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 المستخلص

  طانةتسااااتعمر الوالتي  الجرام،   بكتيريا سااااال ةهيليكوباكتر بيلوري )جرثومة المعدة( هي 

جرثومة  ٪ من السااكاف  ي العال ت ت  تياا ي   50معدة ال شااريةت ترثر ال كتيريا ىل   للالمخاطية 

من  من ق ل م ظمة الياةة العالمية والوكالة الدولية ل ةو  السارطاف كمسارط ة لدل ال شارالمعدة 

ت vacA)و cagAهي )الممرضااااة عوامال الت ال كتيرياا لااا ىاامرف رييساااايااف من الادرجاة الول 

مرضااا  وربطاا  البين مجموىة من   جرثومة المعدةهذه الدراساااة  ل  تردير مدل انتشاااار  تهد 

الساااااياد  ي مادي اة جادة من لر  تةليال   ممرضعاامال الالمعر اة  أيضااااا، ب مط الةيااة والتذاذياةت 

مريضاا  )ساعو ي ورير ساعو ي( يعانوف من أىراض مشااباة    60تسالسالت لاملت هذه الدراساة ال

ت ت  الةيااو  ىل  ىي اا الخةىة من المرضاا   ي قساا  الت ظير  ي بجرثومة المعدةللإصااابة 

مةاد ة  ي ت   جراء  ةص لجي ااا ت المملكاة العربياة السااااعو ية جدة، مسااااتشاااا   الملا   ااد  ي  

التعرف ىل  جرثومة ت   تالوتوماتيكي DNAتةليل تتابع  ( باسااتخدامcagAو vacA) ال كتيريا

 ي كال  الموجو  vacA للجين DNA تتاابعمراارناة  تتما  ث  16S rRNAبااسااااتخادام المعادة 

 ي م طرة  راسات ا مع تل  الموجو ة  ي ب   الجي اا من م اط  الدراساة لاا جرثومة المعدة سار

٪ 86.7و  ٪13.3   ي ت  الكشاا  ى اا  جرثومة المعدة قدألااارا ال تايإ  ل  أف ىدول  ت المختل ة

 ي  vacAت  العثور ىل  الجين   لرهتمام، ت ومن المثير  ي مرضاا   راساات ا  كانت ىي اا ساال ية

ىدول جرثومة كاف انتشااااار  تمريض  ي أي cagA ي حين ل  يت  الكشاااا  ىن الجين ٪   8.3

٪ من المرضاا  السااعو يين   11.7) السااعو يينمن رير  ىل ن أ ي المرضاا  السااعو يي المعدة

٪   11.7كاف معد  انتشااار اانا  أىل  من الذكور ) أيضااا ت٪ من رير السااعو يين( 1.7 مرابل

جميع   ٪ت 6.7ساااا اة ب ساااا اة   49-40وكااف أىل  معاد  للعادول بين  ٪ ذكور(،  1.7 ناا  مراابال 

كانوا يت اولوف الوج اا الساااريعة مرتين  ل  ثرثة جرثومة المعدة  المرضااا  المياااابين بعدول 

)المرضااا    جرثومة المعدة ي حين أف المرضااا  رير المياااابين بعدول  السااا و ،  ي  مراا 

الوج اا السااريعة مرة  ي الساا و ت أ ارا هذه الدراسااة ىدم وجو   يت اولوفالساال يوف( كانوا 

 تلجرثومة المعدةيجابية اا لالة  حيااايية  ي العمر والج سااية والج ن بين الةالاا  روق ذاا 

جرثومة  ي المرضاا  الميااابين بعدول  vacAجين ال انتشااار كشاا ت هذه الدراسااة الختام،  ي 

  ي أي ىةلةت cagAجين البي ما ل  يت  اكتشاف  السعو ية، المملكة العربية  جدة،  ي  المعدة
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Abstract 

Helicobacter pylori (H. pylori) are Gram-negative bacteria, which colonizes the 

mucous lining the human stomach. The bacteria affect 50% of the population in the 

world. H. pylori were classified by the World Health Organization and the International 

Agency for Research on Cancer as a class I carcinogen in humans. The bacteria have 

two major virulence factors; the cytotoxin-associated gene A (cagA) and vacuolating 

cytotoxin A gene (vacA). This study aimed to estimate the prevalence of H. pylori 

among a group of patients and to correlate this with the lifestyle and nutrition. And also, 

to know of the prevalent virulence factor (vacA and cagA genes) in Jeddah city by 

sequence analysis. This study included 60 patients (Saudi and non-Saudi) with 

symptoms similar to H. pylori infection. Biopsy specimens were obtained from patients 

in the department of endoscopy at King Fahad Hospital in Jeddah, Saudi Arabia. H. 

pylori were identified by using the 16s rRNA sequence. Then, the screening for specific 

genes in H. pylori (vacA and cagA) was done by using automated DNA sequencing 

analysis, and the DNA sequences were  compared by BLAST and sequence alignment 

of the vacA nucleotides that is found in all H. pylori strains in our study group with 

those already reported in the GeneBank from various studies. Results indicated that H. 

pylori infection was detected in 13.3% while 86.7% were negative samples in our study 

patients. Interestingly, the vacA gene was found in 8.3% while the cagA gene was not 

detected in any patient. The prevalence of H. pylori in Saudi patients was more 

significant than non-Saudis (11.7% Saudi patients for 1.7% non-Saudi). Also, the 

female prevalence rate was higher than males (11.7% female versus 1.7% males), and 

the highest infection was between age 40-49 by 6.7%. All patients with H. pylori 

infection were ate fast food twice to thrice times a week, while the non-infected patients 

with H. pylori (negative patients) were ate fast food once a week. This study showed 

no statistically significant differences in age, nationality, and gender between H pylori-

positive cases. In conclusion, this study revealed that the vacA gene was spread in the 

patients infected with H. pylori in Jeddah, Saudi Arabia while the cagA gene was not 

detected in any isolate. 

 

 


