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زمينه و هدف
ــر دنيا 100 تا 300 ميليون نفر را آلوده كرده  ويروس هپاتيت C در سرتاس
است (3-1) و بيش از يك ميليون نفر سالانه به اين ويروس آلوده مى شوند.

ــوارد منجر به بيمارى هپاتيت  ــدن به اين ويروس در 80٪ م ــوده ش (4)، آل
ــوى هپاتيت  ــير بيمارى به س ــى گردد و در 20٪ اين موارد س ــن م C مزم
ــت كه در دهه دوم و سوم بعد از عفونت  ــيروز كبدى اس ــديد و س مزمن ش

زمينه و هدف
ويروس هپاتيت C از عوامل اصلى ايجاد كننده بيمارى هاى كبدى است كه در 80٪ موارد منجر به بيمارى هپاتيت C مزمن مى شود. ژنوتيپ هاى 
  Anti-HCV در سرتاسر دنيا پراكندگى جغرافيايى ويژه خود را دارد. هدف اين مطالعه تعيين ژنوتيپ هاى اين ويروس در افراد C ويروس هپاتيت

مثبت در استان گلستان است.
روش بررسى

 RIBA (Recombinant strip immunoblot assay)به روش C ــرم بيمار كه از نظر ويروس هپاتيت در اين مطالعه توصيفي تحليلي 95 س
ــتخراج RNA كمپاني روچ ،RNA(Roche) ويروسي استخراج و با  ــتفاده از كيت اس ــي قرار گرفتند. ابتدا از نمونه ها با اس مثبت بودند مورد بررس
استفاده ازكيت cDNA كمپاني فرمنتاز (Fermentase)، سنتز cDNA ژنوم ويروس با استفاده از راندوم هگزامر (Random Hexamer) صورت 
ــدند. از محصول PCR اوليه با  ــپس تمام نمونه ها با يك جفت پرايمر عمومي ويروس هپاتيتC، واكنش زنجيره اى پلى مراز 1(PCR) ش گرفت. س
ــتفاده از پرايمرهاي اختصاصي ژنوتيپ، PCR مرحله دوم صورت گرفت و بعداز الكتروفورز در ژل آگاروز 1/5٪ و رنگ آميزي با اتيديوم برمايد در  اس

ژل داكومنتيشن قرائت گرديدند. 
يافته ها 

در مرحله PCR با پرايمر عمومي، 91 نمونه مثبت شدند و در مرحله تعيين ژنوتيپ نيز 14 نمونه با پرايمرهاي اختصاصي ژنوتيپ شناسايي نشده و 
 3b 3 (15/6٪)، ژنوتيپa 1 (19/5٪)، ژنوتيپb 1 (19/5٪)، ژنوتيپa] 3 نهايتا ژنوتيپ 77 نمونه مشخص گرديد. نتايج از اين قرار بود: ژنوتيپ 1 و

(24/7٪)]، ژنوتيپ 2a (2/6٪)، ژنوتيپ 4 (7/8٪) و بقيه مخلوطى از ژنوتيپ هاى 1 و 3 بودند(٪6/5). 
نتيجه گيري 

ژنوتيپ هاي غالب در استان گلستان 1 و 3 مي باشند كه فراوني آنها با ديگر مناطق ايران متفاوت است ولي فراواني ژنوتيپ 4 با ديگر مناطق ايران هم 
خواني دارد. با توجه به يافته ها در اين مطالعه از نظر ژنوتيپ هاي شايع در استان و تفاوت فراواني ژنوتيپ ها در قوميت هاي مختلف، پيشنهاد مي شود 

اين نوع مطالعات با تعداد نمونه هاي بيشتر و در سطح وسيع تري صورت گيرد.
كليدواژه: هپاتيت C، ژنوتيپ، RT-PCR ، استان گلستان، ايران
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بشارت و همكاران

ــت و نهايتا 3 تا 8٪ بيماران دچار  ــخيص اس به ويروس هپاتيت C قابل تش
هپاتوسلولاركارسينوما مى شود.(1)، ويروس هپاتيت C بر اساس رديف ژنوم 
داراى 11 ژنوتيپ اصلى و بيش از 70 زير گروه مى باشد(5) ولى در سرتاسر 
ــش تيپ اصلى مطالعات زيادى صورت گرفته است زيرا ژنوتيپ  دنيا روى ش
ــتند. ژنوتيپ هاى ويروس هپاتيت C در سرتاسر  هاى ديگر بسيار نادر هس
دنيا پراكندگى جغرافيايى ويژه اى دارند، چنانچه ژنوتيپ هاى 2،1و3 در همه 
جاى دنيا، ژنوتيپ هاى 4 در شمال آفريقا و خاورميانه و ژنوتيپ هاى 5 و 6 
در جنوب آفريقا و آسيا شيوع دارند.(6)، ژنوتيپ هاى 1 و 2 بيشتر در آمريكا 
و اروپاى غربى، ژنوتيپ 4 در خاورميانه و ژنوتيپ هاى 5 و 6 در جنوب آفريقا 
ــترى دارند.(7)، مطالعه بر روى ژنوتيپ  ــياى جنوب شرقى شيوع بيش و آس
ــه وضعيت اپيدميولوژيك ،  ــخص كردن آن مى تواند نگاه ما را متوج و مش
ــه اى لازم را در مورد  ــك و ويژگى هاى ويروس كند و آگاهى زمين پاتولوژي
سير بيمارى، شدت بيمارى و ميزان پاسخ دهى به درمان فراهم آورد. نتيجه 
اين كه رژيم درمانى مناسبى براى درمان بيمارى مى شود به كار گرفت.(8)، 
بسيارى از محققين معتقدند تعيين ژنوتيپ ويروس هپاتيت C در يك فرد 
آلوده در پيش آگهى بيمارى، تعيين طول درمان مناسب، مانيتورينگ تاثير 
دارو و نتيجه درمان از اهميت خاصى برخوردار است( 6 و 11-9) با توجه به 
موارد ذكر شده، هدف اين مطالعه تعيين ژنوتيپ هاى ويروس هپاتيت C در 

افراد Anti-HCV  مثبت در استان گلستان بوده است.

روش بررسى
ــتان بودندكه براي  ــراد Anti-HCV مثبت در اس ــه مورد مطالعه اف جامع
ــازمان انتقال خون مراجعه  ــش آنتي بادي برعليه HCV به مراكز س آزماي
ــتان به تعداد تقريبي 300  ــر اس مي كردند. در طي حدود 14 ماه از سراس
ــده بودند  ــه روش اليزا از نظر آنتي بادي عليه HCV مثبت ش ــه كه ب نمون
ــگاه سازمان انتقال خون مركز استان (گرگان) براي تائيد آزمايش  به آزمايش
ــن آنها 115 بيمار به روش RIBA  از  ــد كه از بي به روش RIBA آورده ش
نظر آنتي بادي HCV مثبت شدند كه نهايتا تعداد 95 نمونه براي مطالعه 
ــازمان  ــگاه س ــاب گرديدند. نمونه ها بعداز تحويل گــرفتن از آزمايش انتخ
ــش در فـــريزر مــنــهاي  ــان انجــام آزمـــاي ــال خون تــــا زمـــ انتق
ـــانتي گــراد نــگهداري شد. از نمونه هــاي سرم توســـط  80 درجــه س
ــاخت كمپاني  كـــيـت High pure viral RNA extraction kit س
 RNA ــتخراج گرديد. سپس ــيد نوكلئيك ويروسي اس روچ (Roche) اس
ــاخت كمپاني فرمنتاز  ــده با استفاده از كيت cDNA Kit س ــتخراج ش اس
(Fermentas) با استفاده از راندوم هگزامر (Random Hexamer) به 
cDNA تبدل گرديد. با استفاده از پرايمرهاي تهيه شده PCR انجام گرديد. 

ليست پرايمرهاي مورد استفاده در جدول 1 آورده شده است.(12)
ــه وارد و يافته هاي  ــه SPSS به رايان ــده در برنام ــاي جمع آوري ش داده ه
ــي و مركزي در جداول  ــاخص هاي پراكندگ ــخص كردن ش توصيفي با مش

Nucleotide posi-
tionSequence (5 –3 ) dPCR 

round cPrimer b

24–3
417–391

GGGAGGTCTCGTAGACCGTGCACCATG
GAG(AC)GG(GT)AT(AG)TACCCCATGAG(AG)TCGGC

1
1

Sc2
Ac2

12–8
343–319

AGACCGTGCACCATGAGCAC
TACGCCGGGGGTCA(TG)T(GA)GGGCCCCA

2s
2s

S7
A5

12–8
40–60

222–203
178–159
325–306
164–145

AGACCGTGCACCATGAGCAC
AACACTAACCGTCGCCCACAA

CCTGCCCTCGGGTTGGCTA(AG)
CACGTGGCTGGGATCGCTCC
GGCCCCAATTAGGACGAGAC
CGCTCGGAAGTCTTACGTAC

2g
2g
2g
2g
2g
2g

Mix 1
S7
S2a
G1b
G2a
G2b
G3b

12–8
1 96–177
220–211
87–58

308–289
334–315

AGACCGTGCACCATGAGCAC
GGATAGGCTGACGTCTACCT

GCCCAGGACCGGCCTTCGCT
CCCGGGAACTTAACGTCCAT

GAACCTCGGGGGGAGAGCAA
GGTCATTGGGGCCCCAATGT

2g
2g
2g
2g
2g
2g

Mix 2
S7

G1a
G3a
G4
G5a
G6a

.PCR جدول 1: پرايمرهاى مورد استفاده جهت انجام
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ژنوتيپ هاى ويروس هپاتيت C در استان گلستان

ــي معنادار بودن رابطه بين پراكندگي ژنوتيپ  ــد. براي بررس نمايش داده ش
هاي ويروس هپاتيتC با برخي از متغيرهاي مورد مطالعه مانند سن، جنس، 
سابقه اعتياد و وضعيت تاهل از آزمون هاي آماري كاي اسكوار و فيشر دقيق 

استفاده شد.

يافته ها
اين بررسي در مركز تحقيقات سلولي و مولكولي گلستان بر روي 95 نمونه 
ــت بودند صورت گرفت. بعداز  ــرم بيمار مبتلا به HCV كه RIBA مثب س
 Ac2 و Sc2 ــاي ــه در 91 نمونه با پرايمره ــان داد ك RT-PCR نتايج نش

محصولي با طول 441 جفت باز توليد گرديد. 
ــري پرايمرهاي اختصاصي كه به نام MIX1 و  ــا بكارگي در دور دوم PCR ب
MIX2 بر روي نمونه ها انجام شد. نتايج نشان داد با پرايمرهاي مورداستفاده 

در اين مطالعه 77 نمونه مثبت بوده و 14 نمونه غيرقابل بررسى از نظر تعيين 
ژنوتيپ بودند و آناليز بر روي 77 نمونه صورت گرفت. ميانگين سني 77 نفر 
مورد بررسي 8/7 ± 35 سال بودكه از بين آنها 70 نفر (90/9٪) مرد و بقيه 
ــا (72/7٪) متاهل و بقيه مجرد بودند. نتايج  ــد. تعداد 56 نفر از آنه زن بودن
مطالعه نشان داد 31 نفر (40/3٪) افراد آلوده به ژنوتيپ يك ويروس هپاتيت 
C، دو نفر (2/6٪) آلوده به ژنوتيپ دو، 33 نفر(42/9٪) آلوده به ژنوتيپ سه 
و 6 نفر (7/8٪) آلوده به ژنوتيپ چهار و 5 نفر (6/5٪) نيز هم زمان آلوده به 
ژنوتيپ يك و سه هستند. توزيع فراواني عفونت HCV براساس زير گروه ها 

نيز در جدول شماره 2 نشان داده شده است. 
ــتان گلستان ژنوتيپ هاي 1 و 3 به ترتيب با  ــان داد در اس نتايج مطالعه نش

40/3٪ و 42/9٪ بالاترين ميزان شيوع را دارند و اگر موارد عفونت هم زمان 
با ژنوتيپ هاي 1 و 3 را نيز به آن اضافه كنيم موارد عفونت با اين دو ژنوتيپ 

89/6٪ موارد را تشكيل مي دهد. 
ــروه هاى مختلف  ــع فراواني ژنوتيپ ها و زيرگ ــماره 2 توزي در جدول ش
HCV در افراد مورد مطالعه بر حسب جنس نشان داده شده است. نتايج 
ــت. با توجه  ــتر اس ــان مي دهد ژنوتيپ 1 و 3 در خانم ها بيش مطالعه نش
ــپ هاى HCV و جنس  ــه p-Value=0/501 از نظر عفونت به ژنوتي ب
ــردان بالاترين  ــاهده نمي گردد. در بين م ــلاف آماري معناداري مش اخت
ــا 25/7٪ و در بين زنان مربوط به  ــق به ژنوتيپ 3b ب ــيوع متعل ميزان ش
 p -Value =0/632ــان داد ــد. بررسي نش ژنوتيپ 1b با 42/9٪ مي باش
بوده و ارتباط معناداري بين عفونت به ژنوتيپ يا زيرگروه خاصي با جنس 

ديده نمي شود. 
هم چنين اين بررسي نشان داد  ارتباط معناداري بين عفونت به ژنوتيپ يا 
زيرگروه خاصى با سن بيماران وجود ندارد (p -Value  >0/05) اما ژنوتيپ 
ــال ديده مي شود. عفونت هم زمان با دو  ــتر در افراد كمتر از 50 س 1a بيش

ژنوتيپ نيز بيشتر در گروه سني 31 تا 40 سالگي شيوع دارد.
ــون آماري كاي دو اختلاف آماري معناداري از نظر پراكندگي بين دو  با آزم
ــد ولي عفونت با ژنوتيپ يك، بين مجردين و عفونت با  ــاهده نش جنس مش
ــت هم زمان نيز فقط در متاهلين  ــتر بود. عفون ژنوتيپ 3 بين متاهلين بيش
ــد. از نظر پراكندگي ژنوتيپ ها و زيرگروه ها با تاهل ارتباط آماري  ديده ش

.( p -Value =0/206) معناداري ديده نشد
هم چنين اختلاف معناداري از نظر پراكندگي ژنوتيپ هاى مختلف در بين 

متغيرها
جنس

جمع
تعداد (٪) مذكر

تعداد (٪)
مونث

تعداد (٪)

ژنوتيپ ها و 

زيرگروه ها

1a(20)14(14/3) 1(19/5)15
1b(17/1) 12(42/9) 3(19/5)15
2a(2/9) 20(2/6) 2
3a(17/1) 120(15/6) 12
3b(25/7) 18(14/3) 1(24/7) 19
4(7/1) 5(14/3) 1(7/8) 6

1b, 3a(2/9) 2(14/3) 1(3/9) 3
1a, 3b(2/9) 20(2/6) 2
3a, 3b(2/9)20(2/6) 2
1a, 1b(1/4)10(1/3) 1

77 (100)7 (9/1)70 (90/9)جمع

جدول 2: توزيع فراواني عفونت به ژنوتيپ ها و زيرگروه هاي مختلف HCV بر حسب جنس در استان گلستان در سال 1386
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بشارت و همكاران

قوميت ها ديده نشد اما با توجه به نتايج مى توان گفت، ژنوتيپ يك در بين 
سيستاني ها و ژنوتيپ 3 در بين تركمن ها بيشتر از ديگر قوميت ها بوده و 

ژنوتيپ 4 نيز فقط در بين فارس ها ديده مى شود. 
ــتانى، و اين كه  ــا توجه به تعداد كم بيماران داراى قوميت تركمن و سيس ب
ــة آمارى بين  ــتند، مقايس 72 نفر (93/5٪) كل بيماران قوميت فارس داش
ــار تركمن داراى ژنوتيپ هاى 1a و  ــد. دو بيم قوميت هاى مختلف انجام نش
ــتانى، يك نفر عفونت توام1b ، 1a و  ــه بيمار سيس 3b بودند، و از ميان س
بقيه ژنوتيپ هاى2a ، 1b داشتند. در بين قوميت فارس تمام ژنوتيپ هاي 

شناسايي شده در اين مطالعه مشاهده شد. 
ــاط معناداري ديده  ــاد و ابتلا به ژنوتيپ خاص ارتب ــر آماري بين اعتي از نظ
نشد. نتايج اين بررسي نشان داد كه افراد معتاد بيشتر به ژنوتيپ يك آلوده 
ــد ارتباط آماري معناداري بين اعتياد و عفونت به نوع خاصى از ژنوتيپ  بودن

يا زيرگروه مشاهده نشد.

بحث
ــگاه ما را متوجه  ــخص كردن آن مى تواند ن ــه بر روى ژنوتيپ و مش مطالع
وضعيت اپيدميولوژيك، پاتولوژيك و ويژگى هاى ويروس كند و آگاهى زمينه 
اى لازم را در مورد سير بيمارى، شدت بيمارى و ميزان پاسخ دهى به درمان 
ــبى براى درمان بيمارى تجويز شود(8)،  ــازد تا رژيم درمانى مناس فراهم س
بسيارى از محققين معتقدند تعيين ژنوتيپ ويروس هپاتيت C در يك فرد 
آلوده در پيش آگهى بيمارى، تعيين طول درمان مناسب، مانيتورينگ تاثير 

دارو و نتيجه درمان از اهميت خاصى برخوردار است.(6 و9-11)
ــترين ميزان را در افراد  ــان داد كه ژنوتيپ 1 و 3 بيش ــى نش نتايج اين بررس
 ،(٪19/5) 1a مورد بررسى در استان گلستان دارند كه در اين ميان، ژنوتيپ
ــپ 2a (2/6٪)، ژنوتيپ 3a (15/6٪)، ژنوتيپ  ژنوتيپ 1b (19/5٪)، ژنوتي
3b (24/7٪)، ژنوتيپ 4 (7/8٪) و بقيه مخلوطى از ژنوتيپ هاى 1، ژنوتيپ 

هاى 3 و ژنوتيپ هاى 1 و 3 بودند. 
ــمال غرب  ــده از جنوب، ش مطالعه اى كه بر روى 125 نمونه جمع آورى ش
 ،(٪36) 3a 1 (47٪)، ژنوتيپa ايران و تهران صورت گرفت نشان داد ژنوتيپ
ژنوتيپ 1b (8٪) و ژنوتيپ 4 (7٪) بوده است. از اين مطالعه مى توان نتيجه 
ــمال غرب ايران  گرفت كه ژنوتيپ غالب در جنوب ايران 1a(70٪) و در ش
ــوده و انتقال ژنوتيپ 1a در 57٪ موارد از طريق دريافت خون  3a (83٪) ب
بوده است. در ميان معتادان تزريقى در تهران ژنوتيپ 3a، 54٪ يافت شد و 

ژنوتيپ 4 نيز در ميان دياليزى ها در تهران يافت شد.(13) 
ــه با يافته هاى فوق نشان مى دهد در هر دو  يافته هاى مطالعه ما در مقايس
مطالعه فراوانى ژنوتيپ 4 با همديگر هم خوانى دارند و در مطالعه ما در بين 
ــت و تنها در يك نمونه  معتادان تزريقى ژنوتيپ يك، ژنوتيپ غالب بوده اس
دياليزى مطالعه ما ژنوتيپ يافت شده ژنوتيپ 1a بود. در مورد بقيه ژنوتيپ ها 
ــت وابسته به تفاوت منطقه جغرافيايى مورد مطالعه،  نيز اختلاف ممكن اس
اختلاف فرهنگى و عادات بهداشتى مناطق مورد بررسى باشد به هر صورت 

در مطالعه ما ژنوتيپ غالب يافت شده ژنوتيپ 1 و 3 بوده است.
ــه ديگرى در ايران بر روى 15 نمونه صورت گرفته كه ژنوتيپ 1a در  مطالع
هفت مورد(46/7٪)، ژنوتيپ 3a در چهار نمونه (26/7٪)، ژنوتيپ 1b در سه 

نمونه (20٪) و ژنوتيپ 4 در يك نمونه (6/7٪) ديده شد.(14)
ــه فوق هم خوانى دارد  ــج مطالعه ما در مورد ژنوتيپ 4 با نتيجه مطالع نتاي
ــه را انجام  ــى به دليل نمونه كم مطالعه مذكور كمتر مى توان اين مقايس ول
داد. مطالعه اي در آذربايجان شرقي بر روي 55 بيمار صورت گرفته و نتايج 
ــان داد ژنوتيپ 1 در7/ 83 ٪ موارد و ژنوتيپ 3 در 5/5٪ موارد يافت  آن نش
ــت.(15)، مطالعه حاضر نشان داد كه  ــده و ژنوتيپ غالب نيز 1a بوده اس ش
ــه هاى مورد مطالعه در 40/2٪ موارد به ژنوتيپ 1 و در  42/9٪ موارد  نمون
به ژنوتيپ 3 مربوط بوده و ژنوتيپ غالب نيز ژنوتيپ 3a بوده است. نتايج اين 
مطالعه با نتايج مطالعه آذربايجان شرقى هم خوانى ندارد كه به نظر مى رسد 
ــئله طبيعى باشد. با توجه به ويژگى پراكندگى جغرافيايى HCV اين مس

ــر روى 2231 بيمار مبتلا به هپاتيت C براى تعيين  ــران مطالعه اى ب در اي
ــپ 3a (27/5٪) و  ــپ 1a در 39/7٪ ژنوتي ــپ صورت گرفته و ژنوتي ژنوتي
ژنوتيپ 1b (12/1٪) بوده است. اين مطالعه نتيجه گيرى كرده كه ژنوتيپ 
 3a 1 (19/5٪)، فراوانىa 1 است.(16)، در بررسى ما فراوانىa غالب در ايران
ــت و زيرگروه غالب در اين بررسى  (15/6٪) و فراوانى 1b (19/5٪) بوده اس
3b با (24/7٪) بوده است. گفتنى است ممكن است مطالعات در حجم هاى 
بالاتر در اين منطقه نيز ميزان فراوانى هاى به دست آمده را تغيير دهد. در 
ــميك و 76  ــتان مركزى صورت گرفته 98 بيمار تالاس مطالعه اى كه در اس
ــى قرار گرفت و ژنوتيپ 1 در 50٪ موارد، ژنوتيپ  بيمار دياليزى مورد بررس
ــوارد و در 27/3٪ موارد ژنوتيپ  ــوارد، ژنوتيپ 2 در4/5٪ م 3 در 18/2٪ م
ــت. ــوط بوده كه 9/2٪ موارد آن مربوط به ژنوتيپ هاى 1 و 4 بوده اس مخل

ــميك و دياليزى صورت گرفته ولى در  (17)، مطالعه فوق در بيماران تالاس
مطالعه ما فقط يك نفر دياليزى وجود داشت كه آلوده به ژنوتيپ 1a بود ولى 
مطالعه مذكور از نظر يافتن ژنوتيپ دو با مطالعه ما هم خوانى دارد و وجود 

ژنوتيپ 2 را در بين بيماران ايرانى مورد تائيد قرار مى دهد. 
ــه اى كه در تهران بر روى 156 نمونه صورت گرفته ژنوتيپ 1 در  در مطالع
 HCV 55/8٪ موارد و ژنوتيپ 3 در 28/8٪ موارد يافت شد. زيرگروه هاى
دراين مطالعه به ترتيب 1a در 3a ،(٪37/8) در(28/9٪) و 1b در (٪16/7) 
ــتان سعودي انجام شده  بود.(18)، مطالعه اي كه بر روي 62 نمونه در عربس
ــده است. و در 64/5٪ موارد ژنوتيپ 4 و در30/6٪ موارد ژنوتيپ 1 يافت ش

ــخص شده  (19)، مطالعه اي در لبنان بر روي 77 نمونه صورت گرفته و مش
ــوارد و ژنوتيپ 3 در ٪5/1  ــپ 1 در 19/5٪ و ژنوتيپ 2 در 32/5٪ م ژنوتي
موارد و ژنوتيپ 4 در 10/4٪ موارد يافت شده است.(20)، در مطالعه اي كه بر 
روي نمونه هاي عربستان و بحرين انجام شد مشخص گرديد كه ژنوتيپ هاي 
شايع در بحرين 1b ،1a و 4 بوده و ژنوتيپ هاي شايع در عربستان به ترتيب 
ــه بر روي 365 نفر صورت  ــت.(21)، مطالعه اي در تركي ــوده اس 2a ,2 و 4 ب
ــپ 1a و در 3٪ موارد  ــپ 1b و در 11٪ موارد ژنوتي ــه و در 84٪ ژنوتي گرفت
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ــده  ژنوتيپ 2 و در 1٪ موارد ژنوتيپ 3 و در 1٪ مواردنيز ژنوتيپ 4 يافت ش
است اين مطالعه معتقد است ژنوتيپ غالب در تركيه ژنوتيپ 1b است.(22) 
در مجموع مى توان نتيجه گرفت نتايج مطالعات فوق نيز از نظر پراكندگى 
ژنوتيپ هاى شايع در منطقه با مطالعات صورت گرفته در ايران و مطالعه ما 
هم خوانى دارد و مى توان از ژنوتيپ هاى 1، 3، 4 و 2 به عنوان ژنوتيپ هاى 
ــان داد ژنوتيپ 1 در خانم ها و ژنوتيپ 3 در  ــايع نام برد. اين بررسى نش ش
ــتر است كه در مطالعات ديگر كمتر به اين مسئله پرداخته شده  آقايان بيش
است. در بين مردان بالاترين ميزان شيوع متعلق به ژنوتيپ 3b با 25/7٪ و 
ــت. براساس نتايج اين  در بين زنان مربوط به ژنوتيپ 1b با 42/9٪ بوده اس
مطالعه، ژنوتيپ 1a در افراد كمتر از 50 سال ديده مي شود و ژنوتيپ 4 نيز 
تا 40 سالگي مشاهده مي گردد. عفونت هم زمان با دو ژنوتيپ نيز در گروه 
ــتري دارد. ولى در مطالعه اى در كشور  ــني 31 تا 40 سالگي شيوع بيش س
ــنين و  ــر روي 50 نمونه صورت گرفته، ژنوتيپ 1b در تمام س ــا كه ب ايتالي
ژنوتيپ 2a بيشتر در بزرگسالان و ژنوتيپ 3a فقط در بزرگسالان ديده شده 
است.(23)، اختلاف آماري معناداري از نظر پراكندگي بين دو جنس مشاهده 
نشد ولي عفونت با ژنوتيپ 1، بين مجردين و عفونت با ژنوتيپ 3 بين متاهلين 
بيشتر مي باشد. عفـونت هم زمـان نيز فقـط در متاهلين ديـده مي شود. آنچـه 
داده ها به دست مى دهد ايـن است كه ژنوتيپ 1 در بـين سيسـتاني ها، ژنوتيپ 
3 در بين تركمن ها بيشتر از ديگر قوميت ها مي باشد و ژنوتيپ 4 نيز فقط 
ــت اين نتايج ناشى از تـعداد كم  ــود. ممكن اس در بين فارس ها ديده مي ش

ــده از قوميت هاى مختلف باشد و هم چنين به ريسك  نمونه هاى گرفته ش
ــلاف فرهنگى و عادات  ــود كه به دليل اخت ــور هاى مختلفى مربوط ش فاكت

اجتماعى و بهداشتى بين آنها وجود دارد.
ــان مي دهد افراد معتاد بيشتر به ژنوتيپ 1 آلوده اند.  ــي نش نتايج اين بررس
ــپ 3a، 54٪ بوده و در ميان  ــى در تهران در ميان معتادان تزريقى ژنوتي ول
ــت(13)، هم چنين در مطالعه اي در  ــده اس دياليزى ها ژنوتيپ 4 يافت ش
ــت ژنوتيپ هاي 3 و4 بيشتر در معتادان تزريقي و  ــخص شده اس ايتاليا مش

مهاجران مشاهده مى شود.(23)

نتيجه گيرى
نتايج اين مطالعه مى تواند در مديريت درمان اين بيمارى مدنظر قرار گيرد. 
ــنهاد مى شود اين گونه مطالعات در مقياس وسيع ترى انجام  در پايان پيش

شوند تا بتوان نتيجه گيرى دقيق ترى از آن به دست آورد. 
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Background: Hepatitis C virus (HCV) is one of the main causative factors of liver disease which can lead to 
chronic hepatitis C infection in 80% of cases. HCV genotypes have a special worldwide geographic distribution. 
The goal of the present study was to detect HCV genotypes in patients with anti-HCV positive titers in Golestan 
Province, Iran.
Materials and Methods: In this cross-sectional study, 95 positive HCV samples as detected by RIBA were 
evaluated. Viral RNA was extracted with a Roche extraction kit and  the Fermentase cDNA kit Random 
hexamer primers was used for viral genomic cDNA synthesis. PCR was performed on all samples by a general 
pair of primers. Second-step PCR was done with specific primers, and the results were obtained following 
electrophoresis in 1.5% agarose gel and ethidium bromide staining in documentation gel.
Results: General primer PCR revealed 91 positive samples. Assessment of 77 samples determined that the 
following genotypes were present: 1 and 3 [1a (19.5%), 1b (19.5%), 3a (15.6%), 3b (24.7%)], 2a (2.6%), 4 
(7.8%). The remaining samples were a mixture of genotypes 1 and 3 (6.5%). 
Conclusion: The ingmost prevalent genotypes found were types 1 and 3 in Golestan Province. This distribution 
pattern differed from other areas in Iran, however genotype 4 was in accordance with other studies. Genotype 2 
was only reported in this study and a study in Tehran. Thus, additional, larger studies of HCV genotypes should 
be performed for further analysis of genotypic distribution patterns.
Keywords: HCV, genotype, RT-PCR, Golestan Province, Iran
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