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 چکیده

های دخیل در سیستم ایمنی ماهی گورخری از طریق تحلیل بیوانفورماتیکی تنظیم بیان ژن ها درmicroRNAاین مطالعه به بررسی نقش 
های microRNAاستخراج و  NCBI های ژنی مرتبط با سیستم ایمنی ماهیان استخوانی از پایگاه دادهمنظور، پروفایلپرداخته است. بدین

، tlr3 ،nlrx1هایی نظیر شناسایی شدند. نتایج نشان داد که ژن miRmapو   Target Scan ها با استفاده از ابزارگیرنده این ژنهدف
saa،cxcl12a  ،C3، mhc1ze  و mhc2dabکنند. از میان آنها، های ایمنی، التهاب و استرس اکسیداتیو ایفا مینقش مهمی در پاسخ

microRNAهای dre-miR-30e-3p و dre-miR-723-5p  ر مؤثری ژنطوبه 00با امتیازهای بالاتر از tlr3 را که در تشخیص 

RNA کنند. همچنین، های ایمنی ذاتی نقش دارند، تنظیم میسازی پاسخای و فعالدو رشتهdre-miR-155 و dre-miR-2194 و 
dre-miR-2185-5p های اصلی در تنظیم ژن کنندهعنوان تنظیمبهnlrx1د، ، که نقش مهمی در مسیرهای ایمنی و استرس اکسیداتیو دار
-dre-miR و  dre-miR-135c،dre-miR-135bوسیلة های التهابی و تنظیم ایمنی، به، دخیل در پاسخ saaشناخته شدند. بیان ژن

135a همچنین، ژن .شودتنظیم می cxcl12a که کموکین SDF-1 های ایمنی نقش دارد، توسط کند و در مهاجرت سلولرا رمزگذاری می
dre-miR-740، dre-miR-22b و dre-miR-22a های سیستم مکمل مانندشود. از سوی دیگر، ژنتنظیم می C3 تحت تأثیر dre-

miR-93 و dre-miR-128 هایقرار دارند. ژن mhc1ze وmhc2dab ،microRNA هایی نظیرdre-miR-101a، dre-miR-

های هتری که از ترکیب دادهای دقیقبا تحلیل های قوی شناسایی شدند. این نتایج، همراهکنندهعنوان تنظیمبه dre-miR-740 و 3906
عنوان ها در تنظیم سیستم ایمنی ماهی گورخری کمک کرده و بهmicroRNAبیوانفورماتیک حاصل شده است، به شناسایی و درک نقش

 .گیرندمبنای مطالعات تجربی آینده در این حوزه قرار می

 

یگورخر ی، ماهmRNA-miRNAتعاملات یزژن، آنال یانب یمتنظ یمنی،ا یستمها، سmicroRNA :واژگان یدکل
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 مقدمه
MicroRNAها (miRNAsمولکول )کوچک های RNA 

ای هستند که تنظیم بیان ژن را در سطح پس از غیرکدکننده
 miRNA های اولیةدهند. رونوشترونویسی انجام می

بالغ کوتاه  miRNA توسط اندونوکلئازها به دو مولکول
 سازپیش '2و  '1ترتیب از انتهای شوند که بهتبدیل می

miRNA شوند. این مشتق میmiRNA های کوتاه که
نوکلئوتید دارند، در کمپلکس  10تا  12معادل  طولی

که  miRNA (miRISCکننده ناشی از )خاموش
آرگونات  هایای ریبونوکلئوپروتئینی شامل پروتئینمجموعه

 عملکرد شوند.دهی میو دیگر عوامل مؤثر است، سازمان

miRNA بالغ هدایت miRISC به رونوشت هدف، یعنی 

mRNAطور منفی لکس بهای است که توسط این کمپ
شود. شناسایی رونوشت هدف، به جفت شدن تنظیم می

 و محل هدف )که معمولاً در ناحیة miRNA جزئی باز بین

UTR 3' mRNA ترین بخشقرار دارد( وابسته است. مهم 

miRNA که در شناساییmRNA ،های هدف نقش دارد
آن  '1نوکلئوتید در انتهای  0تا  1یک توالی هپتامری شامل 

( شناخته seed sequence) عنوان توالی بذراست که به
 ,.Banaee and Sagvand, 2019; Kang et al)شود می

2019; Badr et al., 2022; Banaee and Badr, 2024 

های مختلف جانوری، دهد که در گونهها نشان می. بررسی(
تطابق کامل  mRNA معمولاً بین توالی بذر و محل هدف

و سپس  (bulgesدنبال آن نواحی ناکامل )به وجود دارد که
و محل  miRNA 2'های جزئی اضافی بین انتهای مکمل

 UTR 2'های هدف در ناحیة سایت شود.هدف مشاهده می

 های هدف متعارفعنوان سایتکه تطابق کامل بذر دارند، به
های محاسباتی برای شوند. بنابراین روششناخته می

، عمدتاً بر شناسایی این miRNAهای هدف بینی ژنپیش
 هایبینیهای متعارف تمرکز دارند. براساس پیشسایت

های کدکنندة درصد از کل ژن 00بیوانفورماتیک، بیان 
های مختلف جانوری از جمله ماهیان ممکن پروتئین در گونه

 Andreassen)ها قرار گیرند miRNAاست تحت تأثیر

and Høyheim, 2017; Banaee and Sagvand, 

2019; Banaee et al., 2024; Bhuyan et al., 2024) . 

عنوان عوامل کلیدی ها بهmiRNAداران، در مهره
ر های ژنی، فرآیندهای زیستی اساسی نظیکنندة شبکهتنظیم

رشد، پاسخ ایمنی، توسعه بافت و حفظ عملکردهای 
براین،  کنند. علاوهاختصاصی بافت را مدیریت می

miRNAهای های ژننترونیک که در اینترونهای ای
توانند بیان رونوشت ژن کدکننده پروتئین قرار دارند، می

تنظیم پس از رونویسی توسط  میزبان خود را تنظیم کنند.
miRNA ها منجر به کاهش بیان پروتئین ازmRNA های
یا سرکوب  mRNA شود که یا ناشی از تخریبهدف می

-Bela)تغییر کند   mRNA ترجمه است، بدون اینکه سطح

ong et al., 2015; Eslamloo et al., 2018; He et 

al., 2020; Bhuyan et al., 2024) . 
دهد که اغلب، مطالعات صورت گرفته نشان می

miRNAداران با حفظ بالای توالی، های ارتولوگ در مهره
ای هشوند. همچنین، گونهویژه در توالی بذر، مشاهده میبه

داشته  miRNA توانند چندین پارالوگ از یک ژنمیمختلف 
رود دلیل مشابهت توالی بذر، انتظار میعلاوه براین، به .باشند

miRNA های ارتولوگ اغلب ترجیحات یکسانی برای
هایی از با این حال، نمونه های هدف داشته باشند.سایت

وجود دارند؛ از جمله جفت  miRNA هایتکامل متفاوت ژن
در ماهیان  miRNA-731 و miRNA-462 هایژن

 و miRNA-191 هایاستخوانی که ریشه مشترکی با ژن
miRNA-425 های که برخی از ژندر انسان دارند. در حالی

کمان در پاسخ آلای رنگیندر ماهی قزل miRNA ایخوشه
رسد چنین عملکردی در انسان نظر نمیایمنی نقش دارند، به

ینی آفرکنترل چرخه سلولی نقشداشته باشند، بلکه در 
-miRNAها مانند miRNAهایی ازکنند. همچنین، ژنمی

وجود دارند که مختص ماهیان  miRNA-7132 و  734
د. با شونتر یافت نمیداران عالیاستخوانی هستند و در مهره

شده حفاظت miRNA هایاین حال، بسیاری از ژن
مچنان حفظ ای در ژنوم در طول تکامل هصورت خوشهبه

در  miRNA خوشه ژن 10عنوان نمونه، اند. بهشده
هایی همچون ماهی سالمون اقیانوس اطلس، ماهی کاد گونه

 Wu)اند اقیانوس اطلس، گورخرماهی و انسان شناسایی شده

et al., 2012; Wang et al., 2018a; He et al., 2020; 

Wang et al., 2020) .  
یابی و ابزارهای توالی های اخیر در فناوریپیشرفت

های بالغ و miRNAبیوانفورماتیکی، امکان شناسایی 
های متعدد مربوط به آنها را در گونه miRNA هایژن

هایی miRNAماهیان استخوانی فراهم کرده است. تاکنون، 
 miRBase گونه ماهیان استخوانی در پایگاه داده 1بیش از 

( اگرچه /http://www.mirbase.orgثبت شده است )
شده محدود است، کشف miRNA هایها و ژنتعداد گونه
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تر های پیشرفتهرود با استفاده از روشبا این حال، انتظار می
ها و مراحل شده در بافتهای بیانmiRNAوجوی در جست

 (.Badr et al., 2022)مختلف رشد، این تعداد افزایش یابد 

اطلاعات توانند ها میmiRNAمطالعات مرتبط با 
های ژنی و فرآیندهای ارزشمندی درباره نحوه تنظیم شبکه

ها در miRNAزیستی فراهم کنند. با توجه به نقش حیاتی
تواند به بروز ها، اختلال در عملکرد آنها میتنظیم ژن

 های ماهیانها منجر شود. در مطالعات مرتبط با گونهبیماری
ها در miRNAاستخوانی با اهمیت تجاری، توجه به نقش 

های اقتصادی نظیر افزایش نرخ رشد و بهبود کمیت ویژگی
و کیفیت محصول بسیار حائز اهمیت است. 

های هایی دخیل در تنظیم بیان ژنmiRNAشناسایی
زای زیستی و مختلف در ماهیان در معرض عوامل بیماری

های فعال در تنظیم سیستم ایمنی محیطی، از جمله ژن
های مرتبط با miRNAناساییتواند راهی برای شمی

 ,.Zhang et al., 2019; Zhao et al)سلامت باشد 

2023). 
های ژنی سیستم ایمنی اگرچه، تنظیم شبکه

ای طور گستردهداران عالی بهها در مهرهmiRNAتوسط
ها در تنظیم miRNAمطالعه شده است، اما مطالعه نقش

وده ب های ایمنی در ماهیان استخوانی بسیار محدودترپاسخ
اند که است. با این وجود، مطالعات متعددی نشان داده

ها پس از مواجهه با miRNAای از عملکرد زیرمجموعه
 اینوزینیکدار و یا تیمار با پلی RNAیا DNA هایویروس

عنوان یک محرک (  به poly(I:Cسیتیدیلیک اسید یا )))پلی
اشد. بتواند متفاوت سیستم ایمنی در ماهیان استخوانی می

متفاوت  یابی نیز بر نقشها و توالیاستفاده از تکنیک ریزآرایه
miRNAهای مختلف ماهیان تائید شده است. با ها در گونه

-miRNAها مانندmiRNAاین وجود، به نقش برخی از  

455  ،miRNA-462  وmiRNA-731  در تنظیم بیان
ی های مختلفهای کلیدی دخیل در سیستم ایمنی گونهژن
 Andreassen and)لاً اتفاق نظر وجود دارد کام

Høyheim, 2017) در مطالعات اخیر، عملکرد متفاوتی از .
miRNAهای سیستم ایمنیهایی دخیل در تنظیم بیان ژن 

زا های بیماریطور تجربی در معرض باکتریماهیانی که به
ساکارید باکتریایی قرار داده شدند، مشاهده شده یا لیپوپلی

  miRNA. در مجموع هشت(Wu et al., 2012)است 
، miRNA-192  ،miRNA-462 ،miRNA-223شامل 

miRNA-146 ،miRNA-122 ،miRNA-731 ،
miRNA-181  وmiRNA-451  در ماهیانی در معرض

های باکتریایی، شناسایی شده که برخی آنها عفونت
(miRNA-462 ،miRNA-731 ،miRNA-181 ،

miRNA-146   وmiRNA-223های تنظیم بیان ژن ( در
های دخیل در سیستم ایمنی ماهیان در مواجهه با عفونت

 Bela-ong et al., 2015; Wang et)ویروسی نیز فعالند 

al., 2020; Zhao et al., 2022; Zhao et al., 2023) .
-miRNAدیگر مانند  miRNA که در حالی

122،miRNA-192  و miRNA-451 داران در مهره
و  های ایمنیعملکردهای مرتبط با تنظیم پاسختر با عالی

 اند.التهابی گزارش شده
هدف از این مطالعه ارزیابی بیوانفورماتیک نقش 

miRNA های دخیل در سیستم ایمنی در کنترل بیان ژن
است. از آنجا که شناسایی   (Danio rerioماهی گورخری )

ر تواند دمی miRNAهای تنظیمی بیان ژن با واسطه شبکه
 شناسی سیستمهای مولکولی زیستدرک ما از مکانیسم

ثر زا مؤایمنی و بهبود عملکرد آن در مواجهه با عوامل بیماری
در کنترل  miRNAبینی بیوانفورماتیک نقش باشد، پیش

-های دخیل در سیستم ایمنی ماهیان استخوانی میبیان ژن

 تواند حائز اهمیت باشد. 

 

 هامواد و روش
های تنظیمی با هدف روشن کردن مکانیسم مطالعه حاضر

های ها در تعدیل و تنظیم بیان ژنmicroRNAپیچیده
دخیل در فیزیولوژی ایمنی ماهیان استخوانی انجام شد. ابتدا 

 .Dپروفایل ژنی مرتبط با سیستم ایمنی ماهی گورخری )

rerio) از مخزن NCBI ای برای عنوان پایهاستخراج و به
افزار نتخاب گردید. سپس با استفاده از نرمهای بعدی اتحلیل

Target Scan ،microRNAهای های دخیل در تنظیم ژن
 7صورت الگوریتمی نواحی هدف شناسایی شدند. این ابزار به

های هدف را نوکلئوتیدی مکمل ناحیه هسته ژن 2یا 
 هایشناسایی و پایداری ترمودینامیکی دوبلکس

microRNA-تا احتمال تنظیم مؤثر  هدف را ارزیابی کرد
مشخص شود. امتیازات عددی بالاتر در این سیستم 

به ژن هدف است.  microRNA تردهنده اتصال قوینشان
 miRBaseدر ادامه، از برنامه

(https://www.mirbase.org برای شناسایی و )
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های هدف استفاده شد که با اعمال حد microRNAتفسیر
قدرت اتصال و فراوانی تکرار  هایی مانندو شاخص 70آستانه 

، تحلیل دقیقی ارائه کرد. ادغام این UTR'2ناحیه هدف در 
شد که مقادیر  miRmap نتایج منجر به استخراج امتیاز جامع

ند. بینی هستدهنده دقت بالاتر در پیشنشان 200نزدیک به 
الی عنوان کاندیدای احتمهایی با امتیاز بالاتر بهدر نهایت، ژن

های عملی انتخاب شدند. این روش، با استفاده زمایشبرای آ
های بیوانفورماتیکی و تحلیل الگوریتمی، ابزاری از داده

ها در بیان microRNAکارآمد برای شناسایی نقش تنظیمی
دهد های مرتبط با ایمنی ماهی گورخری ارائه میژن

(Banaee and Sagvand, 2019; Badr et al., 2022; 

., 2024et aldr, 2024; Banaee Banaee and Ba) . 

 

 نتایج
ای و دو رشته RNA دلیل نقش آن در تشخیصبه  tlr3ژن

 .های ایمنی ذاتی، اهمیت زیادی داردسازی پاسخفعال
miRNA هایdre-miR-30e-3p وdre-miR-723-5p  

 که،( هستند. در حالی21/02و  07/00دارای امتیازهای بالا )

dre-miR-142a-3p  احتمالاً تأثیر  10/70با امتیاز نیز
 (.2تنظیمی متوسطی دارد )جدول 

 NOD-like هایعضوی از خانواده گیرنده  nlrx1ژن

 .های ایمنی ذاتی نقش دارداست که در تنظیم پاسخ
های ایمنی و استرس معمولاً در تنظیم پاسخ  nlrx1ژن

و تنظیم  NF-κB این ژن با مهار مسیر .اکسیداتیو نقش دارد
(، به کاهش التهاب ROSهای فعال اکسیژن )لید گونهتو

بیش از حد و جلوگیری از آسیب ناشی از استرس اکسیداتیو 
کننده عنوان یک تنظیمبه NLRX1کند. پروتئین کمک می

کلیدی در حفظ تعادل بین ایمنی و اکسیداسیون در ماهیان، 
یکی  02/10با امتیاز   dre-miR-155ای دارد.اهمیت ویژه

دهد، که ممکن است در ها را نشان میترین تعاملقوی از
دهی مرتبط با ایمنی ذاتی نقش تنظیم مسیرهای سیگنال

های با امتیازهای miRNAعلاوه براین،  .داشته باشد
و   dre-miR-2194،dre-miR-725نظیر   10نزدیک به 

dre-miR-2185-5p  از نظر تعامل با ژن مذکور در مرتبه
، dre-miR-27های دیگری مانند miRNA. بعدی قرار دارد

dre-miR-135aو ، dre-miR-135c  00امتیازهایی بین 
دهنده تعاملات تنظیمی احتمالی دارند، که نشان 01تا 

-dre  تر مانندتعاملات با امتیازهای پایین .متوسط است

miR-190b  احتمالاً تأثیر کمتری دارند  21/70با امتیاز
 (.2)جدول 
 .های التهابی و تنظیم ایمنی نقش داردپاسخدر   saaژن

کد کننده یک پروتئین فاز حاد به نام آمیلوئید آ   saaژن
طور هها بسرمی است که در پاسخ به عوامل التهابی و عفونت

های یابد. این پروتئین نقشچشمگیری افزایش می
های سازی سلولهای ایمنی، فعالای در تنظیم پاسخچندگانه

عنوان یک کند. همچنین بهکنترل التهاب ایفا میایمنی و 
 .ودشنشانگر زیستی برای التهاب حاد و مزمن شناخته می

طور خاص در ماهیان در واکنش به بیان این ژن به
های باکتریایی و ویروسی های محیطی و عفونتاسترس

 دهد کهنتایج بیوانفورماتیک نشان می .نقش حیاتی دارد
dre-miR-135c ،dre-miR-135b وdre-miR-135a  

دهنده ( هستند و نشان1/11دارای امتیازهای بسیار بالا )
نقش  .ها هستندmiRNAتنظیم قوی این ژن توسط این

dre-miR-499 ،dre-miR-2184   وdre-miR-736  به
در تنظیم بیان ژن  02/71و  00/02، 0/11ترتیب با امتیازات 

saa  (.2قابل توجه است )جدول 
را رمزگذاری  SDF-1 ، که کموکینcxcl12aژن 

های ایمنی کند، در مسیرهای ایمنی و مهاجرت سلولمی
 22/11با امتیاز  dre-miR-740 نقش کلیدی دارد.

دهد. علاوه شده را نشان میبینیترین تعامل پیشقوی
-dre-miR دهد کهبراین، نتایج بیوانفورماتیک نشان می

22b وdre-miR-22a  01/10و  11/10زهای با امتیا 
 .دهندرا نشان می cxcl12aتعاملات بسیار قوی با ژن 

miRNA هایdre-miR-182-5p،dre-miR-23a  و 
dre-miR-23b  نقش تنظیمی  17نیز با امتیازهایی بالاتر از

ها با امتیازهای کمتر miRNAکه سایردر حالی .مهمی دارند
-dreو  dre-miR-365،dre-miR-194b)مانند  11از 

miR-25 تأثیرات متوسطی در تنظیم بیان ژن )cxcl12a 
 (.2دارند )جدول 

، که یکی از اجزای مهم سیستم مکمل است، C3ژن 
در پاسخ ایمنی ذاتی و فرآیندهای التهابی نقش حیاتی 

 27/07با امتیازهای  dre-miR-128و   dre-miR-93دارد.
را  نشده برای این ژبینیترین تعاملات پیشقوی 20/07و 

نیز  dre-miR-20bو  dre-miR-20a-5pهمچنین  .دارند
در  .، نقش تنظیمی متوسطی دارند02با امتیازهای بالاتر از 

-dre-miRتر مانند هایی با امتیاز پایین miRNAکه،حالی
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459-3p  ،dre-miR-210-3p   وdre-miR-19b-5p 
 (.2دارند )جدول  C3تأثیرات کمتری در تنظیم بیان ژن 

 های متعلق به خانوادهبخشی از مولکول mhc1zeژن 

MHC  کلاسI سلولی های داخلژناست که در ارائه آنتی
نیز  mhc1ubaهمچنین ژن  .های ایمنی نقش داردبه سلول

نیز  mhc2dabژن  .تعلق دارد I کلاس MHC به خانواده

ه است که در ارائ II MHCهای کلاس بخشی از مولکول
های ایمنی تخصصی سلولی به سلولهای برونژنآنتی

که، ژن کمکی( نقش دارد. در حالی Tهای )مانند سلول
mhc1zel ها نقش داشته ژنممکن است در شناسایی آنتی

-dreدهد که های بیوانفورماتیک نشان میبررسی .باشد

miR-101a ،dre-miR-101b  وdre-miR-2188-5p 

 Danioماهی زبرا ) در C3و  tlr3 ،nlrx1 ،saa ،cxcl12aهای های دخیل در بیان ژنmiRNAارزیابی بیوانفورماتیک  -1جدول 

rerioهای ( با استفاده از پایگاه دادهmiRmap 

miRNA  امتیاز  نام ژن miRmap miRNA  امتیاز  نام ژن miRmap 

dre-miR-30e-3p tlr3 07/00  dre-miR-182-5p cxcl12a 71/17  

dre-miR-723-5p tlr3 21/02  dre-miR-23a cxcl12a 70/17  

dre-miR-142a-3p tlr3 10/70  dre-miR-23b cxcl12a 71/17  

dre-miR-155 nlrx1 02/10  dre-miR-34b cxcl12a 01/17  

dre-miR-2194 nlrx1 22/12  dre-miR-30e-3p cxcl12a 2/17  

dre-miR-725 nlrx1 00/12  dre-miR-459-5p cxcl12a 11/10  

dre-miR-2185-5p nlrx1 22/11  dre-miR-365 cxcl12a 10/11  

dre-miR-203b-5p nlrx1 11/01  dre-miR-194b cxcl12a 11/01  

dre-miR-192 nlrx1 01/01  dre-miR-25 cxcl12a 01 

dre-miR-128 nlrx1 22/00  dre-miR-212 cxcl12a 00/00  

dre-miR-27b nlrx1 00/00  dre-miR-96 cxcl12a 22/00  

dre-miR-182-3p nlrx1 00/01  dre-miR-141 cxcl12a 01/07  

dre-miR-135a nlrx1 2/00  dre-miR-200a cxcl12a 20/07  

dre-miR-27a nlrx1 00/02  dre-miR-124 cxcl12a 7/01  

dre-miR-727-5p nlrx1 0/02  dre-miR-92b cxcl12a 10/00  

dre-miR-27c-3p nlrx1 70/02  dre-miR-2184 cxcl12a 10/00  

dre-miR-153a nlrx1 01/01  dre-miR-18c cxcl12a 11/02  

dre-miR-135b nlrx1 12/01  dre-miR-92a cxcl12a 01/02  

dre-miR-135c nlrx1 22/01  dre-miR-723-3p cxcl12a 11/02  

dre-miR-27d nlrx1 01/02  dre-miR-430b cxcl12a 11/02  

dre-miR-27e nlrx1 02/02  dre-miR-430a cxcl12a 22/02  

dre-miR-735 nlrx1 70/70  dre-miR-122 cxcl12a 01/02  

dre-miR-153b nlrx1 11/77  dre-miR-18a cxcl12a 00/02  

dre-miR-724 nlrx1 10/70  dre-miR-727-3p cxcl12a 11/01  

dre-miR-722 nlrx1 02/70  dre-miR-192 cxcl12a 7/01  

dre-miR-153c nlrx1 17/71  dre-miR-430i cxcl12a 01/01  

dre-miR-190b nlrx1 21/70  dre-miR-18b-5p cxcl12a 71/02  

dre-miR-135c saa 17/11  dre-miR-93 C3 27/07  

dre-miR-135b saa 17/11  dre-miR-128 C3 20/07  

dre-miR-135a saa 12/11  dre-miR-20a-5p C3 12/00  

dre-miR-499 saa 0/11  dre-miR-20b C3 01/02  

dre-miR-2184 saa 00/02  dre-miR-17a-5p C3 00/02  

dre-miR-736 saa 02/71  dre-miR-459-3p C3 02/70  

dre-miR-740 cxcl12a 22/11  dre-miR-210-3p C3 10/70  

dre-miR-22b cxcl12a 11/10  dre-miR-19b-5p C3 10/72 

dre-miR-22a cxcl12a 01/10     
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( را دارند و 02/11و  02/11، 12/11)بالاترین امتیازها 
کننده بیان ژن های قوی احتمالی تنظیمکنندهعنوان تنظیمبه

mhc1ze  باشند. همچنین، سایر میmiRNA ها مانندdre-

miR-148  وdre-miR-152  10نیز امتیازهای بالاتر از 
عنوان اهداف تحقیقاتی معتبر در نظر توانند بهدارند و می
 7/72با امتیاز   dre-miR-144که در حالی .گرفته شوند

داشته  mhc1zeممکن است تأثیر کمتری در تنظیم بیان ژن 
 (. 1باشد )جدول 

dre-miR-3906  ترین تعامل قوی 10/10با امتیاز
همین دارد. به mhc2dabشده را در تنظیم بیان ژن بینیپیش

-dre-miRو  dre-miR-204 ،dre-miR-103ترتیب 

193b در تنظیم بیان  1/70و  00/00، 10/12تیازهای با ام
های بعدی قرار دارند ژن مذکور از نظر اهمیت در مرتبه

-dre-miRدهد که(. نتایج بیوانفورماتیک نشان می1)جدول 

27c-5p   وdre-miR-214  و  00/10ترتیب با امتیاز به
دارند. در  mhc1ubaنقش مهمی در تنظیم بیان ژن  00/10

-dre-miR، و dre-miR-93 ،dre-miR-734که حالی

216b   های نقش 72/02، و 02/00، 1/00نیز با امتیازهای
-dre-miRهایی مانندmiRNAتنظیمی متوسطی دارند و 

20b  وdre-miR-17a-5p   تأثیرات  70با امتیازهای حدود

(. 1دارند )جدول  mhc1ubaنسبتاً ضعیفی تنظیم بیان ژن 
با امتیاز  dre-miR-2198که  نتایج این مطالعه نشان داد

، نقش مهمی 70/71با امتیاز  dre-miR-2185-5pو  7/10
 (.1دارند )جدول  mhc1zelدر تنظیم بیان ژن 

ممکن است در   ildr1a، وildr2 ،ildr1bهای ژن
مسیرهای سیگنالینگ مرتبط با شناسایی و پاسخ به عوامل 

ها در همچنین این ژن .مشارکت داشته باشند زابیماری
تنظیم ایمنی، تنظیم عملکرد سیستم ایمنی و فرآیندهای 

قوی باهای التهابی نقش دارد. تعاملات مرتبط با پاسخ
miRNAدهنده اهمیت تنظیم بیان های مشخص شده نشان

نتایج  .این ژن در مسیرهای زیستی مرتبط با ایمنی است
ها نشان داد miRNAتجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی 

،  dre-miR-101a ،dre-miR-183 ،dre-miR-101bکه

dre-miR-152  وdre-miR-148 ترتیب با امتیازهای به
نقش مهمی در  7/00و  00/07، 10/10، 00/17، 11/17

و کنترل فرآیندهای مرتبط با التهاب  ildr2تنظیم بیان ژن 
-dreو  dre-miR-454bکه در حالی .یا پاسخ ایمنی ایفا کند

miR-141  تمایل کمتری در  00با امتیازی کمتر از
برهمکنش با ژن مذکور دارند و احتمالاً نقش مکملی در 

 (. 2کنند )جدول فا میای ildr2تنظیم بیان ژن 

ماهی زبرا  در mhc1zelو   mhc1ze ،mhc1uba،mhc2dabهای های دخیل در بیان ژنmiRNAارزیابی بیوانفورماتیک  -2جدول 

(Danio rerio با استفاده از )های پایگاه دادهmiRmap 

miRNA  امتیاز  نام ژن 
miRmap 

miRNA  امتیاز  نام ژن miRmap 

dre-miR-101a mhc1ze 12/11  dre-miR-3906 mhc2dab 10/10  

dre-miR-101b mhc1ze 02/11  dre-miR-204 mhc2dab 10/12  

dre-miR-2188-5p mhc1ze 02/11  dre-miR-103 mhc2dab 00/00  

dre-miR-148 mhc1ze 01/12  dre-miR-216b mhc2dab 21/00  

dre-miR-152 mhc1ze 21/12  dre-miR-737 mhc2dab 20/00  

dre-miR-723-5p mhc1ze 02/00  dre-miR-107a mhc2dab 00/02  

dre-miR-144 mhc1ze 7/72  dre-miR-107b mhc2dab 00/01  

dre-miR-27c-5p mhc1uba 00/10  dre-miR-734 mhc2dab 17/02  

dre-miR-214 mhc1uba 00/10  dre-miR-194b mhc2dab 12/71  

dre-miR-93 mhc1uba 1/00  dre-miR-194a mhc2dab 70/70  

dre-miR-734 mhc1uba 02/00  dre-miR-214 mhc2dab 00/71  

dre-miR-216b mhc1uba 72/02  dre-miR-193b mhc2dab 1/70  

dre-miR-31 mhc1uba 0/70  dre-miR-18c mhc2dab 07/72  

dre-miR-20b mhc1uba 22/70  dre-miR-193a mhc2dab 07/72  

dre-miR-20a-5p mhc1uba 22/70  dre-miR-18a mhc2dab 20/70  

dre-miR-17a-5p mhc1uba 00/70  dre-miR-3906 mhc2dab 10/10  

dre-miR-3906 mhc1uba 00/71  dre-miR-2198 mhc1zel 7/10  

   dre-miR-2185-5p mhc1zel 70/71  
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-dre-miR-740  ،dreدست آمده،براساس نتایج به

miR-723-5p،dre-miR-29b  وdre-miR-29a  به
دارای  22/12و  21/12، 01/11، 10/10ترتیب با امتیارهای 

دارند. در حالی ildr1bبیشتری تمایل به تنظیم بیان ژن 
  dre-miR-430a  ،dre-miR-196c،dre-miR-196aکه
دارای نقش  70با امتیازهای کمتر از  dre-miR-126a-5pو 

تری داشته و احتمالاً نقش مکمل تنظیمی متوسط و ضعیف
ند کندهی مرتبط با ایمنی ایفا میدر مسیرهای سیگنال

اشده ببینیدلیل تعاملات پیشبه  ildr1a(. ژن2)جدول 
miRNA ها، احتمالاً در تنظیم فرآیندهای ایمنی پیچیده و

نتایج  .کندزا نقش مهمی ایفا میرسپاسخ به عوامل است

 dre-miR-142a-3p ،dre-miR-216bدهد کهنشان می

،dre-miR-133a-5p  ،dre-miR-723-5p  وdre-miR-

20a-3p 00/00، 11/00، 01/11ترتیب با امتیازات به ،
  ildr1aدر نقش مهمی در تنظیم بیان ژن 01/01و  00/10

  dre-miR-22bو  dre-miR-130bکه نقشدارند. در حالی
 تر بوده و ممکن است نقشدر تنظیم بیان ژن مذکور ضعیف

 .(2پشتیبان در تنظیم ژن داشته باشند )جدول 
 TargetScan پایگاه 0شده در جدول نتایج ارائه

های مختلف microRNAبینی تعامل بیندهنده پیشنشان
 با استفاده از (Danio rerioهای هدف در ماهی زبرا )و ژن

context+ score percentile  است. این امتیاز بیانگر

( با Danio rerioماهی زبرا ) در ildr1aو  ildr2 ،ildr1bهای های دخیل در بیان ژنmiRNAارزیابی بیوانفورماتیک  -1جدول 

 miRmapهای استفاده از پایگاه داده

miRNA  امتیاز  نام ژن miRmap miRNA  امتیاز  نام ژن miRmap 

dre-miR-101a ildr2 11/17  dre-miR-126a-5p ildr1b 12/70  

dre-miR-183 ildr2 00/17  dre-miR-301b ildr1b 00/70  

dre-miR-101b ildr2 10/10  dre-miR-196a ildr1b 17/70  

dre-miR-152 ildr2 00/07  dre-miR-301a ildr1b 07/70  

dre-miR-148 ildr2 7/00  dre-miR-454b ildr1b 01/70  

dre-miR-1 ildr2 21/00  dre-miR-196d ildr1b 10/72  

dre-miR-206 ildr2 02/00  dre-miR-130a ildr1b 71/72  

dre-miR-130a ildr2 22/02  dre-miR-454a ildr1b 01/72  

dre-miR-144 ildr2 70/70  dre-miR-132-3p ildr1b 01/71  

dre-miR-130b ildr2 11/77  dre-miR-196b ildr1b 01/71  

dre-miR-454a ildr2 00/70  dre-miR-130c ildr1b 22/72  

dre-miR-454b ildr2 21/70  dre-miR-142a-3p ildr1a 01/11  

dre-miR-141 ildr2 01/71  dre-miR-216b ildr1a 11/00  

dre-miR-200a ildr2 22/71  dre-miR-133a-5p ildr1a 00/00  

dre-miR-187 ildr2 71 dre-miR-2196 ildr1a 21/07  

dre-miR-130c ildr2 0/72  dre-miR-17a-3p ildr1a 11/00  

dre-miR-199-3p ildr2 2/72  dre-miR-723-5p ildr1a 00/01  

dre-miR-740 ildr1b 10/10  dre-miR-20a-3p ildr1a 01/01  

dre-miR-723-5p ildr1b 01/11  dre-miR-122 ildr1a 27/00  

dre-miR-29b ildr1b 21/12  dre-miR-454b ildr1a 2/77  

dre-miR-29a ildr1b 22/12  dre-miR-130a ildr1a 1/70  

dre-miR-458 ildr1b 01/01  dre-miR-301c ildr1a 10/70  

dre-miR-21 ildr1b 10/01  dre-miR-301a ildr1a 21/71  

dre-miR-430a ildr1b 02/77  dre-miR-301b ildr1a 01/70  

dre-miR-430i ildr1b 11/70  dre-miR-454a ildr1a 2/70  

dre-miR-430c ildr1b 70/71  dre-miR-460-3p ildr1a 07/72  

dre-miR-196c ildr1b 00/71  dre-miR-130b ildr1a 71/72  

dre-miR-430b ildr1b 01/71  dre-miR-130c ildr1a 02/72  

dre-miR-301c ildr1b 21/71  dre-miR-22b ildr1a 10/72  

dre-miR-126b-5p ildr1b 12/70    
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بر کاهش بیان ژن هدف است،  miRNA میزان تأثیر بالقوه
دهنده توان مهاری طوری که درصدهای بالاتر نشانبه

 .هستند بر بیان ژن هدف miRNA ترقوی

ها که در شناسایی الگوهای مولکولی پاتوژن tlr3 ژن
(PAMPs) سازی سیستم ایمنی ذاتی نقش دارد، و فعال

-dre-miR ( و01)با امتیاز   dre-miR-722تحت تنظیم 

ه دهند( قرار گرفته است. این مقادیر نشان07)با امتیاز  129
 ها بر سرکوب بیان این ژنmiRNA تأثیر متوسط تا زیاد

 د.های ایمنی شواست که ممکن است منجر به تعدیل پاسخ

که در تنظیم التهاب و مسیرهای پاسخ به استرس   nlrx1ژن
( 01)با امتیاز   dre-miR-155نقش دارد، تحت تأثیر قوی

( قرار دارد. این مقادیر بالا 07)با امتیاز   dre-miR-2194و
بر این ژن است که  miRNA دهنده کنترل قوینشان

 .را به میزان زیادی سرکوب کند  nlrx1تواند بیانیم
که یک پروتئین فاز حاد  saa( Serum Amyloid Aژن )

-dre-miR-135a،dreالتهابی است، تحت تنظیم قوی 

miR-135b و dre-miR-135c ( قرار 11با امتیاز بسیار بالا )
ها نقش miRNA دهند که ایندارد. این نتایج نشان می

تواند اثرات های التهابی دارند که میژنمهمی در سرکوب 
که  C3 ژن .های استرس و التهاب ایجاد کندمهمی در پاسخ

جزء مهمی از سیستم کمپلمان است و در ایمنی ذاتی نقش 
 dre-miR-730 هایی مانندmiRNAدارد، تحت تأثیر 

( قرار دارد. این نتایج 10)امتیاز  dre-miR-740 ( و17)امتیاز 

 C3 ها بر بیانmiRNAمهاری بسیار قوی این بیانگر تأثیر

تواند منجر به کاهش عملکرد سیستم کمپلمان هستند که می
 و mhc1zel هایژن .و تضعیف دفاع ایمنی شود

mhc2dab ژن و پاسخ ایمنی تطبیقی نقش که در ارائه آنتی
-dre-miR-23a، dreهایی مانند miRNA دارند، توسط

miR-23b و dre-miR-107 ( 21شوند. امتیاز )تنظیم می
mhc1zel تر ایندهنده تأثیر ضعیفنشانmiRNA ها در

تری اثر قوی dre-miR-107 کهسرکوب آن است، درحالی
 دهند که تنظیمدارد. این نتایج نشان می mhc2dab ( بر77)

تواند تأثیر متفاوتی بر کارایی می miRNA ها توسطاین ژن
که در مهاجرت  cxcl12a ژن .ژن داشته باشدارائه آنتی

 های ایمنی نقش دارد، توسط چندینسلولی و پاسخ

miRNA از جمله dre-miR-430a و dre-miR-430i  با
شود. این نتایج نشان ( تنظیم می07و  00امتیازهای بالا )

توانند نقش مهمی در مهار ها میmiRNAدهند که اینمی
های ایمنی لولو در نتیجه کنترل مهاجرت س  cxcl12aبیان

 .ایفا کنند

 miRWalk شده از پایگاه دادهارائه 1جدول 

-dreهای مختلف )microRNAدهنده تعاملات بیننشان

miR) های هدف آنو ژن( ها در ماهی زبراDanio rerio) 
ها بر اساس معیار سطح اطمینان بالا است. این داده

(11/0<Pانتخاب شده )ی دهنده دقت بالااند، که نشان
 که در شناسایی tlr3 ژن .شده استتعاملات شناسایی

( با استفاده از Danio rerioماهی زبرا ) های در سیستم ایمنیهای دخیل در بیان ژنmiRNAارزیابی بیوانفورماتیک  -0جدول 

 Target Scanهای پایگاه داده

miRNA  نام ژن context+ score 

percentile 

miRNA  نام ژن context+ score 

percentile 

dre-miR-722 tlr3 01 dre-miR-23a mhc1zel 22 

dre-miR-129 tlr3 07 dre-miR-23b mhc1zel 22 

dre-miR-155 nlrx1 01 dre-miR-430b ildr2 01 

dre-miR-2194 nlrx1 07 dre-miR-430a ildr2 01 

dre-miR-135c saa 11 dre-miR-430i ildr2 00 

dre-miR-135b saa 11 dre-miR-430c ildr2 00 

dre-miR-135a saa 11 dre-miR-34c ildr1b  11 

dre-miR-430a cxcl12a 00 dre-miR-34 ildr1b  17 

dre-miR-430i cxcl12a 00 dre-miR-199 ildr1a 22 

dre-miR-430b cxcl12a 07 dre-miR-23a mhc1ze 22 

dre-miR-430c cxcl12a 02 dre-miR-23b mhc1ze 22 

dre-miR-730 C3 17 dre-miR-107 mhc2dab 77 

dre-miR-740 C3 10 dre-miR-107b mhc2dab 77 

dre-miR-2195 C3 02 dre-miR-103 mhc2dab 77 
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RNAسازی مسیرهای التهابی نقش دارد، ویروسی و فعال
 dre-miR-221-3p از جمله miRNA تحت تأثیر چندین

دهنده مهار قوی این ژن باز( قرار دارد که نشانجفت 21)با 
که در تنظیم استرس اکسیداتیو و  nlrx1 است. همچنین ژن

با  dre-miR-725-3p ی ایمنی نقش دارد، توسطهاپاسخ
که در  cxcl12a شود. ژنشدت سرکوب میباز بهجفت 21

های ایمنی مؤثر است، تحت تأثیرمهاجرت سلولی و پاسخ
miRNA هایی مانندdre-miR-30c-3p  وdre-miR-

92a-5p   دهنده کنترلباز قرار گرفته که نشانجفت 21با 

 پس از رونویسی قوی این ژن است. از سوی دیگر، ژن

mhc1lga  که در سیستم ایمنی تطبیقی نقش دارد، تحت
 21با   dre-miR-133b-5pهایی مانندmiRNAتنظیم
ژن و تواند اثر مهمی بر ارائه آنتیباز قرار گرفته که میجفت

 .پاسخ ایمنی داشته باشد
 متعددی دارند، مانندهایی که اهداف miRNAبررسی

dre-miR-34a هایکه با ژن ildr2  تعامل دارد، نشان
عنوان توانند بهها میmiRNAدهد که اینمی

های کلیدی در مسیرهای مختلف ایمنی عمل کنندهتنظیم

( با استفاده از Danio rerioماهی زبرا ) های در سیستم ایمنیهای دخیل در بیان ژنmiRNA. ارزیابی بیوانفورماتیک 5جدول 

 miRWalk(Binding P >55/2های )پایگاه داده

Mirna نام ژن 
تعدا بازهای جفت 

 شده
Mirna نام ژن 

تعدا بازهای جفت 
 شده

dre-miR-221-3p tlr3 21 dre-miR-214 cxcl12a 20 

dre-let-7d-5p tlr3 22 dre-miR-10d-5p cxcl12a 20 

dre-miR-125b-1-3p tlr3 22 dre-miR-19d-5p cxcl12a 20 

dre-miR-25-3p nlrx1 21 dre-miR-30c-3p cxcl12a 21 

dre-miR-301b-5p nlrx1 27 dre-miR-92a-5p cxcl12a 21 

dre-miR-725-3p nlrx1 21 dre-miR-92a-2-5p cxcl12a 20 

dre-miR-29b3-5p nlrx1 27 dre-miR-125b-1-3p cxcl12a 20 

dre-miR-301b-5p nlrx1 27 dre-miR-130c-5p cxcl12a 22 

dre-miR-725-3p nlrx1 21 dre-miR-133a-3p cxcl12a 22 

dre-miR-29b3-5p nlrx1 27 dre-miR-133b-3p cxcl12a 22 

dre-miR-34a ildr2 22 dre-miR-196b cxcl12a 27 

dre-miR-34a ildr2 20 dre-miR-456 cxcl12a 27 

dre-miR-222a-5p ildr2 20 dre-miR-456 cxcl12a 21 

dre-miR-430c-3p ildr2 20 dre-miR-2185-5p cxcl12a 20 

dre-miR-27b-5p ildr2 21 dre-miR-1388-5p cxcl12a 20 

dre-miR-101a ildr2 21 dre-miR-2196 cxcl12a 20 

dre-miR-152 ildr2 22 dre-miR-24b-5p cxcl12a 21 

dre-miR-489 ildr2 21 dre-miR-128-3-5p cxcl12a 21 

dre-miR-2194 ildr2 20 dre-miR-216a mhc1lga 20 

dre-miR-34a ildr2 22 dre-miR-133b-5p mhc1lga 21 

dre-miR-34a ildr2 20 dre-miR-193a-5p mhc1lga 20 

dre-miR-222a-5p ildr2 20 dre-miR-193b-5p mhc1lga 22 

dre-miR-430c-3p ildr2 20 dre-miR-456 mhc1lga 21 

dre-miR-27b-5p ildr2 21 dre-miR-725-5p mhc1lga 20 

dre-miR-101a ildr2 21 dre-miR-725-5p mhc1lga 20 

dre-miR-152 ildr2 22 dre-miR-216a mhc1lga 20 

dre-miR-489 ildr2 21 dre-miR-133b-5p mhc1lga 21 

dre-miR-2194 ildr2 20 dre-miR-193a-5p mhc1lga 20 

dre-miR-137-5p ildr1b 21 dre-miR-193b-5p mhc1lga 22 

dre-miR-2192 ildr1b 20 dre-miR-456 mhc1lga 21 

   dre-miR-725-5p mhc1lga 20 

   dre-miR-725-5p mhc1lga 20 
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که  dre-miR-725-3pهایی مانند miRNAکنند. همچنین
با چندین ژن درگیر هستند، ممکن است نقش مهمی در 

 21≤های قوی )مسیرهای ایمنی ایفا کنند. اتصال سرکوب
های هدف مشاهده ها و ژنmiRNAباز( که بین برخیجفت

دهنده اثر مهاری بسیار قوی باشد تواند نشانشده است، می
های که ممکن است موجب کاهش بیان ژن و تضعیف پاسخ

 .ایمنی شود

 

 بحث
ماهیان در  (MHCهای کمپلکس اصلی سازگاری بافتی )ژن

 MHC هاینقش محوری در ایمنی تطبیقی دارند. پروتئین

های عمدتاً توسط سلول و (mhc1ubaو  mhc1ze) Iکلاس 
سلولی، مانند های درونژنشوند و آنتیدار بیان میهسته
 T هایهای ویروسی، را شناسایی و به لنفوسیتژنآنتی

برای دهند. این مکانیسم ارائه می (+CD8سیتوتوکسیک )
های دارای های آلوده به ویروس یا سلولحذف سلول

 هایتغییرات سرطانی ضروری است. از سوی دیگر، پروتئین

MHC ( کلاسmhc2dab) II های تخصصی در سلول
، های دندریتیکژن، مانند ماکروفاژها و سلولدهنده آنتیارائه

ی هاسلولی، مانند پروتئینهای خارجژنشوند و آنتیبیان می
ارائه  (+CD4کمکی ) T هایباکتریایی، را به لنفوسیت

. این فرآیند (Yamaguchi and Dijkstra, 2019)کنند می
های ایمنی تطبیقی ضروری است. در برای ایجاد پاسخ
عنوان شاخصی تواند بهمی MHC هایماهیان، تنوع ژن

ها و سازگاری با تغییرات محیطی ی مقاومت به بیماریبرا
های ناشی از آلودگی یا تغییر دما( در نظر گرفته )مانند استرس

-dre-miR-101a، dre-miRهای مانند miRNA .شود

101b و dre-miR-2188-5p بالاترین امتیازها را برای 

mhc1ze دهنده نقش تنظیمی قوی آنها است. دارند که نشان
با امتیاز بالا  dre-miR-3906 تحت تأثیر mhc2dab ژن

دهنده مهار قوی این ژن در ( قرار دارد که نشان10/10)
 .مسیرهای ایمنی تطبیقی است

یکی از اجزای کلیدی سیستم کمپلمان است  C3 ژن
از  C3 کند. پروتئینکه نقش مهمی در ایمنی ذاتی ایفا می

ال شده و ی فعطریق مسیرهای کلاسیک، آلترناتیو، و لکتین
وظایف متعددی بر عهده دارد. این وظایف شامل 

یل ها برای تسهاپسونیزاسیون )چسبیدن به سطح پاتوژن
ها(، تولید فاگوسیتوز توسط ماکروفاژها و نوتروفیل

)که باعث جذب  C5a و C3a هایی مانندآنافیلاتوکسین
س شوند( و ایجاد کمپلکهای ایمنی و تقویت التهاب میسلول

های پاتوژن است. در برای لیز سلول (MACله به غشا )حم
 هایطور مستقیم در مقابله با عفونتماهیان، این ژن به

. (Najafpour et al., 2020)باکتریایی و انگلی نقش دارد 
در واکنش به تهدیدات محیطی به سرعت  C3 از آنجا که

 عنوان نشانگر زیستی برای سلامتتواند بهشود، میفعال می
-dreمحیطی استفاده شود.های زیستایمنی و تاثیر آلودگی

miR-93  و dre-miR-128  20/07و  27/07با امتیازهای 
ها miRNAدهنده تأثیرات قوی بر این ژن هستند. این نشان

توانند در کنترل فرآیندهای کمپلمان و کاهش التهاب می
 .نقش مهمی ایفا کنند

و  TLR3 (Toll-Like Receptor 3های )ژن
(NOD-Like Receptor X1) NLRX1 عنوان به

در ایمنی ذاتی عمل  (PRRsهای شناسایی الگوی )گیرنده
ای ویروسی متصل دو رشته RNA به TLR3 کنند.می
 دهی، از جملهشود و باعث فعال شدن مسیرهای سیگنالمی

وع های نهای التهابی مانند اینترفرونتولید سایتوکاین
(IFN-I)I های ویروسیود که برای مقابله با عفونتش، می 

یک گیرنده سیتوزولی است که  NLRX1 ضروری هستند.
های التهابی و کاهش آسیب ناشی از در تنظیم پاسخ

های شدید ایمنی نقش دارد. این ژن با تنظیم واکنش
 (ROSهای فعال اکسیژن )و تولید گونه NF-κB مسیرهای

، کند. در ماهیانکمک میهای ایمنی به حفظ تعادل در پاسخ
از  ها بلکه در جلوگیریها نه تنها در شناسایی پاتوژناین ژن
های ایمنی بیش از حد )مانند التهاب های ناشی از پاسخآسیب

( دریافتند که 1001و همکاران ) Reblمزمن( اهمیت دارند. 
MyD88یک پروتئین آداپتور که مستقیماً با ، TLR ها و
آلای سرم در تعامل است در ماهی قزل A (SAAآمیلوئید )

دهنده درجه بالایی از حفظ ساختاری با کمان، نشانرنگین
 a,bو همکاران ) Wangارتولوگ های پستانداران است. 

قد تمام cDNA هایسازی و تعیین ویژگی( به شبیه1020
 Lateolabraxدر ماهی سوف دریایی ) TLR3 گیرنده

japonicus ) هایاختصاصی آن در بافت پرداختند و بیان 
مختلف را بررسی کردند. نتایج نشان داد که بیان این ژن در 

ر طوطحال، کلیه سر و کبد در سطوح بالایی قرار دارد. به
 20( موفق به شناسایی 1012و همکاران ) Wangمشابه، 
 (Siniperca chuatsiدر ماهی ماندارین ) TLR گیرنده
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بندی کردند. این زیرخانواده طبقهشدند و آنها را در پنج 
ای نشان دادند و پس از ها الگوی بیان بافتی ویژهگیرنده

(، PAMPsها )تحریک با الگوهای مولکولی مرتبط با پاتوژن
و پپتیدوگلیکان  (LPSساکارید )(، لیپوپلیI:Cمانند پلی )

(PGNبه ،)توجهی تنظیم مثبت شدند. همچنین، طور قابل
Wu  ( ژن1012)و همکارانTLR3   را در پومپانوی طلایی

(Trachinotus ovatus) وتحلیل قرار داده و مورد تجزیه
رتبط های متوجه آن را در بافتحفظ تکاملی و تغییرات قابل

، های مختلف باکتریاییبا ایمنی، پس از تحریک با پاتوژن
را در  TLR3 هایشناسایی کردند. این مطالعه ویژگی

 (PAMPsها )ی مولکولی مرتبط با پاتوژنشناسایی الگوها
ها نشان داد و بر نقش حیاتی آن در شناسایی و باکتری

دهند های بیوانفورماتیکی نشان میها تأکید کرد. یافتهپاتوژن
-dre-miR-723 و dre-miR-30e-3p هایmiRNAکه

5p  ( می21/02و  07/00با امتیازهای بالا ) توانند تأثیر
ان م بیان این ژن داشته باشند. این نتایج نشسزایی در تنظیبه

تواند ها میmiRNAتوسط این tlr3 دهند که تنظیممی
های های ایمنی در برابر عفونتنقش کلیدی در تعدیل پاسخ

به 10/70با امتیاز   dre-miR-142a-3pویروسی ایفا کند. 
 tlr3 عنوان یک عامل تنظیمی با تأثیر متوسط بر ژن

با  dre-miR-155 نتایج نشان داد که  شود.محسوب می
ترین تعامل را نشان داده که احتمالاً در قوی 02/10امتیاز 

و کاهش التهاب بیش از حد نقش دارد.  NF-κB تنظیم مسیر
-dre-miR و dre-miR-2194 ها مانندmiRNAسایر

توجهی تعاملات قابل 10نیز با امتیازهای نزدیک به  725
های کلیدی در تعادل بین ایمنی و قشتوانند ندارند که می

توانند بهها میmiRNAاین  .استرس اکسیداتیو ایفا کنند
عنوان عوامل تنظیمی در مسیرهای ایمنی در نظر گرفته 

 .شوند
های مهم ، که یکی از کموکین CXCL12aژن

 هایشود، نقش حیاتی در جذب و هدایت سلولمحسوب می
دارد. این ژن از طریق اتصال ایمنی به محل التهاب یا عفونت 

های ایمنی، باعث فعال شدن در سلول CXCR4 به گیرنده
دهی مرتبط با حرکت سلولی و مهاجرت مسیرهای سیگنال

وه شود. علاهای بنیادی میها، ماکروفاژها و سلوللنفوسیت
ها و تنظیم در بازسازی بافت CXCL12a بر نقش ایمنی،

و همکاران  Gaoاست.  فرآیندهای هموستاتیک نیز دخیل
را در تیلاپیا  CXCL12bو  CXCL12a های( ژن1010)

شناسایی کرده و بیان  (Oreochromis niloticusنیل )
های گسترده و تنظیم متفاوت آنها را در مواجهه با چالش
های باکتریایی و ویروسی نشان دادند. پروتئین

 موجب افزایش تولید اکسید نیتریک و  CXCL12نوترکیب
ها در دهنده نقش آنها شدند که این امر نشانبیان سایتوکاین

( دوازده 1012و همکاران ) Qiهای ایمنی است. تعدیل پاسخ
 و هشت گیرنده کموتاکتیک CXC لیگاند کموتاکتیک

CXC را در باس دهان( گندهMicropterus salmoides) 
و  LPS شناسایی کردند. آنها دریافتند که پس از تحریک با

طور های ایمنی بهها در بافت(، این مولکولI:Cپلی )
ای ( مطالعه1012و همکاران ) Liشوند. توجهی بیان میقابل

انجام دادند که   Sebastes schlegeliiمشابه را بر روی 
دلیل تکرار ژنومی های کموتاکتیک بهنشان داد گسترش ژن
های ایمنی علیه ها در پاسخبوده و این ژن

و  Fu .نقش دارند  Aeromonas salmonicidaعفونت
ها را در توربوت ( کموتاکتیک1011همکاران )

(Scophthalmus maximus)  بررسی کرده و کمترین
را در بین ماهیان  CXC و CC هایتعداد کموتاکتیک

استخوانی شناسایی کردند. مطالعه آنها بر تأثیر تکرارهای 
أکید ها توتاکتیکژنومی و واگرایی تکاملی بر عملکرد کم

ها در پاسخ به عفونت داشت و نشان داد که بیان این ژن
، این یابد. در ماهیانتوجهی افزایش میطور قابلباکتریایی به

ها های موضعی، بهبود زخمتواند در پاسخ به عفونتژن می
های محیطی یا های ناشی از تنشو بازسازی آسیب

 dre-miR-740 .ندهای فیزیکی نقش کلیدی ایفا کآسیب
ترین تعامل را نشان داده است. با بالاترین امتیاز قوی

-dre-miR و dre-miR-22b هایmiRNAهمچنین 

22a توانند نیز امتیازهای بسیار بالا داشته و می
های مهمی در مسیرهای مهاجرت سلولی باشند. کنندهتنظیم

-dre تر مانندهایی با امتیازهای پایینmiRNAکه در حالی

miR-365 تأثیر کمتری دارند. 
کند، در واکنش که پروتئین فاز حاد را کد می saa ژن

ئین شود. این پروتبه التهاب و عفونت توسط کبد تولید می
ها و های متعددی دارد، از جمله اتصال به لیپوپروتئیننقش

ها برای تسهیل فاگوسیتوز، تنظیم پاسخ ایمنی و پاتوژن
شی از استرس اکسیداتیو. علاوه بر این، های ناکاهش آسیب

ها و تنظیم التهاب به بهبود با مهار رشد باکتری saaبیان ژن 
( سه ژن 1027و همکاران ) Yuکند. پاسخ ایمنی کمک می
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SAA (CcSAA3a ،CcSAA3b وCcSAA1  را در )
شناسایی کرده و  (Cyprinus carpioماهی کپور معمولی )

های مختلف اشاره نها در بافتبه الگوهای بیان متمایز آ
ها شناسایی شد، در در تمامی بافت CcSAA3a کردند. ژن

ترتیب در روده، کبد و به  CcSAA1و  CcSAA3bحالی که
  Aeromonas hydrophilaپوست بیان شدند. عفونت با

  CcSAA3aویژهها شد، بهتوجه این ژنموجب تنظیم قابل
طور هاز خود نشان داد. ب توجهیکه فعالیت ضدباکتریایی قابل

عنوان را به  SAA(1010و همکاران ) Castellanoمشابهی، 
مثبت کلیدی در ماهیان  (APPیک پروتئین فاز حاد )

خاویاری روسی شناسایی کردند. نتایج آنها نشان داد که این 
ژن در پاسخ به چالش باکتریایی تنظیم مثبت شده و با 

و همکاران  Leeهمچنین،  در کبد همبستگی دارد.  saaبیان
 C (CRPو پروتئین واکنشی/ ) SAA های( ژن1027)

را در ماهی آزاد اقیانوس اطلس  (SAPسرم ) P آمیلوئید
(Salmo salar) بررسی کردند. آنها پنج مولکول مشابه 

CRP/SAP را شناسایی کرده و دریافتند کهSAA-5  
 Aeromonasاولیه در پاسخ به عفونت  APPعنوان یکبه

salmonicida  شود. در ماهیان، سطح بیانالقا می SAA 

های محیطی زا یا استرسدر مواجهه با عوامل بیماری
عنوان شاخصی برای پایش تواند بهیابد و میافزایش می

 .پروری مورد استفاده قرار گیردسلامت ایمنی در آبزی
miRNA های نظیرdre-miR-135a،dre-miR-135b  و 

dre-miR-135c عنوان با داشتن بالاترین امتیازها به
های قوی این ژن شناسایی شدند. این نتایج کنندهتنظیم

ها در سرکوب التهاب و کنترل miRNAبیانگر تأثیر بالقوه 
 .ها استزا در ماهیشرایط استرس

 Immunoglobulin-Like Domainهای )ژن

Receptor) ILDR ر های دخیل دعنوان گیرندهبه
 شوندهای ایمنی شناخته مییکپارچگی بافتی و تنظیم پاسخ

ILDR1a و ILDR1b  ممکن است در مسیرهای
تهاب ها و تنظیم الدهی مرتبط با حفظ ساختار بافتسیگنال

علاوه بر نقش در یکپارچگی  ILDR2 نقش داشته باشند.
طور مستقیم در تنظیم مسیرهای التهابی و تقویت بافت، به

ها احتمالاً در حفظ سلولی نقش دارد. این ژن پاسخ ایمنی
ی مؤثر های التهابتعادل میان فرآیندهای ترمیم بافتی و پاسخ

ها در شرایط عفونت، آسیب ILDRهستند. در ماهیان، بیان
ای در هیابد و نقش بالقوبافتی یا استرس محیطی افزایش می

 .ارددهای فیزیکی زا و ترمیم آسیبمقابله با عوامل بیماری
-dre و dre-miR-101a نتایج بیوانفورماتیک نشان داد که

miR-183 دهنده تنظیم قویبا امتیازهای بالا نشان ildr2 

 نشان داد که ildr1b با ژن miRNA هایهستند. تعامل

dre-miR-740 و dre-miR-723-5p  بیشترین تأثیر را
 dre-miR-196a هایی مانند miRNAکهدارند، در حالی

 .تأثیر کمتری دارند
 

 گیرینتیجه
 microRNAدهد کهدر مجموع، نتایج این مطالعه نشان می

های کلیدی مرتبط با ها نقش مهمی در تنظیم بیان ژن
ماهی در گورخر های ایمنی، التهاب و استرس اکسیداتیوپاسخ

های مؤثر بر microRNAکنند. بنابراین شناساییایفا می
دهد نشان می cxcl12a وsat  ،nlrx1، tlr3هایی مانندژن

عنوان عوامل توانند بههای کوچک میکه این مولکول
تنظیمی مهم در مسیرهای ایمنی ذاتی و سازشی عمل کنند. 

ای سیستم هها با ژن microRNAعلاوه بر این، ارتباط
 دهنده نقش گستردهمکمل و مجتمع سازگاری بافتی نشان

های این های ایمنی است. یافتهآنها در هماهنگی پاسخ
پژوهش، که با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی دقیق 

ساز مطالعات آزمایشگاهی آتی برای اند، زمینهدست آمدهبه
زیان منی در آبهای مولکولی مرتبط با ایدرک بهتر مکانیسم

توانند در توسعه راهکارهای نوین در بهبود خواهند بود و می
های آنها مورد استفاده قرار سلامت ماهیان و مدیریت بیماری

.گیرند
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Abstract 
This study investigated the role of microRNAs in regulating the expression of genes involved in the 

immune system of zebrafish through bioinformatics analysis. To achieve this, gene profiles related to 

the immune system of teleost fish were extracted from the NCBI website, and microRNAs targeting 

these genes were identified using the TargetScan and miRmap tools. The results revealed that genes 

such as tlr3, nlrx1, saa, cxcl12a, C3, mhc1ze, and mhc2dab play a crucial role in immune responses, 

inflammation, and oxidative stress. Notably, microRNAs dre-miR-30e-3p and dre-miR-723-5p, with 

scores exceeding 80, effectively regulated the tlr3 gene, which is essential for recognizing double-

stranded RNA and activating innate immune responses. Additionally, dre-miR-155, dre-miR-2194, and 

dre-miR-2185-5p, were identified as key regulators of the nlrx1 gene, which is pivotal in immune 

pathways and oxidative stress. The expression of the saa gene, which is involved in inflammatory 

responses and immune regulation, is regulated by dre-miR-135c, dre-miR-135b, and dre-miR-135a. 

Similarly, the cxcl12a gene, which encodes the chemokine SDF-1 and plays a role in immune cell 

migration, is regulated by dre-miR-740, dre-miR-22b, and dre-miR-22a. Furthermore, complement 

system genes such as C3 are influenced by dre-miR-93 and dre-miR-128. The major histocompatibility 

complex genes mhc1ze and mhc2dab are strongly regulated by microRNAs such as dre-miR-101a, dre-

miR-3906, and dre-miR-740. These findings, supported by comprehensive bioinformatics analyses, 

provide valuable insights into the role of microRNAs in regulating the zebrafish immune system and 

serve as a foundation for future experimental studies in this field. 
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