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  مقدمه

طور کلی، مبناي تحقیقات زیستی بر اساس دسترسی به  به

لی از این رو بررسی پ. اطلاعات ملکولی و جمعیتی است

توان نقطه شروعی مناسب  هاي موجود در ژنوم را می مورفیسم

هاي  براي تحقیق در سطح ملکولی بر مبناي ساختار سیستم

ها با یکدیگر به جهت  رتباط آنبیولوژیکی پیچیده و بررسی ا

  .برآورد سطح سلامت جامعه دانست

جهانی همزمان با پیشرفت روزافزون تکنولوژي، شیوع  سطح در

هاي در حال توسعه  خصوص در کشور ه ب1غیرواگیر هاي بیماري

 ها  شدت بروز این بیماري.]1[ است افزایش حال در سرعت به

هاي قلبی  عوامل خطرساز بیماري به حضور یا عدم حضور بسته

 خون، دخانیات، عدم تعادل فشار مصرف و عروقی مانند

حضور یا ایجاد  ها در خون محیطی و رات سطح لیپیدتغیی

 .باشد متفاوت می گلوکز، سطح هاي تنظیمیسازوکارنقایصی در 

 2نگر قند و چربی تهران  سال گذشته مطالعه آینده20در طی 

منظور بررسی شیوع بیماري هاي غیر واگیر در جمعیت تهران  به

اي،  ی، تغذیهبه جمع آوري منبع بزرگی از اطلاعات فردي، بالین

 هزار نفره پرداخته 15بیوشیمیایی و ژنتیکی در یک جمعیت 

صورت مقالات متعدد منتشر  است که نتایج حاصل از آن  به

واگیر در  هاي غیر ترین بیماري یکی از فراوان.  ]2 ،3[ شده است

 مبناي باشد که اساس آن بر  می3متابولیک این جمعیت سندرم

 قلبی هاي بیماري به مربوط خطر از فاکتورهاي تعدادي ترکیب

 متعددي تعاریف اساس بر که است دو دیابت نوع و عروقی

 با صورت مستقیم به اي که عوامل عمده .]2- 4[ اند معرفی شده

تري  افزایش چاقی، :از عبارتند هستند ارتباط در سندرم متابولیک

به  و مقاومت خون بالا فشار گلوکز، تحمل عدم خون، گلیسرید

 در یک فرد سندرم متابولیکلذا تشخیص . ]3 ،5[ انسولین

هاي قلبی  هاي خطر بیماري  فاکتوراي از تجمع تواند نشانه می

 میر در  وبه افزایش مرگعروقی و دیابت باشد که خود  منجر 

موضوع، تاکنون دلیل اهمیت این  هب  .]6[ شود جوامع انسانی می

منظور تعیین میزان شیوع سندرم متابولیک،  مطالعات زیادي به

هاي مروري بر  اعم از مطالعات فردي و خانوادگی و بررسی

 از  .]3 ،6، 7[ مطالعات گذشته در جهان انجام پذیرفته است

                                                             
1 non-communicable disorders (NCDs) 
2 The Tehran Lipid and Glucose Study (TLGS) 
3 Metabolic syndrome X (MetS) 

اند که بیماري  سوي دیگر مطالعات توارث پذیري نشان داده

 درصد قابل توارث است 30 تا 10 سندرم متابولیک با فرکانس

و که احتمال به ارث رسیدن فاکتورهاي خطر سندرم متابولیک 

 علاوه .]6 ،8- 10[به فرزندان از طرف مادر بیشتر از پدر است 

بر این هر یک از عوامل تاثیر گذار بر سندرم متابولیک با تعداد 

 در ارتباط 4اي با اثر پلیوتروپی هاي نقطه زیادي ژن و جهش

اي از عوامل  جا که سندرم متابلیک مجموعهاز آن .]9[ هستند

 بررسی تک تک ،باشد هاي قلبی و عروقی می خطرساز بیماري

عنوان سندرم راهکار  هها ب این عوامل در کنار بررسی کلی آن

هاي  با توجه به حجم زیاد داده .دهد مناسبی به محققان ارائه می

ارتباط شمندان جهت تعیین نسل جدید تعیین توالی، امروزه دان

 در صفات چند عاملی نیاز ژنوتیپی و فنوتیپی مخصوصاًتغییرات 

هاي ژنتیکی  دست آمده از پایگاه افزونی به مقایسه نتایج به روز

بدین منظور تعداد زیادي پایگاه اطلاعاتی جهت . داده دارند

هاي معتبر دنیا،  ها، زیر نظر مؤسسات و دانشگاه نگهداري داده

یابی به یک جمع بندي جامع و  منظور دست به  .اند تاسیس شده

نیز ترسیم راهی روشن براي تحقیقات پیش روي محققان 

رایه شده توسط هر یک از این ایرانی، دسته بندي مطالب ا

از . هاي اطلاعاتی امري ضروري و اجتناب ناپذیر است بانک

این رو مقاله مروري حاضر بر آن است تا با مرور مقالات منشر 

 HuGE 5هاي اطلاعاتی ژنتیکی از قبیل  ترین بانک مشده در مه

دست آمده در  هبه بررسی و اولویت بندي نتایج ب PheGenI 6و

جمعیت  و زمینه سندرم متابولیک در مطالعه قند و چربی تهران

  . ایرانی و سایر مراکز پژوهشی دنیا بپردازد

 

  ها روش 

ط معیارهاي استراتژیک جستجو و نحوه تعیین واجد شرای

هاي  منظور انتخاب ژن در نخستین مرحله به: بودن مطالعات

از بخش   HuGEکاندید، از پایگاه اطلاعاتی موتور جستجوگر 

phenopedia  عنوان یک بانک در زمینه ارتباط بین ژنتیک و  به

 سپس .]11[ هاي انسانی استفاده شد اپیدمیولوژي در بیماري

هاي کاندید استخراج شده از  دست آمده با ژن اطلاعات به

در  . ، ادغام شدند PubMedرتبط و سایت شده در مقالات م

هاي  مرحله بعد به جهت ارزیابی میزان اهمیت و ارتباط ژن

                                                             
4 pleiotropic effects 
5 HuGE Navigator 
6 Phenotype-Genotype Integrator (PheGenI) 
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 geneهاي خطر از دست آمده با سندرم متابولیک و فاکتور هب

prospector  )جستجوگر ر بخشی از موتو HuGE (  استفاده

م سندرهاي مرتبط با  لی مورفیسمدر آخرین مرحله نیز  پ. شد

یج نتا  با توجه به و،]PheGenI   ]12مطابق با اطلاعات متابولیک

 1در مطالعات  همبستگی گسترده ژنوم ]NHGRI  ]13کاتالوگ 

هایی از بانک اطلاعاتی  بخش (dbSNP و OMIMو همچنین

NCBI
با در نظر گرفتن . ري و دسته بندي شدندجمع آو)  2

هاي  لی مورفیسمها و پ اطلاعات جمع آوري شده مرتبط با ژن

چهار ژن و  دو خوشه  مرتبط با سندرم متابولیک در هر مرحله، 

ژنی با توجه به بیشترین  مطالعات متاآنالیز و همبستگی گسترده 

سطح و با در نظر گرفتن بالاترین  بندي گردید ژنوم طبقه

هاي مورد نظر لیست  لی مورفیسماطمینان گزارش شده براي پ

    .نهایی تهیه شد

معیار مورد پذیرش بودن مقالات در این بررسی شامل سندرم 

عنوان یافته، پژوهشی بودن مقاله، بررسی بر روي  متابولیک به

نمونه انسانی و در نهایت چاپ مقاله به زبان انگلیسی بوده 

 948 بررسی در این مقاله مروري از بین هاي مورد ژن .است

لی  و همچنین پPubMedو HuGEمقاله سایت شده در 

 HuGE و PheGenIبه کمک  SNPs( 3 (اي نقطه هاي مورفیسم

 metabolic " واژه مورد جستجوPheGenIدر . انتخاب شدند

syndrome x [text MesH]"دست آمده ارتباط  هبود که نتیجه ب

هاي مختلف را   SNPنوتیپ  متفاوت با  ف30این سندرم در 

نظور جستجوي مقالات منتشرشده  به ).1جدول (نشان داد 

از دو کلید   PubMed در  تهرانچربیمطالعه قند و مرتبط با 

 Tehran Lipid and Glucose" و"metabolic syndrome"واژه 

Study" مقاله 63 مقاله یافت شده 123 استفاده شد که از بین  

همچنین براي جمع آوري .  مورد بررسی قرار گرفتند وانتخاب

هاي  مطالعات مربوط به جمعیت ایران به کمک کلید واژه

"metabolic syndrome" و "Iran" 308 359 مطالعه از بین 

 شایان ذکر است که در .مطالعه به این مقاله مروري اضافه شدند

ها   آن مقاله که سه عدد از6میان مقالات مورد بررسی تنها 

 و سه عدد دیگر مربوط به سایر نقاط TLGS مربوط به مطالعه 

طالعات در برگیرنده اطلاعاتی مابقی م. ایران بودند به دست آمد

                                                             
1 NHGRI genome-wide association study (GWAS) catalog 
data 
2 National Center for Biotechnology Information  (NCBI)  
3 Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) 

که از مطالعه  بودند مرتیط با عوامل بالینی، محیطی و بیوشیمیایی

  .)1نمودار شماره  (خارج شدند

 سندرم اب مرتبط خطر هاي فاکتور بین از حاضر، مطالعه در

 چاقی، اصلی فاکتور چهار روي بر اصلی تمرکز متابولیک،

 21 راستا این در. است بوده خون چربی و خون فشار دیابت،

 آنالیز از بعد متابولیک سندرم با مرتبط فنوتیپ 30 بین از فنوتیپ

 بین از). 1 جدول (اند شده گنجانده مطالعه داخل در و انتخاب

فاکتورهاي یا و متابولیک سندرم با مرتبط هاي مورفیسم لیپ 

 ماند باقی مشابه نتایج حذف از بعد مورفیسم لیپ 173 آن خطر

 .است مشاهده قابل مقاله یک شماره پیوست در ها آن لیست که

  

  ها یافته

هاي مورد مطالعه در سندرم متابولیک در  ترین ژن مهم

  سطح جهانی

ر ژنتیکی د مطالعات: FTO(4(ژن توده چربی و چاقی 

 و همچنین مطالعات مطالعه قند و چربی تهرانسطح 

اند که سندرم متابولیک نقش مهمی در  نشان داده جهانی

 در این میان ]7، 8 ، 22-14[ متابولیسم چربی در بدن دارد

عنوان یکی از فاکتورهاي موثر در ابتلاء   همواره بهFTOژن 

هاي بحث  شود و جزء ژن متابولیک  مطرح میبه سندرم 

آنزیم . برانگیز در ارتباط با این سندرم شناخته شده است

اگزوکلوتارات وابسته به اسید نوکلئوتید دمتیلاز توسط -2

FTO نتایج . شود هاي متفاوتی بیان و ترجمه می در بافت

اغلب مطالعات ژنتیکی انسانی انجام شده در این زمینه 

هایی چون دیابت   ارتباط بین این ژن با بیمارينشان دهنده

 و سندرم متابولیک ]26-28[، چاقی ]23-25[نوع دو 

مطالعات جمعیتی و همچنین آنالیزهاي متا انجام . است

لی مورفیسم اند پ شده بر روي این ژن مشخص کرده

9939609rs 27/1-12/1؛95٪ (19/1 با نسبت شانس CI= ؛

38/1x7-10 P = ( بیشترین ارتباط را بینFTO سندرم و 

لی همچنین دو پ. ]29 ،30[ دهد  نشان میمتابولیک

, 8050136rs ]29 و 1421085rsهاي  مورفیسم دیگر به نام

 اند داري را با سندرم متابولیک نشان داده  ارتباط معنا]31

]33 ،32[ . 

                                                             
4 Fat Mass and Obesity Associated (FTO) 
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  هاي مرتبط با سندرم متابولیک تصفا -1جدول 

 سندرم متابولیک

 فشار خون بالا چربی ها چاقی دیابت

  *فشار خون   * HDLکلسترول  تولد هنگام وزن  *قند خون 

 تعیین فشار خون  *  LDLکلسترول   * توده بدن نمایه *دیابت 

 فشار خون  * HDLلیپوپروتئین  * وزن بدن  *دیابت نوع یک 

   * LDLلیپوپروتئین  وزن بدن و اندازه گیري  *ع دو دیابت نو
  * تري گلیسیرید   *چاقی  *دیابت بارداري 

  *لیپیدها  * دور کمر  رتینوپاتی دیابتی 
   *نسبت دور کمر به دور باسن  آزمون تحمل گلوکز

    گلوکز ترنسپورتر نوع دو
     *گلوکز 

    گلوکزیلکرامیداز
    انسولین 

       *اومت به انسولین مق
  ي مشترك با سندرم متابولیک هستندها داراي پلی مورفیسم*
 

  

 
  

  

    

  

 
 

 

  

  

  

  

  

  

  

  

   ژن هاي انتخاب شده به همراه رفرانس-2جدول 

 رفرانس سطح معنی داري کرومزوم ژن

GCKR 2   

rs780094  00/6E-20 32 

rs780093  00/2E-12 29 

ADIPOQ 3   

rs 2241766  30/3E-02 51/41 

APOA1/C3/A4/A5 11   

rs 2266788  00/2E-16 29 

rs 653748  00/1E-10 32 

BUD13/ZNF259 11   

rs 10790162  00/7E-16 29 

rs 11825181  00/3E-09 29 

rs 11820589  00/6E-09 29 

rs 964184  00/3E-31 32 

rs 2075290  00/1E-16 29 

rs 2266788  00/2E-16 29 

rs 11823543  00/3E-09 29 

rs 12286037  00/1E-08 29 

FTO 16   

rs 9939609  38/1E-07 25 

rs 1421085  00/6E-03 25 

rs 8050136  00/8E-03 25 

CETP 16   

rs 247617  00/9E-60 32 

rs 173539  00/1E-16 29 

rs 3764261  00/3E-13 29 

rs 9939224   00/7E-12 29 
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 مراحل انتخاب مقاله  -1نمودار 

  
 

این ژن : CETP( 1(پروتئین انتقال دهنده کلسترول استریفیه 

اي در میزان گسترده قرار داشته که به16بر روي کرومزوم 

ترین  از جمله مهم. ]10[ شود هاي محیطی و کبد بیان می بافت

به  HDL-Cوظایف این ژن انتقال استرهاي کلسترول 

است که در نتیجه این عمل مقدار  TGهاي غنی از  لیپوپروتئین

این . یابد در پلاسماي خون کاهش می HDL-Cکلسترول 

. ]34[  نشان از ارتباط این ژن با سندرم متابولیک داردسازوکار 

تگی گسترده بسهم دست آمده از مطالعات هب از سوي دیگر نتایج

ژنوم نیز بر اهمیت این ژن بر فرآیندهاي متابولیسم تاکید 

 اثرات CETPها تغییرات ژنتیکی  اند که بر اساس آن داشته

                                                             
1 The cholesterol ester transfer protein (CETP) 

 35[ اند تقیمی بر بروز سندرم متابولیک را از خود نشان دادهمس

از میان مطالعات متعدد انجام شده بر روي تغییرات ژنی . ]10،

CETPنام لی مورفیسمی با ، بیشترین مطالعات مربوط به پ 

708272rsصورت عمومی با نام  باشد که به  می)TaqIB 

G→A (36 ،37[ خوانده می شود[ .هاي معروف  لی مورفیسمپ

 173539rs 9 -10X 1/9(اند  دیگري نیز براي این ژن معرفی شده

P=( ؛)3764261rs 13 -10X 3/3 P= ( و)9939224rs 12 -10X 

9/6 P= ( که ]34[که با اجزاء سندرم متابولیک در ارتباط هستند 

و کاهش سطح تري گلیسرید  HDL-Cموجب افزایش سطح 

لی مورفیسم ها، پ لی مورفیسمعلاوه بر این پ. ]10[ شوند می

rs247617  10- 60( بسیار قوي ینیز ارتباطX 31/9  P= ( با
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HDL  به عنوان یکی از عوامل اصلی سندرم متابولیک نشان داده

 . ]38[ است

ها روي باند   این گروه از ژن:APOA1/C3/A4/A5خوشه ژنی 

عوامل چربی مرتبط .  قرار دارند11 بازوي کوچک کرومزوم 23

  HDL-Cبا سندرم متابولیک اعم از تري گلیسرید، کلسترول و 

همچنین . ]40- 37[ با این ناحیه کرومزومی در ارتباط هستند

بر روي چهار گروه مختلف  نتایج یک مطالعه گسترده ژنومی

. ]38[ نشان دهنده ارتباط این خوشه ژنی با سندرم متابولیک بود

ها  قابل ذکر است که از میان تمامی این آپولیپوپرتئین

 نشان داده است HDL-Cبیشترین ارتباط را با  APOA5ژن

]37[ . 

 محصول نهایی این ژن :APOA1(1 (A1 آپولیپوپروتئین) الف

هاي سلولی همچون  به انتقال دهنده HDLاتصال وظیفه 

ABCA1 2
در طی این فرآیند پروتئین . ]37[ عهده دارد  بر را 

ABCA1   بهHDL 41[ دهد متصل شده و عمل انتقال رخ می[ .

در  HDLفرم دهی و بیان   ABCA1هاي  یکی دیگر از نقش

طور کلی نارسایی در  به. ]42[ باشد هاي بتا پانکراس می سلول

 و سه ]41[ها با هایپر لیپیدمی ارتباط مستقیم دارد   آپولیپوپروتئین

670ی مورفیسم لپrs 5069 وrs 5070 وrs   در این ژن باHDL 

 .]43[ دهند داري را نشان می ارتباط معنا

 این آپولیپوپروتئین از کبد و :ApoC3(3(C3 آپولیپوپروتئین) ب

اثري  ApoC3رسد عملکرد  نظر می به. ]44[ شود ده ترشح میرو

 علاوه بر این تري. دارد LPLمهار کننده بر روي عملکرد 

شامل  HDL و ذرات ها لیپوپروتئین غنی ازهاي گلیسرید

لی مورفیسم معروف دو پ.  ]37[ باشند می C3 پوپروتئینآپولی

 C->T( rs2854117و ) - 2854116rs )T->C455این ژن 

ترتیب با غلظت بالاي تري گلیسرید و مقاومت به  به) - 482

 باشند میین اختلالات چربی خون در ارتباط نانسولین و همچ

]44[. 

A5آپولیپوپروتئین) ج
 اینترون 3 اگزون و 4این ژن شامل : 4

 Chylomicrons و VLDL ، HDLطور عمده با   باشد که به می

بر مبناي تحقیقات انجام شده اثر . باشند میردیابی قابل 

                                                             
1 Apolipoprotein A1 
2 ATP-binding cassette, sub-family A (ABC1), member 1 

(ABCA1) 
3 apolipoprotein C-III (ApoC3) 
4 apolipoprotein A-V (APOA5) 

APOA5  بر تنظیم سطح تري گلیسرید و مهار تولیدHDLدر  

. ]10 ،45[ انسان و دیگر موجودات زنده به اثبات رسیده است

 rs 2266877هاي این ژن  لی مورفیسمترین پیکی از معروف 

هاي گوناگونی از قبیل  است که ارتباط پلیوتروپی با فنوتیپ

HDLC-TG ،سندرم متابولیک ، TG-BP و WC-TG نشان داده 

لی مورفیسم دیگري که در پ10X 000/2 P=(]34[ .- 16(است 

 C1131Tمطالعات متا آنالیز مورد مطالعه قرار گرفته است با نام 

)662799rs (45- 47[ شود شناخته می[  .لی علاوه بر پ

هاي  لی مورفیسماط میان پهاي ذکر شده ارتب مورفیسم

662799rs   3135506وrs) C56G ( نیز با سندرم متابولیک به

  G و Cبر مبناي این مطالعات دو آلل . اثبات رسیده است

لی مورفیسم هاي موتانت این دو پ عنوان آلل ترتیب مربوط به به

اگرچه باید همواره به یاد داشت که . ]10[ شوند شناخته می

لی مورفیسمی این ژن با این سندرم در ارتباطات ژنی و پ

 صورت متفاوتی گزارش شده است هاي متفاوت به جمعیت

]46[. 

ZNF259و  BUD13خوشه ژنی مربوط به 
 این دو ژن در :5

در این .  قرار دارند11بر روي کرومزوم  APOمیان خوشه ژنی 

10790162رفیسم ولی ممیان دو پ rs) 16 -10X 000/7 P=( 

) =rs) 9 -10X 000/2 P 2075290 و BUD13مربوط به ژن

بعضی از عوامل موثر طور روشنی با  به  ZNF259مربوط به ژن

 HDL-Cبر سندرم متابولیک از قبیل تري گلیسرید، فشار خون، 

اي از  طور کلی لیست گسترده به. ]34[ و گلوکز در ارتباط هستند

طور عمده ارتباط  ود دارد که بهي این دو ژن وج ها لی مورفیسمپ

هاي سندرم متابولیک  تنگاتنگی را با تري گلیسرید و سایر فاکتور

 11825181rs) 9 -10Xتوان به  دهند، که از این میان می نشان می

000/3 P= ( در ژنBUD13  11820589وrs،11823543rs) 9 -

10X 000/3 P= (12286037 وrs) 8 -10X 000/1 P= ( در ژن

ZNF259 33 ،34[ اره کرداش[. 

  درها عمدتاً  این ژن:GCKR(6(ژن تنظیم کننده گلوکوکیناز 

محصول . شوند هاي بتا پانکراس بیان می هاي کبد و سلول سلول

این ژن پروتئین تنظیم کننده گلوکوکیناز است که مسئولیت 

طور کلی مطالعات  به. ]48[ تنظیم گلیکولیز را بر عهده دارد

گسترده بر روي این ژن نشان دهنده ارتباط مسقیم آن با سندرم 

                                                             
5 Zinc finger protein 259 (ZNF259) and BUD13 homolog 

[S. cerevisiae] (BUD13)  cluster 
6 glucokinase (hexokinase 4) regulator (GCKR) 
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متابولیک و فاکتورهاي خطري چون سطح انسولین، قند خون 

لی ط بین یکی از پارتبا. ناشتا ومقاومت به انسولین است

 و سندرم متابولیک 780094rsهاي معروف این ژن  مورفیسم

)20 -10X 00/6 P= ( باTG   وTG/HDL/WCعنوان یک   به

لی مورفیسم با قند رابطه مثبت گزارش شده است اگرچه این پ

لی مورفیسم همچنین پ. ]38[ خون داراي رابطه منفی است

780093rs 10- 12(داري  با سطح معنیX00/2 P= ( با فشار خون

. ]34 ،38[ بالا، تریگلیسرید و دور کمر ارتباط نشان داده است

ساعته  2 خون  با تري گلیسرید سرم و قندGCKRهمچنین، 

)OGTT (48[ در ارتباط است[. 

دست آمده در مسیر  نتایج به در میان: ADIPOQ(1(آدیپونکتین 

ها به جهت بررسی سندرم متابولیک، ژن  ترین ژن یافتن مناسب

به  HuGE رین امتیاز را در موتور جستجوگرآدیپونکتین بیشت

باشد  آدیپونکتین نوعی سایتوکاین می. خود تخصیص داده است

و از بافت چربی نشات گرفته است و جایگاه آن بر روي بازوي 

توان  عنوان عملکرد این ژن می به. ]49[  است3بلند کروموزوم 

به اثرات ضد التهاب، ضد دیابت و ضد آتروژنز آن اشاره کرد و 

سطح پایین آن با سندرم متابولیک، دیابت نوع دو، مقاومت به 

طور کلی از  به. انسولین و بیماري چاقی ارتباط نشان داده است

عی میانجی براي سندرم عنوان نو هاي این ژن به لی مورفیسمپ

 که در سه تحقیق مجزا مطالعه ]50[شود  متابولیک یاد می

. ]51- 53[ نیز این ارتباط به ثبت رسیده است کسترده ژنومی

1501299لی مورفیسم بیشترین تحقیقات بر روي پ rs  بوده

است که نتایج متناقضی را در ارتباط با سندرم متابولیک و 

مقاومت به انسولین درجوامع مختلف از خود نشان داده 

مطالعات متا بر روي جمعیت چینی با تحقیق . ]10 ،54[است

 در این 2241766rsدارند   مطالعه در گذشته بیان می13بر روي 

 اما ]55 ،56[ در ارتباط است جمعیت با سندرم متابولیک کاملاً

در تعداد زیادي از مقالات معتبر، سطح معنی داري معتبري براي 

هاي  لی مورفیسمپADIPOQ یافت نشد .  

 
ایرانسطح هاي مطالعه شده در  لی مورفیسمپ  

 برخی از مجادلات مربوط به اثر ژن ):ADIPOQ(آدیپونکتین 

ADIPOQ لیک در جوامع مختلف وجود دارددر سندرم متابو .

برخی از مطالعات انجام شده در جمعیت ایران نیز به بررسی 

                                                             
1 Adiponectin, C1Q and collagen domain containing 

(ADIPOQ) 

اند هاي مختلفی پرداخته لی مورفیسمپ.Esteghamati   و همکاران

لی مورفیسم آدیپونکتین در بیماران مبتلا به وي اثر دو پ

هاي عروق کرونري و دیابت نوع دو را مورد بررسی  آسیب

 <Gو+  T>G45اند از لی مورفیسم عبارتاین دو پ. قراردادند

T276+ .ها دریافتند حضور آلل  آنT  درG>T276 + با کاهش

در بیماران مبتلا به دیابت نوع دو همراه  CADخطر ابتلا به 

 T45 -T270 ها دریافتند دو هاپلوتیپهمچنین، آن. است

 .]57[ همراه است CADبا کاهش خطر ابتلا به  G45 -T270و

ها و دیابت نوع  لی مورفیسممطالعه دیگري نیز در ارتباط با این پ

دست آمده حاکی از آن بود  دو در افراد چاق انجام و نتایج به

ها  ی مورفیسمل بیش از دیگر پT>G45+ در Tکه، حضور الل 

. ]49[ برد امکان ابتلا به دیابت نوع دوم را در این افراد بالا می

یک مطالعه در شهرستان رفسنجان در جنوب شرق ایران، علاوه 

مورفیسم لی بر تغییرات ذکر شده، پG>A11391 - را نیز مورد 

بررسی قرارداد و نشان داد که آدیپونکتین با برخی از اجزاي 

لی اند این پ ها بیان داشته آن. سندرم متابولیک درارتباط است

 نمایهمورفیسم در هر دو گروه زنان و مردان با سایز دور کمر و 

  .]58[ توده بدنی در ارتباط است

یکی از  HDL-Cاز آنجایی که غلظت کم : ABCA1ژن 

ترین اختلالات چربی خون در جمعیت ایرانی است،  شایع

برخی از مطالعات به جهت یافتن تغییرات ژنی موثر بر این 

 ABCA1ژن . اند رار دادهقرسی را مورد بر ABCA1بیماري ژن 

 پلاسما در HDLعنوان یکی از عوامل کاهش دهنده سطح  به

در طی یک مطالعه در تهران، ارتباط . ]59[ شود گرفته می نظر

مورد بررسی قرار گرفته شد  2230806rsبا  سطح چربی خون

مورفیسم که با تغییر  لیاین پ هاي انجام شده وطبق بررسی

 همراه 9 بر روي کروموزوم 1051 نوکلئوتیدي در موقعیت

داري را با  هیچ گونه ارتباط معنی A1است به جز با غلظت آپو 

به استناد این تحقیق، . دهد میزان چربی خون از خود نشان نمی

عنوان شاخص مناسبی براي بررسی  ورفیسم را بهلی ماین پ

HDL-C 59[ در جامعه ما پیشنهاد کردند[.  

  

مطالعه قند و هاي مطالعه شده در جمعیت  لی مورفیسمپ

    چربی تهران

طور کلی این خوشه در   به:APOA1/C3/A4/A5خوشه ژنی 

 مورد بررسی قرار گرفته مطالعه قند و چربی تهران جمعیت 
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هاي مربوط به آن با رویکردي  لی مورفیسماست و پنج عدد از پ

به سطح چربی خون مورد آنالیز قرار گرفته که در آن سطح 

داري در بین دو گروه مرد و زن مشاهده نشد و البته  معنی

 در همین مطالعه نشان دادند هاپلوتایبی از تحقیقات

APOA1/C3/A5 تواند با سطح چربی خون در ارتباط باشند می 

]15[.  

 بر اساس مطالعات ):CETP(پروتئین استر ترانسفر کلسترول 

مطالعه شد بر روي بیماران مبتلا به سندرم متابولیک و در  انجام

 TaqIBلی مورفیسم اند که پ اظهار داشته، قند و چربی تهران

)708272rs ( واقع در اینترون شماره یک با غلظت بالايHDL-

C  و کاهش فعالیتCETP 19[ در ارتباط است[. 

  

  گیري نتیجهبحث و 

با پیشرفت علم ژنتیک و اضافه شدن روز افزون اطلاعات 

هاي داده قدرت تصمیم گیري در خصوص  ژنتیکی به بانک

در . یابد انتخاب بهترین گزینه جهت بررسی ژنتیکی کاهش می

ع آوري سیستماتیک هاي اطلاعاتی در صدد جم این راستا بانک

هاي اطلاعاتی  کار این بانک. باشند اطلاعات و نگهداري آن می

به حدي سخت و جدي است که افرادي موظف هستند که در 

هر لحظه ورود اطلاعات جدید به بانک داده را ثبت نمایند و به 

در مطالعه حاضر تلاش بر آن بوده . اطلاعات قبلی بیافزایند

ترین  هاي اطلاعاتی لیستی از مطرح کاست که با کمک این بان

 این مطالعه همچنین. گرددهاي مرتبط سندرم متابولیک  تهیه  ژن

هاي ژنتیکی مربوط به این سندرم در  ترین یافته مهمبه معرفی 

 پرداخته  نیز تهرانلیپیدمطالعه قند و مطالعات داخلی ایران و 

و چاقی نتایج مطالعه حاضر نشان داد که ژن توده چربی . است

)FTO( پروتئین انتقال دهنده کلسترول استریفیه ،)CETP( ،

، خوشه ژنی مربوط به APOA1/C3/A4/A5خوشه ژنی 

BUD13 و ZNF259 ژن تنظیم کننده گلوکوکیناز ، )GCKR (و 

 بر طبق این استراتژي تحقیق در صدر  )ADIPOQ(آدیپونکتین 

 بر مطالعه فاًاین ادعا صر. )2 جدول(کاندید قرار گرفتند هاي  ژن

ها قرار نگرفته بلکه مطالعه این نواحی ژنی را در صدر  این ژن

لی چهار ژن و تعدادي از پ. دهد تحقیقات در این زمینه قرار می

تعداد  اند داري را با این سندرم نشان داده ها ارتباط معنی مورفیسم

ها در مسیرهاي سوخت و ساز چربی نقش  زیادي از این ژن

شناسایی ژن هاي مسئول سندرم . ]38[  عهده دارندکلیدي را به

تواند به بهبود سطح  عنوان یک بیماري چند ژنی می متابولیک به

طور کلی طی این مسیر  به. درمان و پیشگیري کمک نماید

ها هزار نفر از افراد  مند انجام مطالعات تکمیلی ژنتیکی از دهنیاز

مبتلا به سندرم متابولیک در سطح کشور است شناسایی و 

تواند گامی به  اولویت بندي بررسی این تغییرات ژنتیکی می

  . سمت جلو باشد
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ABSTRACT  
 
Background: The prevalence of non-communicable disorders such as metabolic syndrome (MetS) is 
high in developing countries. Metabolic syndrome is a disorder of energy utilization and storage, 
diagnosed by a co-occurrence of three out of five of the following medical conditions: abdominal 
(central) obesity, elevated blood pressure, elevated fasting plasma glucose, high serum triglycerides, 
and low high-density cholesterol (HDL) levels. The present review aims to discover the genetic 
variant reported in association with MetS.  
Methods: The database for genotypes and phenotypes (dbGaP) and the database for genetic 
associations and human genome (HuGE navigator) were utilized in order to search for genes and their 
corresponding polymorphisms related to MetS. Additionally, an electronic literature search for other 
Iranian studies and the genetic aspect of TLGS was completed using PubMed.  
Results: For phenotype selection in PheGenI, 30 traits were chosen and after the analysis, 21 of them 
were in common results with MetS. After finding the common variation between traits and MetS, 
omitting the repeated SNPs, 173 variations were remained. Finally, results distinguished six of the 
most important genetic regions found to have strong association with MetS.   
Conclusion: Identifying major genes that are responsible for the metabolic syndrome may improve 
the medical care for treating individuals with metabolic syndrome, and eventually may lead to 
personalized medicine in which treatment is tailored genetically to the patient’s needs. The present 
candidate regions is a respectable start to replicate genetic studies in large affected Iranian individual 
which we hope leads us to improve our medical care in this field. 
 
Keywords: Tehran Lipid and Glucose Study, metabolic syndrome, genetic, single nucleotide 
polymorphism, Iran 
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