطالعه پيوستگي نامتعادل بين مارکرها با استفاده از نرم

Power Marker  افتزار بتر مورد ارزيابي قرار گرفتت. ايتن نرم

بته بررستي پيوستتگي نامتعتادل  D'گيری اساس معيار اندازه

تتترين معيتتار پتتردازد. ايتتن معيتتار رايجين مارکرهتتا ميبتت

باشتد، بته مي  LD  (Linkage Disequilibrium)گيریانتدازه

هتای موتانتت در نمونته متورد بررستي ايتن علت ح تور آلل

ها به طور کاذب باعث بالا رفتتن رفت که اين آللاحتمال مي

تعيين شده بتين مارکرهتا شتود. بترای رفتع ايتن  LDميزان 

فترد ستالم محاستبه  52هتای برای کروموزوم Pو  D'ل مشک

گرديد. نتايج پيوستتگي نامتعتادل بتين دو متارکر نشتان داد 

 .(P=2)استت  AvaII 50/2و  BamHIبتين مارکرهتای  D'که

سپس به بررسي وجتود همزمتان ايتن دو متارکر بتا بيمتاری 

مشاهده  5طور که در جدول  همان .تالاسمي بتا پرداخته شد

درصتد در  3/50تترين حالتت، + + بتا فراوانتي ايجر ،شودمي

درصتتد در  3/00هتتای افتتراد ستتالم و بتتا فراوانتتي کروموزوم

 دست آمد. ه های بيماران تالاسمي بتا بکروموزوم
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توزيع مبتلايان به تالاستمي بتتا و گتروه شتاهد آنهتا بتر  .6 جدول

 حسب  وجود همزمان دو مارکر

 AvaII-BamHI سالم بيمار

3/00 3/50 + + 

0/30 05 + - 

3/03 0/08 + - 

0/0 2 - - 

 

 بحث
ايتن مطالعته اولتين گتزارش از  ،بر اساس اطلاعات نويسندگان

در اينتترون دوم  AvaIIهای بررسي فراواني چند شکلي جايگاه

ژن بتتتا گلتتوبين و ارتبتتاط آن بتتا بيمتتاری  3'در  BamHIو 

ان تالاسمي بتا در جمعيتت ايرانتي و بته طتور ختاص در استت

اکثر مطالعات صورت گرفته بتر روی ايتن دو  اصفهان مي باشد.

های ايراني و یير ايراني به صورت هاپلوتيتپ در جمعيت مارکر

بتا  G)همراه پنج مارکر ديگر( است. تحقي  نشان داد  که آلل 

درصتد در  5/02درصد در افراد بيمار و با فراواني  3/55فراواني 

درصتد در افتراد  0/30ا فراوانتي ب Cافراد سالم بيشترين و آلل 

درصتتد در افتتراد ستتالم کمتتترين فراوانتتي را در  0/05بيمتتار و 

جمعيت اصفهان دارد. در مطالعته آيتت اللهتي و همکتاران در 

در افتراد  Gدر جمعيت شيراز، فراواني آلل موتتان  0220سال 

(. در مطالعه وليان و گيتوی در ستال 5) گزارش شد %08سالم 

 %53صفهان، فراواني اين آلل در افراد سالم در جمعيت ا 0200

(. نتايج اين مطالعات با نتتايج مطالعته حا تر 00گزارش شد )

در ستال  شو همکاران Antonarakisهمخواني دارد. در مطالعه 

های يونان، ايتاليتا و هنتد در در جمعيت Gفراواني آلل  0580

ر و د %38و  %00، %0های بتتا تالاستمي بته ترتيتب کروموزوم

گتزارش شتد  %03و  %02، %05های سالم به ترتيب کروموزوم

در  0228(. در مطالعتتته رحيمتتتي و همکتتتاران در ستتتال 05)

هتای ستالم جمعيت کرمانشاه فراواني آلل موتانت در کروموزوم

گزارش شد  %33/85های بتا تالاسمي و در کروموزوم 08/50%

در جمعيتت  0225(. در مطالعه رحيمي و همکاران در سال 3)

و در  %50/85های سالمشيراز فراواني آلل موتانت در کروموزوم

(. در مطالعه 05گزارش شد ) %022های بتا تالاسمي کروموزوم

Kazazian  فراوانتتي آلتتل  0580و همکتتاران در ستتالG  در

هتای بتاتالاستمي و در کروموزوم %55/55های ستالم کروموزوم

و همکتاران در  Orkin  (. در مطالعته00گزارش شد ) 80/30%

 %85های بتا تالاسمي در کروموزوم Gفراواني آلل  0580سال 

و همکتاران در ستال  Maishnam(. در مطالعه 02گزارش شد )

در شتتتمال یتتترب هنتتتد فراوانتتتي آلتتتل موتانتتتت در  0200

(. بتتر استتاس 08گتتزارش شتتد ) %0/55هتتای ستتالم کروموزوم

 Internationalو ALFREDهتتتتای داده گزارشتتتتات پايگاه

HapMap Project   بيشترين فراواني آلل موتانتG  در نيجريه

شود و کمترين فراواني مربوط بته جمعيتت آمريکتای ديده مي

، در آمريکتا 055/2باشد.  فراواني اين آلتل درآستيا جنوبي مي

 5000/2، در چين 8000/2، در شمال و یرب اروپا 5/2جنوبي 

قايسه نتايج به دستت مشاهده شده است. م5000/2و در ژاپن 

آمتتده از ايتتن مطالعتته بتتا اطلاعتتات موجتتود در پايگتتاه داده 

ALFRED دهتتد کتته فراوانتتي آللتتي ايتتن متتارکر در نشتتان مي

های ها بيشتر بوده اما از جمعيتجمعيت ايران از ساير جمعيت

 اروپا و نيجريه کمتر است. 

 BamHIنتايج به دست آمده از مطالعه حا تر بتر روی متارکر 

در افتراد بيمتار و بتا  %50/02بتا فراوانتي  Tن داد که آلتل نشا

بتا فراوانتي  Cدر افراد سالم بيشتترين و آلتل  %53/35فراواني 

در افتتراد ستتالم کمتتترين  %30/53در افتتراد بيمتتار و  03/55%

فراوانتتي را در جمعيتتت اصتتفهان دارد. در مطالعتته رحيمتتي و 

ي آلتل در جمعيتت کرمانشتاه فراوانت 0228همکاران در ستال 

های بتا و در کروموزوم %50/08های سالم موتانت در کروموزوم

(. در مطالعه رحيمي و همکتاران 00گزارش شد ) %35تالاسمي

در جمعيتتت شتتيراز فراوانتتي آلتتل موتانتتت در  0225در ستتال 

های بتتا تالاستمي و در کروموزوم %05/00های سالم کروموزوم

و همکتاران  Kazazianه (. در مطالعت05گزارش شد ) 50/05%

هتای ستالم فراوانتي آلتل موتانتت در کروموزوم 0580در سال 

گزارش شتد  %53/03های بتاتالاسمي و در کروموزوم 08/08%

فراوانتي  0580و همکتاران در ستال  Orkin(. در مطالعه  00)

گزارش شد  %58/08های بتا تالاسمي آلل موتانت در کروموزوم

در جمعيتت  0582همکاران در سال و   Kan(. در مطالعه 02)

Sardinia هتای بتتا تالاستمي  فراواني آلل موتانت در کروموزوم

های ستالم فراوانتي و در کروموزوم C 022%صفر و فراواني آلل 

و  Vivian(. در مطالعتته 05گتتزارش شتتد ) %33آلتتل موتانتتت 

فراواني آلل موتانت در افتراد  0580همکاران در چين در سال 

و در  %5/00و در افراد هتروزيگوس بتا تالاستمي  %5/08سالم 

(. بر 02افراد هموزيگوس بتا تالاسمي صفر درصد گزارش شد )

بيشترين فراوانتي آلتل  ،ALFREDاساس گزارشات پايگاه داده 

شود و کمتترين ديده مي (005/2آسيا ) Ewenkiدر  Tموتانت 

( 23/2آمريکای جنوبي ) Cakamsa فراواني مربوط به جمعيت 

، و 20/2آمريکای جنتوبي Ingano باشد. فراواني اين آلل در مي

گزارش شده است. مقايسه نتتايج بته  050/2آسيا  Oroqenدر 
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دست آمده از اين مطالعه بتا اطلاعتات موجتود در پايگتاه داده 

ALFRED دهتتد کتته فراوانتتي آللتتي ايتتن متتارکر در نشتتان مي

 0ر حتدود داستت و هتا بيشتتر جمعيت ايران از ساير جمعيت

از جمعيت آسيا بيشتر استت. بررستي چگتونگي توزيتع  درصد

های حاصل از اين پلي مورفيستم در جمعيتت اصتفهان ژنوتيپ

داری بين ح ور اين پلي مورفيسم و نشان داد که ارتباط معني

بالا بين مارکرهتای  D'ميزان  بيماری تالاسمي بتا وجود ندارد.

BamHI  و AvaII(50/2مشاهده شد که )  نشان دهنده وجتود

پيوستگي نامتعادل بين مارکرهای ذکر شده استت. در مطالعته 

درصتد  3/50حا ر وجود حالت + + برای دو مارکر، با فراوانتي 

هتای بتتا درصتد در کروموزوم 3/00های ستالم و در کروموزوم

ترين حالت در بيمار و سالم بود. بعد از آن حالت تالاسمي رايج

 0/30درصتد در افتراد ستالم و بتا فراوانتي  05+  با فراوانتي  -

درصتد در افتراد  3/08با فراوانتي  -درصد در بيماران، حالت + 

درصد در بيماران بتا تالاسمي، و حالت  3/03سالم و با فراواني 

درصتد در  5/0با فراواني صفر  در افراد سالم و بتا فراوانتي  - -

بيمتار و  تترين حالتت دربيماران شناخته شد. حالتت + + رايج

سالم است، که اين مو وع نشتان دهنتده ايتن امتر استت کته 

های کرومتوزومي های بتا تالاسمي ممکن است از زمينتهجهش

رايج در جمعيت ناشي شده باشند. البته اين امر نسبتاً وابستته 

 .تواند باشدبه فشار انتخابي يا جريان ژني )مهاجرت( مي
 

 تشكر و قدردانی
دانند از متديريت تحصتيلات خود لازم مينويسندگان مقاله بر 

های مالي تکميلي و پژوهشي دانشگاه اصفهان به خاطر حمايت

و سهولت در اجترای ايتن تحقيت ، و همچنتين از بيمارستتان 

جنتاب آقتای دکتتر حميتد وص خصته ب ،سيدالشهداء اصفهان

به خاطر در اختيار قترار دادن نمونته ختون بيمتاران و  ،هورفر

 .صميمانه تشکر و قدرداني نماينداطلاعات پزشکي 
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