
 

85 
 

J Genet Resour2020;6(1): 49-53 Homepage: http://sc.journals.umz.ac.ir/ 

 RESEARCH ARTICLE DOI: 10.22080/jgr.2020. 17847.1170 

 

  ارزیابی تنوع زیستی وابسته به کشت و تولید آنزیم در پروکاریوت هاي نمک دوست

  حوضچه نمکی در ساحل دریاي عمان 

  

  2، احمد آسوده1*علی مخدومی، 1امان االله هاشم زهی

  دانشکده علوم، دانشگاه فردوسی مشهد، مشهد، ایران گروه زیست شناسی،1

  گروه شیمی، دانشکده علوم، دانشگاه فردوسی مشهد، مشهد، ایران2

  چکیده

شدند. تعیین توالی ژن  ساکنین پروکاریوتی حوضچه نمکی تیس در جنوب شرقی ایران در سواحل دریاي عمان با روش وابسته به کشت شناسایی

16S rRNA  در این سویه ها مشخص نمود جمعیت باکتریایی به گروه هايActinobacteria ،Bacteroidetes ،Balneolaeota ،

Firmicutes  وProteobacteria   تعلق دارد. این میکروارگانیزم ها اعضاي جنس هايBacillus )35% ،(Aliifodinibius )15% ،(

Longibacter )15% ،(Halomonas )10% ،(Arthrobacter )5% ،(Luteimonas )5%،(Ornithinibacillus )5% ،(Rhodovibrio 

)5%،(Staphylococcus )5% و (Tamilnaduibacter )5% بودند. تمامی آرکی هاي بدست آمده متعلق به راسته (Halobacteriales   و

 Haloferax )35% ،(Haloarcula )27% ،(Halogeometricum )11%،(Halococcusدر جنس هاي زیر قرار داشتند: 

)5%،(Halomicroarcula )5%،( Halorubrum )5% ،(Halostagnicola )5% و (Natronoarchaeum )5% ارزیابی نیمه کمی تولید .(

) بیشترین فراوانی %41) و آمیلاز (%47ه از (شش آنزیم هیدرولازي آمیلاز، سلولاز، لیپاز، پکتیناز، پروتئاز و اوره از در این سویه مشخص نمود اور

) مشاهده شد. کمترین فراوانی مربوط به تولید آنزیم هاي پکتیناز %30) و پروتئاز (%25را داشتند. نرخ متوسط تولید در ارتباط با آنزیم هاي لیپاز (

اکتري و آرکی به شرح زیر بوده است: ) بوده است. فدرتمند ترین سویه ها مولد آنزیم ها در دو گروه ب%4) و سلولاز (12%(

Longibacter/Natronoarchaeum  ،(آمیلاز)Bacillus/  ،(سلولاز) فاقد آرکیTamilnaduibacter/ Haloferax  ،(لیپاز)

Bacillus/ Haloferax  ،(پکتیناز)Bacillus/ Haloferax  ،(پروتئاز)Staphylococcus/ Halococcus  (اوره از). پژوهش حاضر به

 ان اولین گزارش در ارتباط با تنوع جمعیتی پروکاریوت هاي حوضچه هاي نمکی در ایران نشان داد این زیست گاه ها با تنوع پروکاریوتی بالاعنو

  می توانند در تولید آنزیم هاي مفید در صنعت کارایی داشته باشند. 

  دوست ها تنوع زیستی، آنزیم هاي هیدرولازي، حوضچه هاي نمکی، نمک :يدیواژگان کل
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  اي بذرهاي نعناع با استفاده از الگوي پروتئین ذخیرهروابط ژنتیکی برخی گونه

  

  2، رضا زند*1سهیلا افکار

  گروه اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزي، دانشگاه پیام نور، تهران، ایران 1

  دانشگاه پیام نور، تهران، ایران 2

  چکیده

شوند. اسانس نعناع در داروسازي, عطرسازي و لوازم شان کشت میهاي معطر هستند که براي اسانسنعناعیان گیاهان علفی چندساله با برگ

 ه ژنوتیپبین نُ  SDS-PAGEاي بذر با استفاده از روش رود. هدف از این مطالعه تجزیه روابط  بر اساس الگوي پروتئین ذخیرهآرایشی بکار می

باند پروتئینی با وزن  31اند. الکتروفوگرام آوري شدهاست که از مناطق مختلف ایران جمع M. piperitaو  M. spicataمختلف 

) در 9) را نشان دادند در حالیکه کمترین تعداد باند (26بیشترین تعداد باند (  G9 و G1, G5هاي را نشان داد. ژنوتیپ KDa 12-103مولکولی

 UPGMAاي بذر با استفاده از ماتریس فاصله اقلیدسی و روش وجود داشت. تجزیه کلاستر بر اساس الگوي پروتئین ذخیره G7ژنوتیپ 

) در گروه یک قرار گرفتند و گروه دو G9و   G1, G4, G5, G8بندي کرد. پنج ژنوتیپ  (کلاستر گروه 3ی را در هاي مورد ارزیابژنوتیپ

هاي دو گونه ) در گروه سه قرار گرفتند. تجزیه کلاستر نشان داد برخی ژنوتیپG7 و G2, G6 ها (بود و بقیه ژنوتیپ G3شامل ژنوتیپ 

یک هیبرید  M. piperitaارتباط نزدیکی با هم دارند و در یک گروه قرار گرفتند. با توجه به اینکه  M. piperitaو  M. spicataمتفاوت 

باشد این نتایج مورد انتظار است. آنالیز تغییرپذیري پروتئین بطور واضح نشان داد که تنوع در میان می M. aquaticaو  M. spicataطبیعی بین 

- هاي نعناع مفید میشود که این مطالعه براي برنامه اصلاح و نگهداري آینده ژنوتیپگیري میدارد. نتیجه هاي مورد مطالعه وجودو بین ژنوتیپ

  باشد.

  

  تنوع ژنتیکی؛ نعناع؛ تغییرپذیري پروتئین؛ گیاه دارویی؛ مارکر بیوشیمیایی :يدیواژگان کل
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ترکیب شیمیایی، ضد  : Frangula alnusمقایسه اثرات هیدروالکلی، اتانولی و متانولی عصاره 

  و سینرژیسم میکروبی
 

 ،1، فرشته فلاح دیگ سرا1، ساحره دارافکن4،3، سیده کبري عظیمی*1زاده، علی صالح2، حکیمه بقایی دائمی1آرمین نجابت دوست

  5، رامین صیقلانی5ابراهیممسلم پور 
  واحد رشت، رشت، ایراندانشگاه آزاد اسلامی، گروه زیست شناسی،  1

  آزمایشگاه کلیدي ایالتی توسعه محصولات تشخیصی دامپزشکی، دانشگاه کشاورزي هوژونگ، ووهان، هوبی، چین 2

  گروه شیمی، دانشکده علوم، دانشگاه گیلان، رشت، ایران 3

  دریاي خزر، دانشگاه گیلان، رشت، ایرانحوضه مرکز تحقیقات  4

  پژوهشکده زیست فناوري ایران، سازمان تحقیقات آموزش و توسعه کشاورزي، رشت، ایران 5
  

 چکیده

زایی ضد این مطالعه به منظور ارزیابی  اثر حلال هاي استخراج مختلف از جمله هیدروالکلی، اتانولی و متانولی بر ترکیب شیمیایی و فعالیت هم اف

 ي پوست درختعلیه استافیلوکوکوس اورئوس و اشرشیا کلی انجام شد. ترکیب شیمیایی عصاره Frangula alnus  باکتریایی  عصاره

 Frangula alnus  با استفاده از طیف سنجی مادون قرمز تبدیل فوریه، طیف سنجی اشعه ماوراء بنفش و طیف سنجی جرمی کروماتوگرافی

ها با سیپروفلوکساسین و اریترومایسین با استفاده از حداقل غلظت گازي مورد بررسی قرار گرفت. اثر هم افزایی و ضد میکروبی عصاره

حاوي آلکان، آلکن، فنل، الکل،  Frangula alnus  عصاره .بررسی شد checkerboardراسیون بازدارندگی، دیسک ترکیبی و روش تیت

در عصاره هاي اتانولی، متانولی و  plasticizerاستر، ترپن، اسید چرب، تترازول، هالو آلکان، آنتراکینون و همچنین ترکیبات آروماتیک و 

گرم در لیتر  6/126±02/0 و 27/95±01/0، 92/110± 01/0هیدروالکلی و متانولی به ترتیبهیدروالکلی بود. ترکیبات فنلی تام عصاره اتانولی، 

ها را مهار هاي اتانولی و هیدروالکلی در هر دو شکل ترکیبی و هم افزایی به طور قابل توجهی رشد باکترياندازه گیري شد.  عصاره اسید گالیک

ها به طور موثري دیواره سلولهاي باکتري را تصور می شود که ترکیبات موجود در عصاره کردند. با توجه به اثرات ضد باکتریایی عصاره ها،

شوند. از اینرو این آنتی بیوتیک ها به همراه عصاره ها قادرند مکان هاي تخریب می کنند و نهایتا منجر به آزاد شدن محتویات داخل سلولی می

در حالت هم افزایی با  جه به نتایج، عصاره هاي اتانولی، هیدروالکلی و متانولی هدف را بطور موثرتري مورد حمله قرار دهند. با تو

  هاي باکتریایی باشند.سیپروفلوکساسین و اریترومایسین می توانند کاندید مناسبی براي استفاده در مقابل پاتوژن

  

  الکلی؛ ترکیب شیمیایی؛ سیپروفلوکساسین؛ گالیک اسید- اریترومایسین؛ آبی واژگان کلیدي:
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 یپیوتیمطالعه کار کی: ).Calendula officinalis Lهمیشه بهار ( تیدر شش جمع یعیتنوع طب

  

  *1، سید مهدي میري2، عبداالله محمدي1مریم فلاحی
  واحد کرج، کرج، ایراندانشگاه آزاد اسلامی،  گروه باغبانی، 1

  دانشگاه آزاد اسلامی، واحد کرج، کرج، ایرانروه اصلاح نباتات، گ 2

  

  

  چکیده

) از ایران .Calendula officinalis L( همیشه بهار هاي کروموزومی شش جمعیت در تحقیق حاضر، تجزیه و تحلیل کاریوتیپ و ویژگی

و داراي کاریوتایپ متقارن بودند که عمدتاً از  )x2  =n2=  32( دیپلوئید ها مورد بررسی قرار گرفت. نتایج نشان داد که همه جمعیت

یکرومتر م 50/1 تا جمعیت کرج در یکرومترم 05/1 از کروموزوم ها طول میانگین. تشکیل شده اندتریک نمتاس سابتریک و نکروموزومهاي متاس

بود  44/0تا  38/0 (CI) ومتر و میانگین شاخص سانترومرمیکر 07/24تا  89/16. طول ژنوم هاپلوئید در دامنه متغیر بودمسجد سلیمان جمعیت در 

تجزیه و تحلیل خوشه اي با استفاده از پارامترهاي  است. C. officinalisهاي  ی در تنوع جمعیتکه نشانگر نقش تغییرات ژنومی کمّ

اصلی نشان  هاي مؤلفه بهتجزیه  ،علاوه بر این. داددر سه گروه اصلی قرار  را طبقه بندي جمعیتهاي مورد مطالعه UPGMA روش بهکروموزومی 

نشان داد  C. officinalis د. نتایج مطالعه حاضر، تنوع طبیعی را در شش جمعیتنیانس کل را تشکیل می دهوار از %8/99داد که دو مؤلفه اول 

  .کمک کند اصلاح این گونهحفاظت و  هاي که می تواند به برنامه

  

  می؛ آنالیز خوشه، تنوع ژنتیکی؛ کاریولوژي؛ گل مرواریدتعداد کروموزو واژگان کلیدي:
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  Osmotin-EAAAK-LTPو بیان پروتئین فیوز شده   in silicoبررسی 

 
  ، عصمت جورابچی*محمدرضا زمانیمینو پرتوي نصر، مصطفی مطلبی، 

  ، تهران، ایران (NIGEB)پژوهشگاه ملی مهندسی ژنتیک و زیست فناوري

  چکیده

هاي دفاعی مختلفی براي مقاومت علیه شوند. گیاهان از مکانیسمعوامل قارچی سبب بوجود آمدن مشکلات متعددي در صنعت کشاورزي می

و  LTPهاي مرتبط با بیماریزایی مانند ساختن سد فیزیکی، تولید ترکیبات شیمیایی و تولید پروتئینکنند. عوامل بیماریزاي قارچی استفاده می

 LTP و اسموتین ها هستند. در این مطالعه، ژنهايهایی از این مکانیسمهاي بسیار کمی شوند، مثالتوانند مانع رشد قارچ در غلظتاسموتین که می

بینی و تحلیل پروتئین فیوز براي پیش in silicoسازه واحد به یکدیگر فیوز شدند. مطالعات  براي ایجاد یک EAAAKبوسیله لینکر 

پروتئین فیوز شده با استفاده از ابزارهاي   mRNAو شکل گیري  بکار گرفته شد. ساختار دوم و سوم  Osmotin-EAAAK-LTPشده

کلون و براي بیان پروتئین فیوز شده، ژن  pUC57بینی شدند. سازه طراحی شده بصورت شیمایی سنتز و در وکتور کلونینگ بیوانفورماتیکی پیش

استفاده  E. coli BL21 (DE3)کلون شد. براي بیان پروکاریوتی این ژن از باکتري با توالی هگزاهیستیدین  (+) pET-21در وکتور بیانی 

بعد از  IPTG 1 mMبا  C ° 28پروتئین فیوز شده در دماي براي بیان پروتئین فیوز شده مورد بررسی قرار گرفت. گردید و شرایط بیانی مختلفی 

با سه ساعت انکوباسیون بیان شد و سپس بیان پروتئین با روش وسترن بلات مورد تایید قرار گرفت. مطالعه فعالیت ضدقارچی پروتئین فیوز شده 

فعالیت ضد قارچی بر علیه قارچهاي بیماریزاي  in vivoبررسی شد. این پروتئین توانایی این را داشت که در شرایط استفاده از آزمون نشر شعاعی 

 گیاهی مورد بررسی نشان دهد.

 
 هاي مرتبط با بیماریزاییپروتئین ؛ LTP اسموتین؛ ؛in silico ؛فعالیت ضدقارچی واژگان کلیدي:
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Survivinبیان  در نمونه هاي پارافینه استئوسارکوماي انسانی می تواند به عنوان مارکر  

 تشخیصی مورد استفاده قرار گیرد 

 

 اسماعیل بابائی1، بژدر محمود حسین2، مریم عابدي1، هیوا جلال عزیز1

 1 گروه علوم جانوري، دانشکده علوم طبیعی، دانشگاه تبریز، تبریز، ایران

 2 کالج داروسازي، دانشگاه علوم پزشکی هاولار، اربیل، عراق

 

  چکیده 

ه استئوسارکوما شایعترین تومور بدخیم استخوان با بروز بالا در دهه هاي دوم و سوم زنــدگی مــی باشــد. تشــخیص بیمــاران استئوســارکوما محــدود بــ

پــاتولوژیکی اســت و مارکرهــاي مولکــولی بــروز و پیشــروي تومــور هنــوز شــناخته نشــده اســت. مــا بیــان ژن ضــدآپوپتوزي -پارامترهــاي کلینیکــی

Survivin  نمونــه از حاشــیه غیــر  20نمونــه تومــوري و  25نمونه بلوك هاي پارافیــه شــامل  35در نمونه هاي استئوسارکوما مطالعه کردیم. حدود را

 Survivinو ایمنوهیستوشیمی انجام شــد. نتــایج مــا نشــان داد کــه  Real-time PCRبا استفاده از  Survivinجمع آوري گردید. بیان  توموري

 Survivinنشــان داد کــه  Real-time PCRدر نمونه هاي استئوسارکوما نسبت به نمونه هاي حاشیه غیر تومور به طور معنی داري بیان می شــود. 

بــه  Survivinنشان داد کــه پــروتئین  IHCعلاوه بر این، ). p<0.01در نمونه هاي استئوسارکوما نسبت به حاشیه هاي توموري بیش بیان می شود (

در استئوســارکوما دچــار اخــتلال شــده  Survivinغالب در مناطق توموري بلوك هاي پارافینی دیده می شود. نتایج ما نشان می دهد کــه بیــان  طور

  که می تواند به عنوان فاکتور تشخیصی در مطالعات آینده در نظر گرفته شود.

  

  وهیستوشیمی؛ ایمنFFPE؛ بلوك هاي Real-time PCRمارکر توموري؛  واژگان کلیدي:
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  ) rs11792633C/Tو  IL-33 )rs1157505C/Gهاي ژن بررسی پلی مورفیسم

   ایران و خطر توبرکلوزیس در جنوب شرق

  

   1، دُرمحمد کردي تمندانی2دوانی ، شهربانو کریمی1زهیطیبه باران

  گروه زیست شناسی، دانشگاه سیستان و بلوچستان، زاهدان، ایران 1

  مرکز جامع ژنتیک جنوب کشور، دانشگاه علوم پزشکی شیراز، شیراز، ایران  2

  

  چکیده 

د. سل یک بیماري عفونی مبهم است که به طور کلی ریه ها را تحت تأثیر قرار می دهد. در برخی موارد می تواند بر کبد و کلیه تأثیرگذار باش

م ژنتیک میزبان ممکن است، بر سل ناشی از باسیلوس مایکوباکتریوم توبرکلوزیس، تأثیر بگذارد. عمده فاکتورهاي خطر  این بیماري، ضعف سیست

در  33-، دیابت ، بیماري شدید کلیوي ، برخی سرطانها ، درمان سرطان و سوء تغذیه می باشند. اینتر لوکین  HIV / AIDSیمنی بدن به دلیل ا

نقش دارد. محافظت در برابر سل به  Th2، ائوزینوفیل ها ، بازوفیل ها و سلول هاي کشنده طبیعی و بلوغ سلول هاي ها  mast cellفعال سازي 

 4CD (+)و T (+)8CD، در حال حاضر با نمو هر دو نوع سلولهاي ایمنی IL-33مرتبط است.   T (+)8CDپاسخ هاي سلول و  1THدرش

TH133-. هدف از این مطالعه بررسی، ارتباط بین عفونت مایکوباکتریوم توبرکلوزیس و پلی مورفیسم هاي ژن اینترلوکین مرتبط است 

)(rs1157505C / G & rs11792633C / T  با سل، در نمونه هاي بیمار و سالم،  در ناحیه با شیوع بالاي این بیماري در ایران است. در این

ژنوتایپ  T-ARMS-PCRتوسط تکنیک  IL-33فرد سالم وارد مطالعه شدند. پلی مورفیسم ژن  91بیمار مبتلا به بیماري سل و  100مطالعه 

ترکیب شده بیشتر بود. هر  CC / CTنشان داد که ، میزان ارتباط براي ژنوتیپهاي  IL-33یسم هاي شد. آنالیز ترکیب هاي دیپلوتیپ بین پلی مورف

خطر ابتلا به سل را افزایش داد. ژنوتیپهاي  IL-33ژن  C / Tمربوط به پلی مورفیسم  CTچند، از لحاظ آماري تفاوتها معنی دار نبود. ژنوتیپ 

همچنین خطر ابتلا به سل را افزایش داد ، اما این اختلاف از نظر آماري معنی دار  IL-33ژن  C / Gمربوط به پلی مورفیسم  CG + GGترکیبی 

 ممکن است به عنوان  عامل مهمی در ایجاد سل در ایران در نظر گرفته شود. IL-33نبود. در نتیجه، پلی مورفیسم ژن 

  

 توبرکلوزیس ؛C/T 11792633rs؛ C/G 1157505rs  ؛IL-33باسیلوس،  واژگان کلیدي:
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و اهمیت بالینی آنها در  MVIHو   HNF1A-AS1دکننده رکهاي بلند غی RNAبررسی بیان 

 سرطان معده انسان

 4و1، مجتبی عمادي بایگی3و2، پروانه نیک پور1حسن رحیمی تمندگانی

 1 گروه ژنتیک، دانشکده علوم پایه، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ایران

 2مرکز تحقیقات رشد و نمو کودکان، پژوهشکده پیشگیري اولیه از بیماري هاي غیر واگیر، دانشگاه علوم پزشکی اصفهان، اصفهان، ایران

 3 گروه ژنتیک و زیست شناسی مولکولی، دانشکده پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی اصفهان، اصفهان، ایران

 4پژوهشکده زیست فناوري، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ایران  

  چکیده 

علت اصلی بالا بودن میزان عدم موفقیت درمان و مرگ در بیماران  ،تشخیص دیر هنگام سرطان معده یکی از شایع ترین سرطان ها در جهان است.

توسعه روشهاي کارآمد براي تشخیص زودهنگام و  بنابراین شناسایی اساس  مولکولی ایجاد سرطان و متاستاز به منظور ؛تمبتلا به سرطان معده اس

ایند هاي ایجاد رهاي غیر کد کننده هستند، که درفRNA ) بزرگترین گروهlncRNAs( هاي بلند غیر کننده RNA درمان بسیار مهم است.

در بیماري زایی و پیشرفت سرطان، هدف ما  MVIHو  HNF1A-AS1هاي بلند غیر کد کننده RNAبا توجه به نقش  سرطان درگیر هستند.

در زمان واقعی  PCR. در این تحقیق از تدر این مطالعه بررسی پروفایل بیانی و اهمیت بالینی این دو ژن در بیماران مبتلا به سرطان معده اس

)Real time PCR همچنین ارتباط بین بیان ژن و  نمونه بافت معده توموري و غیر توموري استفاده شد. 60) براي ارزیابی بیان نسبی ژن در

نمونه سرطان معده  318و داده هاي بالینی مربوط به  HNF1A-AS1همچنین دادهاي بیانی ژن  ویژگی هاي بالینی نیز مورد بررسی قرار گرفت.

 MVIHژن  امادر بافت هاي سرطانی معده دچار کاهش بیان شد  HNF1A-AS1ژن  نتایج نشان داد، دریافت شد. TCGAاز پایگاه داده 

 TCGAهاي توموري مونهدر ن HNF1A-AS1بر خلاف این، بیان ژن هیچ تغییر بیان معنی داري را در بافت هاي سرطانی معده نشان نداد.

با درجه و مرحله  MVIHبا متاستاز در ارتباط بود و بیان  HNF1A-AS1بیان  ،علاوه بر این .نسبت به نرمال به طور قابل توجهی بالاتر بود

هاي ، ژنمجموعدر  نداد.شان ارتباط معنا داري با میزان بقاي کلی بیماران مبتلا به سرطان معده ن HNF1-AS1تومور ارتباط نشان داد. سطح بیان 

HNF1-AS1  وMVIH .در مورد مکانیسم عمل این دو  يمطالعات عملکرد ممکن است نقش مهمی در پیشرفت سرطان معده داشته باشند

RNA   .بلند غیر کد کننده می تواند به درك نقش آنها در پیشرفت سرطان کمک کند  

  

 MVIH؛ HNF1A-As1 ؛lncRNA ه؛، بیان ژن؛سرطان معد :يدیواژگان کل
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با استفاده از نشانگرهاي  )Triticum aestivum( هاي گندم نانبررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

  ISSRو  RAPDمولکولی 

 

  3، سمیه اکرمی2، حبیب عنصري1زلیخا نظرزاده
  ایران تبریز، تبریز، واحد اسلامی، آزاد دانشگاه ژنتیک، گروه 1

  ایران مرند، مرند، واحد اسلامی، آزاد دانشگاه مولکولی، و زیست شناسی سلولی گروه 2

  ایران مرند، مرند، واحد اسلامی، آزاد دانشگاه گیاهی، شناسی زیست روهگ 3

  چکیده

اهمیت زراعت غلات و بویژه گندم ازنظر تأمین غذاي انسان و دام و تأثیر آن بر اقتصاد جوامع بشري امري آشکار است. کاهش تنوع ژنتیکی  

ژنتیکی  کند. لذا لازم است در راستاي بهبود سازگاري و افزایش وسعتي تقاضا و مصرف جلوگیري میارقام مختلف از افزایش عملکرد در زمینه

مورد بررسی  ISSRو  RAPDهاي مولکولی با استفاده از مارکرهاي گندم نان ایرانی ها گام برداشت. در این تحقیق تنوع ژنتیکی ژنوتیپآن

 اي بهتجزیه خوشهمورفیک ایجاد کردند. ) باند پلی%5/57( 56) و %86/86( 86به ترتیب  ISSRنشانگر  16و  RAPDنشانگر  17قرار گرفت. 

ي ژنتیکی بین سه خوشه اصلی آشکار نمود. بیشترین فاصله NTSYSpc 2.02افزار و دندروگرام ترسیم شده با استفاده از نرم UPGMAروش 

 وجود داشت. بر اساس ماتریس CD-89-3 و  CD-89-2هاي ي ژنتیکی بین ژنوتیپو کمترین فاصله CD-89-7و  CD-89-2هاي ژنوتیپ

محاسبه گردید.   %12/87و  332/0،  381/1مورفیسم به ترتیب متوسط تعداد باندهاي موثر، شاخص شانون و درصد پلی، Neiي ژنتیکی فاصله

 T. aestivum هايي تنوع و ارتباط میان ژنوتیپهاي مناسبی براي مطالعهروش ISSRو  RAPDهاي مولکولی داد بررسی مارکرنتایج ما نشان

  د.می باش

 
  ، گندم نانRAPD ،ISSRتنوع ژنتیکی، مارکرهاي مولکولی،   واژگان کلیدي:
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  در سرطان پستان  OncomiRبعنوان یک  NFATc4با هدف ژن   miR-490-5pعملکرد 

 امیرحسن نیک فرجام*، محسن غلامی

  واحد کاشان، کاشان، ایران دانشگاه آزاد اسلامی، گروه علوم آزمایشگاهی، 

 

  چکیده 

هــاي کوچــک تنظیمــی و فاقــد بــا طــول  RNAها دسته اي از  MicroRNAسرطان پستان یکی از جدي ترین بیماري ها در زنان جهان می باشد. 

و  NFATدر ســرطان پســتان بــا هــدف ژنــی متفــاوت،  MiR-490نوکلئوتید هستند که در تغییر بیان ژن هدف می توانند نقش ایفــا کننــد.  25-18

Rho .بعنوان انکوژن و مهارکننده تومور عمل می کند ،NFAT5  یکــی از اعضــاي خــانوادهNFAT یکــی از اهــداف  بعنــوانmiR-490  مــورد

تــاکنون مــورد بررســی قــرار  miR-490-5pو  NFATc3, NFATc4شــامل  NFATبررسی قرار گرفته است اما، ارتبــاط بــین دوعضــو دیگــر

 یــا کلســیم ذخیــره γ-PLCدرون سلول ،یا از طریق فعال شدن مســیر 2Ca+به میزان  NFATسایر اعضاء خانواده  5NFATنگرفته است. به غیر از 

نفــر  30نفــر و   30وابسته می باشند. در مطالعه حاضر، نمونه گیري از بیماران مبتلا به سرطان پستان به تعداد  Tسلول   اي در سلول ، جهت فعال شدن

مورد بررسی قرار گرفــت.  qRT-PCRتوسط miR-490-5pو  NFATc3 ،NFATc4سالم جهت گروه کنترل انجام شد. تغییرات بیان دو ژن 

 miR-490-5p) .همچنــین بــراي p<0.05کاهش معنی دار بیان در نمونه بیمــاران مشــاهده شــد ( NFATc4براساس نتایج بدست آمده، براي ژن 

مشــاهده  تغییــرات معنــاداري در بیــان NFATc3). بــراي ژن p<0.05در نمونه بیماران نسبت به گروه کنترل افــزایش معنــی دار بیــان مشــاهده شــد(

ســبب  ،oncomiRمــی باشــد و بــا نقــش  hsa-miR-490-5pبعنــوان هــدف  NFATc4). نتیجه کلی این مطالعه نشــان داد، p>0.05نگردید(

  و گسترش تومور می گردد.      Tکه منجر به کاهش فعالیت سلول NFATc4کاهش بیان 

  

  PBMCs؛ سرطان پستان؛ NFATc4؛NFATc3؛ hsa-miR-490-5p واژگان کلیدي:

 

Please cite this paper as: Nikfarjam AH, Gholami M. 2020. MiR-490-5p functions as an oncomiR in breast cancer by targeting 
NFATc4. J Genet Resour 6(1): 77-84. doi: 10.22080/jgr.2020.18492.1177. 

 

 

 


