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Background and Aims: MicroRNAs are reported as playing important roles in neural differentiation, 
but the complex mechanisms of neural differentiation are always a barrier to finding the significance 
of microRNAs in neural differentiation. Our hypothesis was that high-throughput techniques with 
systems biology network could be used to solve these complicated mechanisms. To this end, we made 
an attempt to candidate new microRNAs in neural differentiation mechanisms using high throughput 
and systems biology network approaches.
Materials and Methods: We utilized meta-analysis with five microarrays in both genes and 
microRNAs expression databases with R programming language. Then, we constructed protein-
protein interaction (PPI) network from DEGs using GeneMania plug-in in Cystoscape environment. 
Also, to find miR that are in interaction with DEGs of neural differentiation, we used two TargetScan 
and miRTarBase databases. The results of two miR database were compared with the those of DE-
miR and we finaly reported some DE-miR that have interaction with DEGs in neural differentiation
Results: Our results showed that 443 DEGs and 148 DE-miR in neural differentiation process 
after meta-analysis of five databases. Next, the 443 DEGs were analyzed using two TargetScan and 
miRTarBase microRNAs database and the results revealed 252 miR, so 252 miR were compared 
with 148 DE-miR and the results indicated that only four miR 124, 29a, 383, and miR-380-3p were 
present in both lists. In addition, PPI network was constructed with 443 DEGs and the results of 
GO indicated four anterior posterior pattern specification, Neural tube development, Stem cells 
differentiation, and Forebrain development pathways. PPI network of four pathways are extracted 
and analyzed using four DE-miR candidates, and then two miR-383 and miR-380-3p were reported 
as candidate microRNAs to play a role in neural differentiation process.
Conclusion: Our results suggest that the two miR-383 and miR-380-3p play a role in neural 
differentiation process.
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مقاله پژوهشی

		 383 و  3p-380  به داشتن نقش در تمایز سلول‌های عصبی گزارش دو 

مرضیه موذنی1، زهره حجتی1*، فریبا اسماعیلی2، علی سالاری5،4،3
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چكيد‌ه:

نویسند‌ه مسئول:  زهره حجتی
z.hojati@sci.ui.ac.ir الکترونیک:  پست 

سابقه و هد‌‌ف: مکانیسم پیچیده تمایز سلول های عصبی همیشه یک چالش بزرگ جهت شناخت جامع همه miRNA های دارای نقش در تمایز سلول های عصبی 
بوده است. از همین رو miRNA های زیادی در تمایز عصب شناخته‌نشده‌اند. به همین جهت استفاده از داده های حجیم با کمک علوم کامپیوتر راه حل مناسبی جهت 

بررسی همه جانبه miRNA های احتمالی دارای نقش در مکانیسم تمایز سلولی می‌تواند باشد. مطالعه حاضر با هدف یافتن miRNA های کلیدی در مکانیسم تمایز 

سلول های عصبی جهت درمان آسیب های عصبی با استفاده از سلول درمانی صورت گرفته است.

مواد‌ و روش ها: جهت متاآنالیز داده های ترانسکریپتوم، 5 دیتاست ماکرواری، مورد استفاده قرار گرفت. که 4 دیتاست مربوط به بررسی ژن های افتراقی و 1 دیتاست 
مربوط به miRNA های افتراقی بودند. نتایج بدست آمده ژن های افتراقی توسط دیتابیس های miRTarBase و TargetScan مورد بررسی قرار گرفت تا اینکه نتایج 

miRNA های بدست آمده با نتایج آنالیز miRNA های افتراقی مقایسه شد و miRNA 4 دارای بیان افتراقی معنادار در مسیر عصبی بدست آمد. سپس توسط ابزارهای 

Cytoscape  شبکه های پروتئینی و مسیرهای زیستی )Biological Process( ترسیم شد.

یافته‌ها: نتیجه متاآنالیز 4 دیتاست ژنی، 443 ژن و حاصل آنالیز دیتاست  miRNA 148  ،miRNA، با بیان افتراقی بود. سپس miRNA 800 دارای برهمکنش با 443 
ژن افتراقی از دیتابیس های miRNA بدست آمد که تنها miRNA 4  دارای اشتراک با miRNA 148 آنالیز شده، در تمایز سلول های عصبی گزارش شدند. که از این بین 

miRNA 2 در مطالعات گذشته دارای گزارش بوده و تنها دو 3p miRNA-380 و 383 که در مطالعه حاضر که باقی مانده بودند گزارش شدند.

نتیجه‌گیری: به نظر می رسد که دو miRNA 380-3p و 383 در تمایز سلول های عصبی دارای اثر باشند، در نتیجه جهت سلول درمانی و بهینه سازی تمایز سلول 
های عصبی در این مطالعه برای اولین بار کاندید می شوند.

miRNA .واژگان‌كلید‌‌ی: تمایز سلول های عصبی، متاآنالیز داده های ماکرواری، بیوانفورماتیک، زیست شناسی سامانه ای

دریافت: 1399/2/13                                           پذیرش: 1399/6/15

مقد‌مه
یا  و  بیماران  از  گروه  این  ناتوانی  رفع  و  نخاعی  ضایعه  به  مبتلا  بیماران  درمان 
بازگرداندن برخی از توانایی های آن ها بسیار با اهمیت و مورد توجه پژوهشگران بوده 
است. استفاده از سلول درمانی و جایگزینی سلول  های مرده یا آسیب دیده با سلول  های 
جدید یکی از راهکارهای نوین درمان برای این بیماران است. از آنجا که سلول  های 
بنیادی توانایی خودنوزایی و تبدیل به سلول های دیگر را دارند، می توان از آن ها برای 
از  پس  متمایزشده  عصبی  سلول  های  کارآیی  اینکه  به  توجه  با  نمود.  استفاده  درمان 
پیوند کم است استفاده از روش های محرك رشد و بقای سلول  های پیوندی بایستی 
مورد بررسی بیشتری قرار گیرد تا سلول  درمانی با موفقیت بیشتری انجام شود. میزان 
در  ام اس  و  هانتینگتون  پارکینسون،  آلزایمر،  مانند  عصبی  دستگاه  زوال  بیماری های 

تخریب  اثر  در  بیماری ها  این  است (1).  افزایش  به  رو  جهان  کشورهای  از  بسیاری 
سلول های  عصبی و ضعف یا از بین رفتن عملکرد آن ها و در نتیجه تجمع پروتئین های 
ایجاد    Central Nervous System) (CNS) دستگاه  عصبی  مرکزی  در  سمی 
با  درمان  نظیر  بیماری ها  این  درمان  زمینه  در  پژوهش  و  مطالعه  اگرچه  می شوند. 
سلول  بنیادی و محافظت از دستگاه عصبی از اهمیت بالایی برخوردار است، اما هنوز 
این مطالعات در مراحل ابتدایی خود هستند. در حال حاضر درمان هایی که برای این 
می توان  فقط  موارد  اکثر  در  و  است  کافی  کارآیی  فاقد  است  دسترس  در  بیماری ها 
بخش کوچکی از علایم را به طور موقت کاهش داد. دانشمندان به طور جدی در حال 
انجام پژوهش هستند تا بتوانند درمان هایی برای انواع گوناگونی از بیماری ها به ویژه 
روش های  از  برخی  کنند.  پیدا  ام اس  مانند  عصبی  دستگاه  بافت  زوال  بیماری های 
استفاده  با  تجمع یافته  پروتئین های  سطح  کاهش  از  عبارتند  بیماری ها  این  درمان 

miRNA
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از  استفاده  مغزی،  خونی-  سد  نفوذپذیری  محدودسازی  روش های  از 
فاکتورهای رشد به  منظور حمایت از سلول های عصبی آسیب دیده، دارو 
درمانی و سلول درمانی (2, 3). استفاده از سلول  های بنیادی امیدهای 
تازه ای را برای ترمیم بافت های عصبی آسیب  دیده فراهم آورده است. 
مطالعات آزمایشگاهی نشان داده است که سلول   های بنیادی می توانند 
از  قادرند  تمایزیافته  سلول های   یابند.  تمایز  دیگر  بافت های   انواع  به 
قسمت  های  توسط  و  نموده  حرکت  مغز  به سمت  خون  جریان  طریق 
در  چشم گیری  پیشرفت های  شاهد  امروزه  شوند.  جذب  آسیب دیده 
عرصه ی سلول  های بنیادی هستیم که راه های نوینی را برای درمان 
تعدادی از بیماری ها از جمله بیماری های زوال عصبی پیش رو گذاشته 
مستقیما  بنیادی  سلول های  تمایز  از  حاصل  سلول  های   .(5 است (4, 
صورت  به  خونی  عروق  به  یا  و  می شوند  زده  پیوند   CNS درون  به  
 (Intra-arterial) درون شریانی  یا   (Intravenous) درون وریدی 
تزریق می شوند(6). در سال های اخیر، روش های آزمایشگاهی زیادی 
توسعه  یافته اند که امکان تولید سلول  عصبی از سلول های پرتوان را 
سلول   نوعی   P19 رده  می کنند(9-7).  فراهم  سلول  کشت  فرآیند  در 

بنیادی کارسینومای جنینی پرتوان است که در صورت تیمار با اسیدرتینوئیک به انواع 
سریع  تمایز  قابلیت  ها  سلول  این  می شود  متمایز  نورواکتودرم  از  ناشی  سلول ها ی 
دارند و بدون نیاز به القای مواد سمی می توانند به سلول های عصبی متمایز شوند. 
همچنین سلول های p19 از نظر ژنتیکی قابلیت دستکاری دارند و از این رو پتانسیل 

استفاده در سلول درمانی را دارا خواهند بود.(12-10) .
تمایز سلول های بنیادی به سلول های عصبی نیاز به تحقیق و پژوهش فراوان دارد 
استفاده  نیاز  که  است  زیادی  های  پیچیدگی  دارای  آن  مولکولی  مکانیسم  که  چرا 
هرچه بیشتر از داده های حجیم زیستی در سطح رونویسی و بیان ژنی را محسوس تر 
می کند. امروزه ابزارهای بیوانفورماتیک و سیستم بیولوژی نقش بسزایی در بررسی 
فرآیندهای پیچیده زیستی ایفا می کنند از این رو مطالعات زیادی برروی تمایز سلول 
ها با استفاده از داده های حجیم و رسم و تحلیل شبکه های پروتئینی با ابزارهای 
بیوانفورماتیکی و سیستم بیولوژی صورت می پذیرد(13, 14). مطالعه حاضر جهت 
در  استفاده  جهت  عصبی  تمایز  مسیر  در  دخیل  های   miRNA عملکرد  بهتر  درك 

سلول درمانی صورت پذیرفته است.

مواد‌ و روش ها
 متا آنالیز بیان ژن ها:

داده های ماکرواری از دیتابیسGene Expression Omnibus (GEO)i از پایگاه 
NCBI به آدرس http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo استخراج شدند.

 GSE27334, GSE21724, دسترسی  های  شماره  با  ژن  بیان  دیتاست  چهار 
GSE68290, GSE11523 از GEO  انتخاب شده و دریافت شدند که بطور کلی 
دارای 17 نمونه بودند که از بین آن ها 9 نمونه به عنوان کنترل و 8 نمونه به عنوان تیمار 
در نظر گرفته شد. مجموع ژن های مشترك 4 نمونه 15660 ژن بدست آمد. نمونه 
های ماکرواری توسط پکیج limma در محیط R  آنالیز شدند(15). سپس هر 
4 نمونه(جدول1) یکدیگر مقایسه شدند که 15660 ژن مشترك گزارش شدند. 
حذف نویز های صورت گرفته در متاآنالیز داده های ماکرواری به جهت استفاده 
توسط  و   Batch effect روش  بوسیله  مختلف  های  پلتفرم  با  های  دیتاست  از 
پکیج های ComBat و SVA در محیط R صورت گرفته است(16). گراف های 
تولید شده توسط پکیج ggplot2 در R انجام شده است(17) همچنین دیتای ریز 
آر ان ای GSE12600 (microRNA) توسط ابزار GEO2R (18) به تنهایی 
آنالیز شد و ریزآر ان ای های افتراقی بدست آمدند (شکل A-4 و جدول 1)(19).
توسط  متاآنالیز  از  حاصل  افتراقی  های  ژن  با  مرتبط  های  ای  ان  آر  ریز  آنالیز 
است  آزمایشگاه  در  شده  تایید  دیتاهای  شامل  که   miRTarBase داده  پایگاه 
وهمچنین پایگاه داده TargetScan که شامل دیتاهای پیش بینی شده در پایگاه 
 miRNA بیان  پروفایل  با  آن  نتایج  و   (20) پذیرفت  صورت  است   EnrichR
.(4-B شکل) هایی که دارای بیان افتراقی بودند استخراج شدندmiR چک شد و

پروتئینی  شبکه   GeneMania پلاگین و   Cytoscape افزار نرم  توسط  سپس 
آنالیزهای  شبکه  برروی  همچنین   .(22 شد(21,  ترسیم  افتراقی  های  ژن 
 (Biological Process) صورت گرفت و مسیرهای زیستی GeneOntology
توسط  هستند  فعال  شبکه  در  که  مسیرهایی  نتایج  و  شد  بررسی  شبکه  در 
 miRNA سپس   .(4-C,D,E شکل (شکل  شد(23)  استخراج   GeneMania
های مشترك بدست آمده (شکل F-4) جهت بررسی اهداف ژنی آن ها به ترتیب 
هدف  مورد  های  ژن  ادغام  با  نهایتا  و   (4-G شکل) گرفتند  قرار  بررسی  مورد 
زیستی  مسیرهای  از  هریک  برهمکنشی  شبکه  با   (4-G (شکل  ها   miRNA
(شکل E-4) شبکه ادغامی برهمکنش miRNA های در هریک از مسیرهای 
جهت  مذکور  شبکه   .(4-H (شکل  گرفت  قرار  بررسی  مورد  و  ترسیم  زیستی 
 CentiScaPe و یافتن ژن هاب شبکه توسط پلاگین Centrality بررسی های

.(4-J شکل)  (24)قرار گرفت

یافته ها
 متاآنالیز داده‌های ماکرواری:

 FDR ≤ 0.05,) یافته  بیان  افزایش  ژن   297 ژن  بیانی  های  داده  بررسی  نتایج 
LogFC ≥ 1)  و 146 ژن کاهش بیان یافته (FDR ≤ 0.05, LogFC ≤ -1) را 
در پی داشت که مجموعا تعداد 443 ژن افتراقی در مسیر تمایز عصبی بدست آمد 
 FDR ≤) ای  ان  ریزآر  ماکرواری  داده  بررسی  نتیجه  همچنین   .(1 مکمل  (جدول 
 has,) افتراقی از سه ارگانیسم miR 682 0.05) شامل, LogFC ≥ 1, logFC ≤ -1
mmu, rno) بود که پس از فیلتر دیگر ارگانیسم ها miRNA موشی (mmu) شامل 
miR 148 افتراقی بود که miRNA 68 افزایش بیان یافته در تمایز عصبی و 80 

miRNA کاهش بیان یافته در تمایز عصبی گزارش شد(جدول مکمل 1). 

:miRNA آنالیز دیتابیس های
برای این منظور 443 ژن افتراقی حاصل متاآنالیز در دو دیتابیسی که نتایج آنها 
از مطالعات آزمایشگاهی و پیش بینی بدست آمده است وارد و آنالیز شد که نتایج 
 miRNA  2  (miRTarBase (دیتابیس  آزمایشگاهی  های  داده  از  آمده  بدست 
موشی miR-29a و miR-124 است که در جدول 2 گزارش شده است. همچنین 
 TargetScan دیتابیس  از  شده  بینی  پیش  های   miRNA از  آمده  بدست  نتایج 
 148 با  گذاری  اشتراك  و  تطبیق  از  پس  که  بود  موشی   miRNA  252 شامل 
miRNA دو   (2 مکمل  (جدول  افتراقی  بیان  دارای  آمده  بدست   miRNA
  3-380, 380 گزارش شدند که به ترتیب افزایش و کاهش بیان یافته اند و دارای 

ارتباط و برهمکنش با 443 ژن افتراقی نیز می باشند (جدول 2).
جهت بررسی بیشتر اهداف miRNA های مشترك (جدول1) ژن های هدف آن 
ها مورد بررسی بیشتر بوسیله نمودار هیت مپ (Heatmap) قرار گرفت (شکل 

.(1

جدول 1 : نشان دادن دیتا های مورد استفاده ژن ها و miRNA های افتراقی که در دو گروه سلول های 
بنیادی و سلول های عصبی مورد بررسی قرار گرفتند.

نمونه نام دیتاستسال انتشارنام محقق
کنترل

نمونه 
ژن هاتیمار

Aurelien Serandour2011GSE273343342586

Andrea bozzato2010GSE217244435556
 Marco Antonio
Mendoza-Parra

2015GSE68290-135556

Minoru S.H. Ko2008GSE115232-25164
9815660--مجموع

نمونه نام دیتاستسال انتشارنام محقق
کنترل

نمونه 
miRNAتیمار

Huang bing2008GSE12600321296

p
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ترسیم شبکه پروتئینی:
افتراقی  های  ژن  از  آمده  بدست  نتایج  پروتئینی  برهمکنش  شبکه  ترسیم  جهت 
در   GeneMania ابزار  از  عصبی  یافته  تمایز  های  سلول  افتراقی)   ژن   443)
محیط Cytoscape استفاده شد که همزمان عملکرد شبکه را با آنالیز مسیرهای 
زیستی (Biological process) نیز انجام می دهد. نتایج شبکه پروتئینی شامل 
459 گره و 30980 یال می باشد که نزدیک به 16 گره حدواسط در شبکه دارای 
مسیرهای  آنالیز   مورد  آمده  بدست  پروتئینی  شبکه   .(4-D شکل) هستند  نقش 
 anterior/posterior pattern specification, زیستی قرار گرفت و چهار مسیر
 stem cell differentiation, forebrain development, neural tube
development در مورد تمایز سلول های عصبی از 800 مسیر یافت شده مورد 

توجه قرار گرفت(جدول 3).
در ادامه بررسی مسیرهای زیستی بدست آمده از شبکه اصلی استخراج زیرشبکه 
چهار  برهمکنشی  شبکه  نتیجتا  و  گرفت  قرار  بررسی  مورد  مسیر  هر  برهمکنشی 
مسیر زیستی بدست آمده استخراج گردید و مورد بررسی قرار گرفت بطوریکه به 
نسبت افزایش و کاهش ژن های افتراقی به رنگ های قرمز و آبی نمایش داده 

جدول miRNA :2 های بدست آمده از دو دیتابیس نتایج آزمایشگاهی )miRTarBase( و پیش 
بینی )TargetScan( که دارای برهمکنش با ژن های تغییربیان یافته بودند و همچنین تغییر 

بیان معنادار نیز از آن ها گزارش شده بود.
logFCP.Valueadj.P.ValmiRNA_ID_LISTDatabase

4.941918.89E-311.15E-27mmu-miR-124
miRTarBase

-1.482684.88E-042.28E-03mmu-miR-29a

1.461910.0005840.00261mmu-miR-380-3p
TargetScan

-1.471470.0005380.00245mmu-miR-383

جدول 3: ستون اول شامل نام مسیر زیستی می باشد ستون دوم شامل کیفیت آنالیز می 
باشد که کمتر یا مساوی 0,05 فیلتر شده است تعداد ژن های فعال در شبکه را نشان 

می دهد و ستون آخر تعداد ژن های فعال در ژنوم را در هر مسیر زیستی نشان می دهد.
 Occurrences

in Genome
 Occurrences

in Sample
q-valueDescription

204591.55E-45 anterior/posterior
pattern specification

297521.72E-28stem cell differen-
tiation

282381.33E-16forebrain develop-
ment

147222.67E-10neural tube develop-
ment

شکل 1: به ترتیب هر پلات نشان دهنده اثر یکی از miRNA های جدول 2 است که 
بروی ژن های افتراقی اثرشان بررسی شده است و بصورت Heatmap پلات بیان ژن ها را 
 Heatmap مشخص کردندکه در تمایز عصب از خود نشان داده اند ستون های این پلات
شامل هر نمونه ماکرواری است که آنالیز شده است که شامل 10 نمونه پروفایل بیان تیمار 
  (C) و 9 نمونه پروفایل بیان کنترل (RA)سلول های عصبی القا شده با رتینوئیک اسید
سلول های بنیادی است. به همین صورت از نمونه a) شامل تغییر بیان ژن های متاثر از 
miR-124 می باشد همچنین B) ژن های متغییر متاثر از miR-29a می باشد که این دو 
کاندید نتایج آزمایشگاهی دیتابیس miRTarBase می باشند. C) نشان دهنده تغییر بیان 
ژن های متاثر از miR-380-3p می باشد. D) نشان دهنده تغییر بیان ژن های متاثر از 

miR-383 می باشد

شکل 2:  شبکه پروتئینی چهار مسیر زیستی است که سه مسیر آن در تمایز عصبی حائز 
 anterior/posterior pattern شامل ژن های مسیر (A اهمیت می باشند بطوریکه شکل
specification می باشند که شامل 52 ژن افتراقی معنا دار و 7 ژن افتراقی غیر معنا دار با 
رنگ سفید مشخص شده اند و ژن های افزایش بیان یافته با رنگ قرمز و کاهش بیان یافته 
ها با رنگ آبی نمایش داده شدند ژن هاب شبکه HOXA1  گزارش شده است. B) مسیر 
Neural tube development شامل 22 ژن و 173 برهمکنش گزارش شده است که 5 
ژن با بیان غیرمعنادار (رنگ سفید) و 6 ژن کاهش بیان یافته (رنگ آبی) و 11 ژن افزایش 
 (C .گزارش شده است PAX3 بیان یافته می باشد که ژن هاب شبکه ژن افزایش بیان یافته
مسیر forebrain development شامل 38 ژن و 597 برهمکنش گزارش شده است که 3 
ژن با بیان غیرمعنادار (رنگ سفید) و 8 ژن کاهش بیان یافته (رنگ آبی) و 27 ژن افزایش 
 (D .گزارش شده است LHX1 بیان یافته می باشد که ژن هاب شبکه ژن افزایش بیان یافته
مسیر stem cell differenctiation شامل 52 ژن و 1196 برهمکنش گزارش شده است که 
4 ژن با بیان غیرمعنادار (رنگ سفید) و 13 ژن کاهش بیان یافته (رنگ آبی) که در بین آنها 
ژن های پرتوانی هم چون NANOG, POU5f1 کاهش بیان یافته بودند و 35 ژن افزایش 
بیان یافته می باشد که ژن هاب شبکه ژن افزایش بیان یافته GBX2   گزارش شده است.
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86 /  مرضیه موذنی و همکاران

شدند همینطور برای هر شبکه آنالیز Centrality جهت نمایاندن ژن هاب شبکه 
 Betweenness انجام شد و اندازه هر گره را متناسب با امتیاز بدست آمده از معیار
مسیرزیستی  شبکه  در  لذا  شد.  تنظیم  باشد  می  گره  هر     Centrality معیار که 
anterior posterior ژن HOXA1 با افزایش بیان نزدیک به 4 فولدچنج خود 
 Betweenness و دارا بودن بزرگترین اندازه گره ای با توجه به بیشترین امتیاز
همچنین  شد  مشخص  شبکه  هاب  ژن  عنوان  به  است  کرده  ثبت  خود  به  که 
PAX3 به عنوان رقیب نزدیک به او با کمی اختلاف در رده دوم قرار گرفت(شکل 
به  شبکه  هاب  ژن   Neural tube زیستی  مسیر  برای  نسبت  همین  به   .(2-A
 Forbrain همچنین در شبکه پروتئینی مسیر (2-B شکل) تعلق گرفت  PAX3
development ژن افزایش بیان یافته LHX1  خود را با بیشترین امتیاز بعد از 
DLX2 به عنوان هاب گزارش کرد به این جهت که DLX2 از جمله ژن های 
در  و  نشد  گزارش  هاب  ژن  عنوان  به  لذا  است  افتراقی  بیان  بدون  و  حدواسط 
 forbrain مسیرزیستی  زیرشبکه  ژن  هاب  را  یافته  بیان  افزایش   LHX1 عوض 
development در نظر گرفته شد (شکل C-2) و در آخر مسیر سلول های بنیادی 
ژن افزایش بیان یافته GBX2 به عنوان ژن هاب شبکه مسیرزیستی سلول های 
بنیادی در نظر گرفته شد درحالیکه ژن های NANOG و POU5F1 به عنوان 
یکی از مارکرهای پرتوانی سلول های بنیادی کاهش بیان مشخصی را در شبکه 

.(2-D شکل) نمایان کرده اند
پس از آنکه شبکه برهمکنشی پروتئین های مسیرهای زیستی ترسیم شد(شکل2) 
و بررسی های لازم جهت یافتن ژن های مهم شبکه صورت پذیرفت جهت بررسی 
نقش miRNA های مورد مطالعه (جدول 2) در هریک از مسیرهای زیستی، به 

طور همزمان نقش miRNA ها در شبکه ها مورد بررسی قرار گرفت(شکل 3).
 anterior/posterior pattern زیستی  مسیر  بروی  ها   miRNA اثر 
specification بصورتی است که در این فرآیند 61 گره و 1248برهمکنش نشان 
با   miR-124a و   PAX3 به  اتصال  با   miRNA 380-3p که  است  شده  داده 
 PAX3, با اتصال به 4 ژن miR-383 و FOXA2, FOXC2 اتصال به دو ژن
هاب  عنوان  به   PAX3 همچنین  است  شده  گزارش   PAX6, TSHZ, OTX2

.(3-A شکل) شبکه گزارش شده است
شیار  تکوین  مسیر  که   neural tube development مسیر  ادامه  در  همینطور 
 PAX3 عصبی می باشد دارای 24 گره و 114 برهمکنش می باشد که هاب شبکه
گزارش شده است و miR-380-3p با اتصال به PAX3 و miR-124a با اتصال 
 PAX3, ژن  چهار  به  اتصال  با   miR-383 و   RGMA و  FOXA2 ژن  دو  به 

.(3-B شکل) گزارش شده است GAS1 و PAX6, FOXA1
مسیر زیستی forebrain development  که شامل 40 گره و 426 برهمکنش 
و    COL3A1 و   EOMES ژن دو  به  اتصال  با   miR-29a دهنده نشان  است 
 SEMA3A و DCLK1, CXCL12 با اتصال به سه ژن miR-124a همچنین
 PAX6, OTX2, CXCL, DCLK1, NR2F1 با اتصال به 6 ژن miR-383 و
و PLCB1 می باشد که دارای ارتباط موثر در شبکه هستند همینطور هاب شبکه 

.(3-C شکل)گزارش شده است LHX1
 815 و  گره   55 با  که  بنیادی  های  سلول  تمایز  مسیرزیستی  برهمکنشی  شبکه 
شده  داده  نمایش   380-3p, 383, 124a, 29a  miRNAچهار و  برهمکنش 
ژن  دو  به  اتصال  با   miR-124a و باشد  می   IGF1 شامل  شبکه  هاب  که  است 
FOXA2 و SOX9 و همینطور miR-29a با 2 اتصال به EOMES و IGF1 و 
miR-380-3p با 4 اتصال به PAX3, IGF1, SOX6, PDGFRA گزارش شده 
 PAX3, IGF1, FOXA1,383 با 5 برهمکنش با ژن های-miR است همینطور

.(3-D شکل) نشان داده شده است FOXD3, MEGF10

بحث 
دیتاست  چهار  که  گرفت   قرار  بررسی  مورد  دیتاست   5 تعداد  حاضر  مطالعه  در   
های  سلول  تمایز  مسیر  افتراقی  های  ژن  بیانی  پروفایل  بررسی  به  مربوط 
قرار  بررسی  مورد  متاآنالیز  بصورت  که  است  بنیادی  های  سلول  از  عصبی 
تمایز  افتراقی  های   miRNA به  مربوط  دیتاست  یک  همینطور  و  گرفتند 

گرفت  قرار  بررسی  مورد  که  است  بنیادی  های  سلول  از  عصبی  های  سلول 
miRNA دارای بیان  148 ژن و  443 و  1) و برای هرکدام به ترتیب  (جدول 
دارای   miRNA  148 بین  از   .(2 و   1 مکمل  شدند(جدول  گزارش  افتراقی 
با  برهمکنش  دارای  مشترك   miRNA عنوان  به   miRNA  4 افتراقی  بیان 
جهت   .(2 (جدول  شدند  گزارش  متاآنالیز  حاصل    (443) افتراقی  های  ژن 
ترسیم  ها  آن  برهمکنشی  شبکه   (443) افتراقی  های  ژن  بیشتر  بررسی 
زیستی  مسیرهای  شده  ترسیم  شبکه  عملکردی  آنالیز  با  و   (C-4 شد(شکل 
 Stem) بنیادی  های  سلول  تمایز  نظیر  عصبی  های  سلول  تمایز  در  مهم 
 ،cell differentiation)، anterior posterior pattern specification
عصبی  شیار  تکوین  البته  و   (forebrain development) جلویی  مغز  تکوین 
در   (4-D شکل  و   3 آمد(جدول  بدست   (Neural tube development)

شکل 3:  اثر miRNA ها بروی هر یک از مسیرهای زیستی مربوط به تمایز عصب را نشان 
 anterior/posterior ها بروی مسیر زیستی miRNA نشان دهنده اثر (A می دهد شکل
است  شده  داده  نشان  و 1248برهمکنش  گره  فرآیند 61  این  در   pattern specification
 FOXA2, با اتصال به دو ژن miR-124a و PAX3 با اتصال به miRNA 380-3p که
گزارش   PAX3, PAX6, TSHZ, OTX2 ژن   4 به  اتصال  با   miR-383 و   FOXC2
 (B به عنوان هاب شبکه معرفی شده است. همینطور  شکل PAX3 شده است همچنین
نشان دهنده مسیر neural tube development می باشد این شبکه دارای 24 گره و 114 
برهمکنش می باشد که هاب شبکه PAX3 گزارش شده است همینطور miR-380-3p با 
اتصال به PAX3 و miR-124a با اتصال به دو ژن FOXA2 و RGMA و miR-383 با 
اتصال به چهار ژن PAX3, PAX6, FOXA1 و GAS1 نمایان شده است همینطورشکل 
C) مسیر زیستی forebrain development  می باشد که شامل 40 گره و 426 برهمکنش 
miR- و همچنین  COL3A1 و EOMES با اتصال به دو ژن miR-29a ثبت شده است که
124a با اتصال به سه ژن DCLK1, CXCL12 و SEMA3A و miR-383 با اتصال به 6 
ژن PAX6, OTX2, CXCL, DCLK1, NR2F1 و PLCB1 دارای ارتباط موثر در شبکه 
می باشند همینطور هاب شبکه LHX1 گزارش شده است . اما شکل D) نشان دهنده شبکه 
برهمکنشی مسیرزیستی تمایز سلول های بنیادی است که با 55 گره و 815 برهمکنش و 
چهار miRNA ر 29a, 380-3p, 383, 124a نمایش داده شده است که هاب شبکه شامل 
miR- و همینطور SOX9 و FOXA2 با اتصال به دو ژن miR-124a می باشد و IGF1
 PAX3, IGF1, با 4 اتصال به miR-380-3p و IGF1 و EOMES 29 با 2 اتصال بهa
 PAX3, IGF1, ژن   5 به   miR-383 همینطور  است  شده  گزارش   SOX6, PDGFRA

FOXA1, FOXD3, MEGF10 نشان داده شده است.
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شکل 4: به شکل کشاندن نحوه تشکیل شبکه برهمکنش miRNA ها و ژن های افتراقی است. به صورتی که A) چهاردیتاست ماکرواری سلول های عصبی و سلول های بنیادی به صورت 
 (B .با بیان افتراقی گزارش شدند miRNA 148 سلول های عصبی و بنیادی نیز مورد بررسی قرار گرفت که miRNA متاآنالیز بررسی شدند و 443 ژن افتراقی بدست آمد همینطور یک دیتاست
ژن های افتراقی شامل 443 ژن جهت یافتن miRNA هایی که قابلیت اتصال را بروی آن ها دارند را توسط دو دیتابیس TargetScan, miRTarBase انجام شد و نتایج miRهای بدست آمده 
با miRهای افتراقی مورد بررسی قرار گرفت و miRهای مشترك آن ها را جداسازی شد. C)  همچنین جهت بررسی شبکه برهمکنشی پروتئینی ژن های افتراقی بدست آمده (443 ژن) توسط 
پلاگین GeneMania از دیتابیس های PPI نتایج بدست آمد و شبکه ای با 459 گره و 30980 یال ترسیم شده است. D) شبکه برهمکنشی را مورد آنالیز Gene Ontology قرار داده و مسیرهای 
مهم مربوط به تمایز سلول های عصبی را پس از استخراج گزارش شد. E) شبکه برهمکنش هریک از مسیرهای زیستی بدست آمده را از شبکه PPI جداسازی نموده. miRNA (F های مشترك 
 380-3p 29 می شد. که 124 وa, 383,380-3p ,124ر miRNA های دارای اتصال با 443 ژن افتراقی بدست آمد که شامل چها miRNA های تغییر بیان داده شده و همینطور miRNA مابین
افزایش بیان و 29a و 383 کاهش بیان را از خود نشان دادند. G) جهت بررسی اهداف هریک از miRNA های مشترك بدست آمده هیت مپ آن ترسیم شد و جهت بررسی تاثیر آن در هریک 
از مسیرهای زیستی به شبکه برهمکنش هرکدام از مسیرها جهت بررسی بیشتر اضافه شد. H) ادغام برهمکنش miRNA های مشترك به همراه اهداف ژنی آن ها با شبکه برهمکنش هریک از 
مسیرهای زیستی به صورت جداگانه جهت بررسی تاثیر miRNA های 29a, 383, 380-3p ,124 بروی شبکه های زیستی مهم تمایز سلول های عصبی بررسی شد. J) اهداف miRNA ها در 
 Neural tube جهت بررسی ژن های هاب هر یک از شبکه های ادغامی صورت گرفت که بروی شبکه Centrality آنالیز (J .شبکه های ادغامی بدست آمده جهت مطالعه استخراج و بررسی شد

development به ترتیب PAX3 و FOXA2 بالاترین امتیاز Betweenness را بدست آورده است که هاب شبکه به این ترتیب ژن PAX3 گزارش شده است.
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88 /  مرضیه موذنی و همکاران

شبکه  آمده  بدست  مسیرهای  از  هریکی  های  برهمکنش  بررسی  جهت  ادامه 
جهت   .(4-E گرفت(شکل  قرار  مطالعه  مورد  و  استخراج  هرکدام  پروتئینی 
مسیرهای  از  هریک  بروی   (2 مشترك(جدول  های   miRNA تاثیر  بررسی 
به  ها   miRNA از  هریک  عصبی(جدول3)  های  سلول  تمایز  در  مهم  زیستی 
با  سپس  و   (4-G (شکل  گرفت  قرار  بررسی  مورد  ها  آن  ژنی  اهداف  همراه 
(شکل  شد  ادغام   (4-E (شکل  زیستی  مسیرهای  از  هریک  پروتئینی  شبکه 
 (J-4 (شکل  شده  ادغام  شبکه  هر  هاب  ژن  بررسی  از  پس  نهایت  در   .(H-4
تاثیر  بررسی  جهت  شبکه  در  های   miRNA هدف  مورد  های  ژن  از  هریک  و 
از  پس  نتیجه  در   .(I-4 (شکل  گرفت  قرار  مطالعه  مورد  miRها  از  هریک 
 29a و   miRNA a124 (جدول2)  آمده  بدست   miRNA  4 مطالعه  و  بررسی 
 (30  ,29) بود  شده  گزارش  ها  آن  نقش  عصبی   های  سلول  تمایز  در  قبلا  که 
های   miRNA بررسی  برای  رفتاری  الگوگیری  جهت  بیشتری  توجه  مورد 
گزارش  همچنان  عصبی  های  سلول  تمایز  در  ها  آن  نقش  که   380-3p, 383

گرفت. قرار  است  نشده 
 anterior posterior pattern مسیر  در  ها  برهمکنش  بررسی 
بیان  افزایش  ژن  دو  با   miRNA 124a که  دهد  می  نشان   specification
تمایز  در   FOXA2 که  باشد  می  برهمکنش  دارای   WT1 و   FOXA2 یافته 
افزایش  ژن  عملکرد  همچنین  باشد(31)  می  نقش  دارای  عصبی  های  سلول 
می  ضروری  چشم  شبکیه  های  سلول  طبیعی  تکوین  جهت   WT1 یافته  بیان 
ریزی  بازبرنامه  فعالسازی  و  تمایز  فرآیند  پیشرفت  در  همینطور  و   (32) باشد 
به  باشد(33).  می  عملکرد  دارای  عصبی  های  سلول   (Reprogramming)
همینطور  و  هاب  عنوان  به   PAX3 به  اتصال  با   miRNA 383 صورت  همین 
یکی از ژن های موثر در تشکیل مغز میانی MidBrain (34, 35)  و همینطور 
تعیین  نقش  چشم  شبکیه  تکوین  در  که   PAX6 ژن  با  برهمکنش  داشتن  با 
است(37- کرده  بازی  عصبی  های  سلول  تمایز  در  البته  و  دارد(36)  ای  کننده 
های  ژن  از  و  تنظیمی  های  ژن  خانواده  از  که   PAX6 رونویسی  فاکتور    (39
کاهش  که  است  تاجایی  آن  اهمیت  که  است  ها  ژن  بیان  کننده  کنترل  کلیدی 
بیان آن با کوچک شدن اندازه مغزرابطه مستقیمی دارد بطوریکه مغز می تواند 
PAX6 فاکتور  در معرض خطر بیماری هایی نظیر اوتیسم قرار  بگیرد(40) لذا 
برهمکنش  دارای  آن  برای   miRNA 383 که  است  مهمی  بسیار  رونویسی 
برهمکنش  سومین  بررسی  با  اینکه  ضمن   .(3-A است(شکل  شده  گزارش 
مهار  و  سلولی  چرخه  القا  با  که   OTX2 رونویسی  فاکتور  یعنی   miRNA 383
به  که  است  داده  نشان  مطالعات  که  است  مهمی  نقش  دارای  سلولی  تمایز 
توان  می  است(41)  شده  دیده  عصبی  های  سلول  تمایز   OTX2 مهار  هنگام 
 anterior posterior miRNA مهمی جهت تنظیم شبکه پروتئینی  به عنوان 
 miRNA همینطور   .(A-3 گرفت(شکل  نظر  در   pattern specification
با  برهمکنش  دادن  نشان  با  باشد  می  نیز  بیان  افزایش  دارای  که  نیز   380-3p
 anterior posterior pattern specification شبکه  هاب  ژن  که   PAX3
مغز  تکوین  همینطور  و  بنیادی (42)  های  سلول  تمایز  در  آن  نقش  و  باشد  می 
 miRNA عنوان  به  را  خود  تواند  می  نیز   (35 است(34,  شده  گزارش  میانی 
 anterior posterior pattern مسیر  و  عصبی  های  سلول  تمایز  در  مهمی 

.(A-3 کند(شکل  کاندید   specification
بررسی های miRNA ها در مسیر Neural tube development  نشان داد 
FOXA2 که در تمایز سلول های  که miRNA 124a با دو برهمکنش با ژن 
 RGMA عصبی دارای نقش می باشد (31) و همینطور ژن افزایش بیان یافته
شده  گزارش  آن  از  مختلفی  های  نقش  عصبی  های  سلول  تمایز  مسیر  در  که 
محدود   miRNA 380-3p برای  همینطور  باشد.  می  اهمیت  دارای  است(43) 
  PAX3, PAX6 محدود به miRNA 383 است اما برای PAX3 به اتصال به
GAS1 که نقش آن در تمایز  نمی شود و اتصال آن با ژن افزایش بیان یافته 
یافته  بیان  افزایش  ژن  همینطور  و  است(44)  شده  گزارش  عصبی  های  سلول 
های  سلول  در  عصبی  تمایز  تحریک  باعث  خود  بیان  افزایش  با  که   FOXA1
نورون  تکوین  در  آن  گری  تنظیم  نقش  همینطور  و  شود(45)  می   P19 بنیادی 
های مغز میانی در مطالعات دیگر گزارش شده است(46) می توانند به اهمیت 

.(B-3 بیافزاید(شکل  عصبی  های  سلول  تمایز  در   miRNA 383 نقش 
مغز  تکوین  مسیر  در  ها   miRNA های  برهمکنش  های  بررسی  نتایج 
دارای   miRNA 124a که  داد  نشان   Forebrain development جلویی 
بیان  کاهش  های  ژن  با  آن  برهمکنش  دو  که  باشد  می  برهمکنش  سه 
نقش  دارای  سلولی  مهاجرت  در  دو  هر  که   CXCL12 و   DCLK1 یافته 
SE- یافته  بیان  افزایش  ژن  با  سوم  برهمکنش  و  است   (48  ,47 باشند (می 
سلول  مخروطی  شکل  رشد  کنترل  جهت   miR-124a که  باشد  می   MA3A
 miRNA های شبکیه از طریق ژن SEMA3A عمل می کند(49). همجنین 
سلول  در  که   COL3A1 یافته  بیان  افزایش  ژن  با  برهمکنش  دو  دارای   29a
نقشی  همچنان  است(50)  اهمیت  دارای  کلاژن  تولید  جهت  فیبروبلاست  های 
با   29a دوم  برهمکنش  و  است  نشده  شناخته  آن  از  عصبی  های  سلول  در 
رشد  کننده  تنظیم  که  باشد  می   EOMES یافته  بیان  کاهش  رونویسی  فاکتور 
هنگام  در  آن  شدن  بیان  همچنین  و  است(51)  عصبی  های  سلول  تکوین  و 
 miRNA همینطور  است.  است(52)  شده  گزارش  عصبی  های  سلول  تمایز 
جلویی  مغز  تکوین  مسیر  پروتئینی  شبکه  در  برهمکنش  دارای  که  دیگری 
 miRNA شود  می  دیده  برهمکنش  دارای   (forebrain development)
برهمکنش  دارای  پروتئین   6 مجموعا  با  که  باشد  می   383 یافته  بیان  کاهش 
تفصیل  به  که   PAX6, OTX2 پروتئین  بجز   (3-D است(شکل  شده  گزارش 
اعصاب  سیستم  بلوغ  در   CXCL12 پروتئین  شد  صحبت  آنها  اهمیت  درباره 
اهمیت  دارای  سلولی  تکثیر  و  مهاجرت  در  گری  میانجی  با   (CNS) مرکزی 
 DCLK1 یافته  بیان  کاهش  کیناز  پروتئین  برای  همینطور  است(47).  بسزایی 
شده  گزارش   CXCL12 مانند  به  عصبی(نورونی)  های  سلول  مهاجرت 
است(48). اهمیتNR2F1 افزایش بیان یافته در سلول های عصبی در حدی 
شود(53) همینطورعملکرد  می  ذهنی  ناتوانی  بیماری  باعث  آن  جهش  که  است 
با  کند(54)  می  ایفا  سلولی  سرنوشت  تعیین  تمایز  و  مهاجرت  در  مهمی  بسیار 
تالاموس  و  چشمی  عصب  های  سلول  در  ترتیب  به  را  بیان  بیشترین  همه  این 
داده  نشان  خود  از  عصبی  تکوین  طول  در  خود  از  آینده)  پالیوم(کورتکس  و 
و  تمایز  مانی،  زنده  در  یافته  بیان  افزایش   PLCB1 همچنین  است(57-55). 
 miRNA 383 اهمیت  لذا  است(58).  شده  گزارش  عصبی  های  سلول  تکوین 
 forebrain) مغزجلویی  تکوین  زیستی  مسیر  های  ژن  برهمکنش  شبکه  در 
development) نیز حائز اهمیت بسزایی است و می تواند کاندید دارای نقش 

.(3-C باشد(شکل  عصبی  های  سلول  تکوین  و  تمایز  در  موثری 
بنیادی  های  سلول  تمایز  مسیر  برهمکنش  شبکه  بررسی  جهت  همینطور 
 29a, 383, miRNAر  چهار  برهمکنش   (Stem cell differentiation)
 5,  2 دارای  ترتیب  به  هرکدام  و  گرفت  قرار  بررسی  مورد   380-3p, 124a
اتصال  دو  دهنده  نشان   miR-29a که  باشند  می  شبکه  در  برهمکنش   2,  4,
و  شد  داده  توضیح  عصبی  های  سلول  تمایز  در  آن  نقش  که   EOMES به 
گزارش  عصبی  های  سلول  تمایز  در  آن  گری  تنظیم  نقش  که   IGF1 همینطور 
بنیادی  های  سلول  تمایز  مسیر  در  که  دیگری   miRNA  .(60 است(59,  شده 
miR- است  شده  گزارش  برهمکنش  دارای   (Stem cell differentiation)

در  که   FOXA2 یافته  بیان  افزایش  ژن  با  برهمکنش  با  که  باشد  می   124a
مسیرتمایز و تکوین سلول های عصبی دارای نقش است(31)  همچنین هدف 
در  آن  بیان  که  است   SOX9 یافته  بیان  افزایش  ژن   miRNA 124a دیگر 
سلول  حفظ  و  القا  جهت  همینطور  باشد(61)  می  لازم  شبکیه  های  سلول  تمایز 
 miRNA 383 همچنین  باشد(62).  می  اهمیت  دارای  نورونی  بنیادی  های 
FOXA1, IGF1, PAX3,  در  5 ارتباط می باشد که اهمیت ژن های  دارای 
 FOXD3 تمایز سلول های عصبی عنوان شد. همچنین ژن کاهش بیان یافته 
تمایز  مهار  تنظیم  و   (Neural crest) کرست  نورال  مسیر  پیشرفت  باعث  که 
باشد  می   miRNA 383 اهداف  از  دیگر  یکی   (63) شود  می  عصبی  سلول 
نورال  پروژنیتور  های  سلول  حفظ  جهت   FOXD3 بیان  افزایش  که  علاوه  به 
یافته  بیان  افزایش  ژن   miR-383 دیگر  هدف  است(64).  الزامی  نیز  کرست 
است(65)  آستروسیت  های  سلول  آپوپتوز  رسپتور  که  باشد  می   MEGF10
می  اهمیت  دارای  نیز  شبکیه  های  سلول  بین  موزائیکی  فاصله  جهت  همچنین 
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تومور  مهارگری  عملکرد  نیز  نوروبلاستوما  های  سلول  در  البته  و  باشد(66) 
 4 دارای  نیز   miRNA 380-3p همچنین  است(67).  داده  نشان  خود  از  را 
شامل  که  است  بنیادی  های  سلول  تمایز  مسیر  پروتئینی  شبکه  در  برهمکنش 
که  است   IGF1, PAX3, PDGFR, SOX6 یافته  بیان  افزایش  های  ژن 
فاکتور  اهمیت  ولی  شد  داده  توضیحات   IGF1 و   PAX3 ژن  دو  با  رابطه  در 
القائات  بدون  که  است  بصورتی  عصبی  های  سلول  تمایز  در   SOX6 رونویسی 
مسیر  اندازی  راه  به  قادر   STAT3 القای  با  تمایز  جهت   (RA) اسید رتینوئیک 
باعث   SOX6 مهار  صورت  همین  به   (69 است(68,  عصبی  های  سلول  تمایز 
می  سلول  در  آپوپتوز  مسیر  اندازی  راه  و  عصبی  های  سلول  تمایز  توقف 
موضوع  در   SOX6 به  اتصال  داشتن  با   miR-380-3p اهمیت  لذا  شود(70). 
این  دیگر  هدف  همچنین  کند  می  پیدا  افزایش  بسیار  عصبی  های  سلول  تمایز 
های  سلول  متاستاز  در  که  است   PDGFR یافته  بیان  افزایش  ژن    miRNA
می  ایفا  نقش  سرطانی  های  سلول  رگزایی  عملکرد  همچنین  و  سرطان  مادری 
می  نامشخص  عصبی  های  سلول  تمایز  در  آن  نقش  همچنین   (72 کند(71, 

.(3-D باشد(شکل 
سلول  تمایز  مهم  مسیر  چهار  هر  در  موثری  نقش  داشتن  با   miRNA 383
 anterior posterior patternالبته و  شیارعصبی  تکوین  و  بنیادی  های 
 PAX3, و همچنین داشتن برهمکنش با 13 ژن مهم و حیاتی specification
 PAX6, OTX2, DCLK1, CXCL12, PLCB1, NR2F1, FOXA1,
سلول  تمایز  مسیر  در  که    FOXD3, IGF1, MEGF10, GAS1, TSHZ
است  شده  داده  توضیح  هرکدام  عملکرد  بنیادی،  های  سلول  از  عصبی  های 

در  رو  این  از  باشد  عصبی  های  سلول  تمایز  در  موثری  نقش  دارای  تواند  می 
کاندید  قویا  عصبی  های  سلول  تمایز  در   miRNA 383 نقش  حاضر  مطالعه 
می شود.همچنین دیگر miRNA 380-3p ضمن افزایش بیان در تمایز سلول 
نیز  مغز  هیپوکمپ  ناحیه  درون  داری  معنی  بیان  افزایش  دارای  عصبی  های 
ژن  4 با  موثری  های  برهمکنش  داشتن  به  توجه  با  و  اینرو  از   (73) باشد  می 
PAX3, IGF1, SOX6, PDGFRA  که عملکرد آن ها به تفصیل در تمایز 
سلول های عصبی پیش تر گفته شد و همچنین داشتن نقش در سه مسیر مهم 
 anterior posterior نهایتا  و  شیارعصبی  تکوین  و  بنیادی  های  سلول  تمایز 
miRNA کاندید در تمایز سلول  pattern specification می تواند به عنوان 

شود. کاندید  حاضر  مطالعه  در  عصبی  های 

نتيجه‌گيری
گذار  تاثیر  های   miRNA یافتن  جهت  در  است   تلاشی  حاضر  ی  مطالعه 
ژن  بیان  از  حاصل  های  داده  از  استفاده  با  عصبی  های  سلول  تمایز  مسیر  در 
همراه  به  بنیادی  های  سلول  از  یافته  تمایز  عصبی  های  سلول  افتراقی  های 
تلفیق  و  بررسی  با  حاضر  تحقیق  در  نتیجتا  که  ها  آن  پروتئینی  های  برهمکنش 
دارای   380-3p و  ر383   miRNA نوع  2  ،miRNA و  ژن  بیان  داده  نوع  دو 
شدند  بینی  پیش  شده  ترسیم  پروتئینی  های  شبکه  بوسیله  گذار  تاثیر  رفتار 
همینطور  و  عصبی  های  سلول  تمایز  مسیر  سازی  بهینه  در  استفاده  جهت  و 

شدند. کاندید  مطالعه  این  در  درمانی  سلول  در  استفاده 
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