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Abstract: 
 
Background: Beta-thalassemia, with over 2 million carriers of β-thalassemia, is one of the 
most common genetic diseases in Iran. Identification of beta-globin gene mutations is 
necessary for a specific diagnostic and management program, such as prepartum diagnosis of 
β-thalassemia. This study aimed to investigate common mutations in β-thalassemia patients 
in Iranian populations using the SNaPshot method. 
Material and Methods: In this descriptive study, 10 cc venous blood sample with EDTA 
were collected from 20 patients of medical genetics laboratory in Tehran and Ahvaz who 
were identified in the marriage-screening plan and after obtaining written consent and 
completing the questionnaire. Then, DNA was extracted by boiling method and SNaPshot 
method was used to determine mutations. Finally, data were analyzed with geen maper 
software. 
Result: In this study, frequency of common beta-thalassemia mutations showed that IVS II-
1/30% was the most common mutation of Fsc8-9 (20%), Fsc36-37 (15%), IVS I -5 (10%) 
and IVS II mutations (5%). 
Conclusion: The results of the study indicate that the difference in prevalence between the 
present study and other studies could be due to the scattered statistical population and fewer 
samples taken because this study focuses more on the efficacy of SNaPshot technique in 
diagnosis.  
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  SNaPshot روش با ايراني هاي جمعيت در بتاتالاسمي بيماران در شايع هاي جهش بررسي
  

مهرزاد سپيده
1
كشتمند زهرا ،

1*  

 
  مقدمه

 با ارثي هاي خوني كم علل ترين مهم از يكي تالاسمي
 انسان در ژنتيكي اختلالات ترين شايع از يكي و اتوزوم وراثت

 بدن در بتاگلوبين هزنجير توليد عدم يا كاهش موجب كه باشد مي
 ديده نژادها ههم در و جهان سراسر در بيماري اين ].1[ شود مي
 يآسيا و خاورميانه ،مديترانه نواحي در آن شيوع ولي شود، مي

 يابد مي امتداد دور خاور تا اروپا غربي جنوب از ،بوده بيشتر شرقي
 نيب در .]2[ وجود دارد نيز مركزي آفريقاي از وسيعي نواحي در و

 IVS II-1 (G>A) جهش ن،يبتاگلوب ژن در مختلف هاي جهش
 باشد يم مطرح رانيا مختلف مناطق در انيوار نيتر عيشا عنوان به
]3،4[.  
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 شده شناسايي بتاگلوبين ژن بر مؤثر جهش نوع 200 از بيش تاكنون
 95 از بيش و شوند مي بتاتالاسمي فنوتيپ بروز موجب كهاست 
 و بتاگلوبين ژن در اي نقطه هاي جهش نوع از ها، جهش كلّ درصد
 به مبتلا افراد .]5[ باشند مي ژني حذف نوع از نيز كمي درصد

 توان مي MCH و HB، MCV% ارزش ارزيابي با را تالاسمي
 يدأيت براي جهش شناسايي از بيماران، اين در .كرد شناسايي
 مولكولي تشخيص روش چندين البته، شود؛ مي استفاده تشخيص

 هيبريداسيون :جمله از .است شده گرفته كار به مورد اين در
 ،Multiplex PCR، PCR-RFLP و ]5[ بلات دات ريورس

PCR-ARMS توالي تعيين DNA ]6،7[. وجود دليل همين به 
 تكنيك .باشد اهميت حائز بسيار تواند مي غربالگري هاي تكنيك

 ناجوربازي، شيميايي شكست :شامل ،جهش غربالگري
 و دمايي شيب با ژل والكتروفورزداكس دي نگاري انگشت

Multiplex-PCR ها، تكنيك اين ميان از كه باشد مي 
Multiplex-PCR بالا دقت ،سرعت :جمله از زيادي هاي مزيت 

 درآمدي كم كشورهاي براي براينابن ؛دداررا  بودن هزينه كم و
 جهت روش اين همچنين .باشد مي صرفه به بسيار ايران همچون
 يخاص اهميت از تولد از قبل تشخيص و نناقلا تشخيص
 بررسي نيازمند ،بيماري اين از جلوگيري .است برخوردار

 گوناگون هاي جمعيت در مولكولي مختلف هاي جهش جانبه همه
 اين جامعيت و سادگي .باشد مي بالا شيوع احتمال با خصوص به

 :خلاصه
 وجود ايران در بتاتالاسمي حامل ميليون دو از بيش و است ايران در ژنتيكي هاي بيماري ترين شايع از يكي بتاتالاسمي :هدف و سابقه
 بتاتالاسمي بيماري زايمان از پيش تشخيص مانند ،معين مديريتي و تشخيصي اي برنامه براي بتاگلوبين ژن هاي جهش شناسايي .دارد

  .است  SNaPshot روش با ايراني هاي جمعيت در بتاتالاسمي بيماران در شايع هاي جهش بررسي ،مطالعه اين از هدف .است ضروري
 ازدواج ريگغربال طرح در كه اهواز و تهران در پزشكي ژنتيك آزمايشگاه بيمار 20 از ،توصيفي ي همطالع اين در :ها روش و مواد

 EDTA انعقادضد ماده با همراه وريدي خون نمونه سي سي 10 پرسشنامه، تكميل و كتبي رضايت اخذ از پس ،بودند شده شناسايي
 نهايت در .شد استفاده SNaPshot روش از ها جهش تعيين براي و boiling روش از DNA استخراج براي سپس .شد آوري جمع
   .گرفت قرار آناليز مورد geen maper افزار نرم با ها داده

 يها جهش و نيتر عيشا درصد 30 زانيم به IVS II-1 جهش كه داد نشان يبتاتالاسم عيشا هاي جهش فراواني ،مطالعه اين در :نتايج
  .باشد يم )درصد 5( IVS I-I و )درصد 10( IVS I-5 ،)درصد 15( Fsc36-37 ،)درصد Fsc8-9 )20 جهش گريد عيشا

 آماري جامعه دليل به تواند مي مطالعات ديگر و حاضر مطالعه بين ،شيوع در تفاوت كه دهد مي نشان مطالعه از حاصل نتايج :گيري نتيجه
در تشخيص  SNaPshot تكنيك كارآيي روي بر بيشتر تمركز با مطالعه اين زيرا .باشد شده گرفته هاي نمونه كمتر تعداد و پراكنده
  .است هشد انجام ها جهش

 بتاگلوبين ژن ،SNaPshot تالاسمي، :كليدي واژگان

 219-226 ، صفحات1399، خرداد و تير2چهارم، شماره پژوهشي فيض، دوره بيست و -نامه علميدو ماه                                                        
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 برايرا  غربالگري پيچيدگي و هزينه توجهي قابل طور به روش
 از هدف رو اين از .]8[ دهد مي كاهش بتاتالاسمي شايع هاي حذف
 در بتاتالاسمي بيماران در شايع هاي جهش بررسي ،مطالعه اين

  .است SNaPshot روش با ايراني هاي جمعيت
  

  ها روش و مواد
 نمونه آوري جمع

 سني ميانگين با زوج 10 تعداد توصيفي، مطالعه اين در
 ،آماري جامعه .شدند مطالعه وارد 1397- 1398 سال طي سال 27

 در كشوري، دستورالعمل مطابق كه ندبود تالاسمي ناقل هاي زوج
 از پرخطر تجمعي عنوان به كه شدند شناسايي ازدواج غربالگري

 نامراجع بين در ،ماژور تالاسمي به لايانمبت آماري افزايش لحاظ
 طرحم اهواز و تهران در پزشكي ژنتيك زمايشگاهآ به

 تكميل موردمطالعه افراد توسط و طراحي نامه پرسش ابتدا .بودند
 بخش و فرد دموگرافيك اطلاعات حاوي نامه پرسش اين .دش

 از پس بعد، مرحله در .بود خون نمونه دريافت براي كتبي رضايت
 افراد آزمايشگاهي اطلاعات موجود، بهداشتي هاي پرونده بررسي

 ميانگين و MCV (Mean Corposcular Volume) :شامل كه
 صورت زوجين انتخاب وشد  استخراج بود، A2 هموگلوبين

 ميزان و 5/64±4 مطالعه مورد نناقلا در MCV ميانگين .گرفت
 ويژگي مورد در اطلاعات .بود A2، 2/1±5/4 هموگلوبين
 ميزان خوني و هاي سلول تعداد الگوي ،بيماران دموگرافيك
 اخذ از پس .است شده ارائه 1 شماره جدول در ها آن هموگلوبين

 سي يس 10 افراد، از يك هر از پرسشنامه، تكميل و كتبي رضايت
 آوري جمع EDTA انعقادضد ماده با همراه وريدي خون نمونه
   .شد

  
  بيماران هموگلوبين ميزان - خوني هاي سلول شمارش الگوي و ناقلي وضعيت عامل، جهش دموگرافيك، هاي ويژگي - 1 شماره جدول

  جهش نوع  ناقلي وضعيت CBC, Hb وضعيت  سن  جنس  رديف
 (+)IVSI-5 (G>C)  ناقل  Abnormal pattern 31 مرد 1

 (+)IVSI-5 (G>C)  ناقل  Abnormal pattern 27 زن 2

 N / N  نرمال  Abnormal pattern 31 مرد 3

 IVSII-1G>A / N  ناقل  Abnormal pattern 29 زن 4

 (+)Fr36-37(-T)(T>G)  ناقل  Abnormal pattern 34 مرد 5

 N / N  نرمال  Abnormal pattern 27 زن 6

 IVSII-1G>A / N  ناقل  Abnormal pattern 33 مرد 7

 IVSII-1G>A / N  ناقل  Abnormal pattern 27 زن 8

 IVSI-I G>A / N  ناقل  Abnormal pattern 32 مرد 9

 N / N  نرمال  Abnormal pattern 23 زن 10

 Fsc8-9(+G) / N  ناقل  Abnormal pattern 31 مرد 11

 Fsc8-9(+G) / N  ناقل  Abnormal pattern 21 زن 12

 Fsc8-9(+G) / N  ناقل  Abnormal pattern 21 مرد 13

 Fsc8-9(+G) / N  ناقل  Abnormal pattern 17 زن 14

 IVSII-1(G>A)/N  ناقل  Abnormal pattern 28 مرد 15

  (+)Fr36-37(-T)(T>G)  ناقل  Abnormal pattern 23 زن 16
 IVSII-1(G>A)/N  ناقل  Abnormal pattern 35 مرد 17

  N / N  نرمال  Abnormal pattern 31 زن 18
 IVSII-1G>A / N  ناقل  Abnormal pattern 24 مرد 19

 (+)Fr36-37(-T)(T>G)  ناقل  Abnormal pattern 20 زن 20

  
 :DNA استخراج

 و پرايمر طراحي با جهـش 5 براي آزمايش مطلوب شرايط ابتدا
 PCR شرايط كردن بهينه .)1 شماره جدول( شد انجام ها آن خريد
 پرايمرهاي كردن كار اختصاصي و باند بـودن اختـصاصي شـامل
 ،PCR شـرايط كردن بهينه از پس .باشد مي نرمال و موتانت

 بـراي نرمال كنترل و موتانت كنترلبا  همراه ،بيمـاران هـاي نمونـه
 ليتر ميلي 5 بيمار هر از .شدند بررسي ايران شـايع هـاي جهـش
 DNA استخراج براي و شد تهيه EDTA حاوي هاي لوله در خون

 استفاده با ها آزمايش .گرفت قرار استفاده مورد boiling روش با
 از بعد وشد  انجام اتريش ساخت Vienna Lab شركت كيت از
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 الكتروفورز درصد 1 آگارز ژل روي آن محصول PCR انجام
 مرحله براي پرايمرها طراحي SNaPshot روش ].9[ گرديد

SNaPshot محصول كه اين به توجه با PCR واجد قبلي 
SNPايجاد  پرايمري ،بعد مرحله در بايد باشد، مي موردنظر هاي
 پرايمرهاي. ]10[ بپردازد هاSNP ژنوتيپ تعيين به كه كند

 نوكلئوتيد يك دنتوان مي فقط كه ندا هشد طراحي طوري شات اسنپ

 قبل نوكلئوتيد يك تا دقيقاً پرايمرها اين طول .ندكن تكثير را
 و قبلي مطالعات پرايمرهااز اين طراحي در .باشد ميSNPاز

 Primer Analysis SoftWar Oligo افزار نرم از همچنين

Version :7.56 مورد پرايمرهاي ليست .]12،11[ شد استفاده 
  .است شده ارائه 2 شماره جدول در استفاده

  

  .مطالعه مورد جهش 5 پرايمرهاي توالي - 2 شماره جدول
  ’3→’5پرايمر توالي پرايمر نام

BT-PE-IVSI-5 (G>C)(+) GGCCCTGGGCAGGTTG 
BT-PE-IVSII-1 (G>A)(-) TCAAGCGTCCCATAGACTCA 

BT-PE-Fr36-37(-T)(T>G)(+) GACTGACTGACTTGCTGGTGGTCTACCCT 
BT-PE-Frs 8/9 (-)(T>C) AAAAAGACTGACTGACTGGCAGTAACGGCAGAC 
BT-PE-IVSI-1 (G>A)(+) TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGAGGCCCTGGGCAG 

  
   SNaPshot تكنيك انجام

 محصول از ميكروليتر 1 و آب ميكروليتر 2 مرحله، اين در
PCR پرايمر از ميكروليتر 1 با را قبل مرحله شده خالص 

 ،كرده مخلوط SNaPshot ميكس مستر و جهش هر اختصاصي
 تمامي كه يمدنمو اسپين سپس و ميكس خوبي به را حاصل مخلوط

 در شده آماده مخلوط سپس .فتگر انجام يخ روي بر مراحل اين
 95 دمايي برنامه با سايكلر ترمال دستگاه درون قبلي مرحله
 به گراد سانتي ي درجه 50 ثانيه، 10 مدت به سانتيگراد ي درجه
 سيكل 25 ثانيه، 30 مدت به گراد سانتي ي درجه 60 و ثانيه 5 مدت
 آمده دست هب نهايي محصولات مرحله اين در ،سپس .شد داده قرار
 ABI3130Xl geneticناليزورآ وسيله هب SNaPshot از

analyzer ساير و زمان كه است ذكر به لازم .شد الكتروفورز 
 .]13،14[ شود سازي بهينه بايستي دستگاه اين در ديگر پارامترهاي

 صورت ها نمونه خوانش ،دستگاه به شده داده برنامه به توجه با
 ABI PRISM® 3130 XLافزارهاي نرم از استفاده با و گرفت

Genetic Analyzer وGeneMapper Id ®Analysis 

Software version 3.7 از شده فراهم هاي داده تحليل و تجزيه 
  .دش مشخص نوكلئوتيدي ترادف نتيجه و انجام SNaPshot روش

 طول و هشد ليبل فلورسنت رنگ مبناي بر تكنيك اين نتايج بررسي
 طور به افزار نرم اينكه  است ذكر به لازم و باشد مي محصول قطعه

  .است شده طراحي شات اسنپ كيت براي انحصاري
  

  نتايج
 ،SNaPshot تكنيك با ها نمونه آناليز و بررسي در

 هاي نمونه هاي پترن ديتاريا، آناليز دستگاه از خروجي الگوهاي
 .دش مشخص SNP هاي پيك صورت به موتانت هاي نمونه و نرمال
 30 زانيم به IVS II-1 جهش كه داد نشان حاضر مطالعه نتايج
 Fsc8-9 )20 جهش ،گريد عيشا يها جهش و نيتر عيشا درصد
 IVS و )درصد 10( IVS I-5 ،)درصد 15( Fsc36-37 ،)درصد

I-I )5 با موتانت و نرمال هاي نمونه الگوي .باشد يم )درصد 
 .است شده داده نشان نتايج بخش در ياتئجز

  IVSII-I جهش نتايج بررسي
 منفي رشته براي گرفته صورت پرايمر طراحي به توجه با
IVSII.1، شكل در N پيك تنها است، نرمال نمونه به مربوط كه 

 كه P شكل در .شود مي مشاهده ،است سيتوزين به مربوط كه نرمال
 مشاهده تيمين به سيتوزين پيك است، موتانت نمونه به مربوط

  ).1 شماره شكل( شود مي

 
 حالت در و سيتوزين باز 31 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال حالت در IVSII.1 جهش براي SNaPshot الگوي -1 شماره شكل

  .دارد وجود تيمين باز 34 شماره SNP به مربوط پيك در )P( موتانت
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  FRS8.9 جهش نتايج بررسي
 حالت در شود؛ مي مشاهده 2 شكل در كه گونه همان

 در و گوانين باز 40 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال

 باز 38 شماره SNP به مربوط پيك در )P( موتانت حالت
  .دارد وجود سيتوزين

  

 
 موتانت حالت در و تيمين باز 40 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال حالت در FRS8.9جهش براي SNaPshot الگوي -2 شماره شكل

)P( به مربوط پيك در SNP دارد وجود سيتوزين باز 38 شماره.  
  

  IVS1.5 جهش نتايج بررسي
 در ،شود مي مشاهده 8-3 شماره شكل در كه گونه همان

 )N( نرمال حالت در :IVS1.5 جهش براي SNaPshot الگوي

 موتانت حالت در و گوانين باز 31 شماره SNP به مربوط پيك در
)P( به مربوط پيك در SNP دارد وجود سيتوزين باز 29 شماره.  

  

  
 موتانت حالت در و گوانين باز 31 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال حالت در :IVS1.5 جهش براي SNaPshot الگوي -3 شماره شكل

)P( به مربوط پيك در SNP دارد وجود سيتوزين باز 29 شماره.  
  

  ivs1.1 جهش نتايج بررسي
 SNaPshot الگوي 4 شماره شكل در كه گونه همان

 پيك در )N( نرمال حالت در :گردد مي مشاهده IVS1.1 جهش

 در )P( موتانت حالت در و گوانين باز 41 شماره SNP به مربوط
 .دارد وجود آدنين باز 43 شماره SNP به مربوط پيك

 
 

  
 )P( موتانت حالت در و گوانين باز 41 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال حالت در IVS1.1 جهش SNaPshot الگوي -4 شماره شكل

  .دارد وجود آدنين باز 43 شماره SNP به مربوط پيك در
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  FR36.37 جهش نتايج بررسي
 SNaPshot الگوي 5 شماره شكل در كه گونه همان

 در )N( نرمال حالت در د؛شو مي مشاهده FRC36.37 جهش

 )P( موتانت حالت در و تيمين باز 40 شماره SNP به مربوط پيك
  .دارد وجود گوانين باز 38 شماره SNP به مربوط پيك در

   

  
 )P( موتانت حالت در و تيمين باز 40 شماره SNP به مربوط پيك در )N( نرمال حالت در FR36.37 جهش SNaPshot الگوي -5 شماره شكل

  .دارد وجود گوانين باز 38 شماره SNP به مربوط پيك در
  

  بحث
 كشور ،بوده جهان در ژني تك بيماري ترين شايع تالاسمي

 در تالاسمي كمربند بر قرارگرفته كشورهاي جمله از نيز ايران
 هاي جهش شناخت با بنابراين .شود مي محسوب جهان سطح

 به دسترسي و ها آن پراكندگي ميزان تعيين ،ايران سطح در موجود
 نحاملا يا و بيماران در ها جهش اين شناسايي جهت لازم آوري فن
 هستند، مبتلا ها آن مادر يا پدر كه هايي جنين در تر مهم همه از و

 مبتلا نوزادان تولد از پيشگيري جهت در شاياني كمك توان مي
 جهش 211 حدود كه است داده نشان مطالعات ].13،15[ نمود

 اين فراواني كه است شده شناسايي الاسميت ايجاد براي تاكنون
 اين از مورد 21 حدود .است متفاوت منطقه هر در ها جهش
 هاي استان در ها جهش .دارد وجود ايران مختلف نقاط در ها جهش
 خواهند نشان همسايه كشورهاي به زيادي نزديكي ،كشور مرزي
 و سيستان استان در شايع هاي جهشاز  مثال عنوان به .داد

 جهش ترين شايع 5/76 فراواني با 1-5  IVS (C-G) ،بلوچستان
 :از عبارتند استان اين هاي جهش فراواني ديگر .باشد مي استان اين

8-9 (+G) Fr 7/3 درصد، Codon 39 (C-T) 4/1 و درصد 
IVS-II-1 (G-A) 4/1 در موجود هاي جهش فراواني .درصد 

 ].16[ باشد مي درصد G) 8-9 (+-Fr 7/15 و IVSI 5- پاكستان
 اين فراواني بين زيادي شباهت ،منطقه دو اين نزديكي به توجه با

 هاي جهش ،كشور غرب شمال ناحيه در .]17[ دارد وجود ها جهش
 9/29 فراواني با 8-9 Frameshift (G+) :از عبارتند شايع
 IVS-II-1(G-A) ،درصد IVS-I-110 (G-A) 47/25 ،درصد
 با كه درصد 7 فراواني با IVS-I-5(G-C) و درصد 83/17
 .]17،18[ دارد شباهت مديترانه نواحي در موجود هاي جهش

 مختلف نقاط در بتاتالاسمي شيوع كه است داده نشان تحقيقات

 32 فراوانيبا  IVS.I_110 مديترانه حوزه در .است متفاوت جهان
 در و ؛درصد 26 فراواني با Non Sence CD39 و درصد

-به IVS1_1 و Fr8_9 و ivs.1-5 هاي جهش آسيايي هندوهاي

 از بيشتر درصد 13 و درصد 19 و درصد 22 هاي فراواني با ترتيب
 اين در .]19،20[ است شده مشاهده بيماران در ها جهش ديگر انواع

 IVSII-1G>A/N جهش به مربوط جهش شيوع بيشترين ،مطالعه
 دوش ميمحسوب  جهش ترين شايع درصد 30 ميزان به كه باشد مي
 Fsc8-9جهش :شامل ترتيب بههاي شايع ديگر  جهش سپس و

(+G)/N )20 درصد(، جهش Fsc36-37- )15 جهش ،)درصد 
IVSI-5 (G>C) )10 درصد( جهش و IVSI-I G>A/N )5 

 و حاضر مطالعه بين ،شيوع در تفاوت اين كه دنباش مي )درصد
 كمتر تعداد و پراكنده آماري جامعه دليل به تواند مي مطالعات ديگر
 كارآيي روي بر بيشتر مطالعه اين زيرا ؛باشد شده گرفته هاي نمونه
 در .است داشته زكمرت ها جهش تشخيص در SNaPshot تكنيك
 ايران غرب شمال جمعيت در همكارانش و پور حسين كه اي مطالعه

 ARMS_PCR تكنيك با بتا تالاسمي به مبتلا بيمار 142 روي بر
 ها، جهش ترين شايع كه شد شناسايي شايع جهش 11 دادند، انجام

-IVS-II )درصد IVS-I-110 (G-A)، )47/25 هاي واريانت

1(G-A) )83/17 درصد(، IVS-I-5 (G-C) )7 و )درصد IVS-

I-1(G-A) )36/6 ديگري مطالعه در ].21[ گرديد گزارش )درصد 
 شهرستان در 1394 سال در شهمكاران و بيضا دشت زندي كه

 34 روي بر بتاتالاسمي هاي جهش بررسي ،دادند انجام بيرجند
 تكنيك با بهداشتي مراكز غربالگري طرح به واردشده نمونه

ARMS_PCR صورت به را ها جهش نوع و شيوه و شد انجام 
 فراواني با IVS-I-5 به مربوط جهش بيشترين .كردند گزارش زير
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 Codon44، Fr هاي جهش از يك هر فراواني و درصد 1/47

8/9،IVS II-I و Codon37/38/39 1/8 ،درصد 6/8 ترتيب به 
 در همكارانش و يآباد نجم ].22[ دش گزارش درصد 9/5 و درصد
 ماريب 70 در را نيبتاگلوبول ژن در موجود يها جهش 2002 سال
 شده شناخته جهش نوع نيشتريب .كردند زينالآ يماريب نيا به مبتلا
 افراد از نفر 9 كه بود lVS1_130 (G_C( جهش ،افراد نيا در
 سال در .]8،23[ دداشتن گوتيهتروزو صورت به را جهش نيا

 و جانيآذربا در را يا مطالعه همكارانش و يضيف پور نيحس 2008
 نيا در جهش 17 مجموع در و كردند يطراح رانيا يشرق شمال
 نيتر عيشا درصد 21 يفراوان با lVS_ll_1 جهش كه افتندي ژن

 IVS-I-110 شامل گريد يعشا يها جهش .شد محسوب جهش

(>GA) سپس و يفراوان درصد 18 با frameshift codons 8/9 

(+G) (FSC) 2010 سال در .]24[ دنودب يفراوان درصد 5/14 با 
 به مبتلا ماريب 185 دررا  نيبتاگلوبول ژن همكارانش و يميرح

 PCR_ARMS يها كيتكن از استفاده با و ردكُ نژاد با يبتاتالاسم
 مطالعه نيا در .دادند قرار يبررس مورد sequencing و RFLP و

 :دبودن ريز صورت به ها جهش نيتر عيشا كه شد مشاهده جهش 20
IVSII-1 (G-->A) )97/32 درصد(، CD8/9+G )51/13 

 ,CD8-AA ،)درصد 38/8( IVSI-110 (C-->T) ،)درصد
-IVSI-1 (G و )درصد 59/4(CD15 (G-->A) ،)درصد 94/5(

->A) )86/7 به همكارانش و تفضلي 1394 سال در .]25[ )درصد 
 توسط مشخص پرايمر13 با بيمار 30 در شايع هاي جهش بررسي

 ،شد انجام قزوين در كه مطالعه اين در .پرداختند ARMS كتكني
 IVSII- 1 )50 ترتيب به بتاگلوبين ژن در ها جهش ترين شايع
 گزارش )درصد 9( Fr8-9 و )درصد 15( IVSI-110 ،)درصد
 بررسي به همكارانش و شريفي 1391 سال در ].26[ است شده

 از استفاده با مشخص پرايمرهاي با بيمار 92 در عيشا جهش

 انجام ايلام در كه مطالعه اين در .پرداختند RMS_PCR تكنيك
 ،)درصد IVSII-1 )26 ،فراواني ترتيب به ها جهش ترين شايع ،شد

codon36_37 )7 درصد(، Fr8.9 )7 درصد( و IVSI-5 )1 
 مختلف مقالات بررسي به توجه با ].27[ است شده گزاش )درصد
 مطالعات بيشتر كه شد يادآور توان مي كشور از خارج و داخل
 از استفاده .باشند مي ARMS_PCR تكنيك از استفاده بر مبتني

 هاي جهش تشخيص جهت بار ليناو براي SNaPshot تكنيك
 هايSNP تغيير دليل هب .شد گرفته كار هب مطالعه اين در بتاتالاسمي

 باعث و گردد مي اضافه و يا حذف جا، هجاب نوكلئوتيد يك ،مختلف
 مولكولي هاي تكنيك انتخاب در بنابراين .دشو مي بتاتالاسمي بروز
 دقت، حساسيت، ستيبا مي هاSNP اين تشخيص براي

  .گرفت نظر در را كمتر هزينه و مترك زمان ،اختصاصيت
  

   گيري نتيجه
 بتاتالاسمي مولكولي اساس و شايع هاي جهش شناسايي

 پيشگيـري جهت مفيدي راهنماي تواند مي كشور، مختلف اقوام در
 تولـد از قبل تشخيص و كنترل براي ريزي برنامه و تالاسمي از

 مربوطه آزمايشات انجام با توان مي نتيجه، در .باشد بيماري ايـن
 ژنتيكي هاي مشاوره كيفيت و ملي سلامت سطح يارتقا راستاي در

  .آورد عمل به تري مناسب اقدامات ،پيشگيري و كنترل به نسبت
  

  قدرداني و تشكر
 ژنتيك رشته ارشد دانشجوي نامه پايان قالب در تحقيق اين

 از .شد انجام مركزي تهران آزاد دانشگاه شناسي زيست گروه در
 نمودند، مساعدت پژوهش اين انجام در كه يمحترم همكاران

  .سپاسگزاريم
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