
Journal of Aquatic Ecology 

Volume14, Issue 1 

Pages:1-12 

 
 

Bioinformatic evaluation of the impact of miRNAs on the expression of 

detoxification-related genes in Zebrafish (Danio rerio) 

 
Mahdi Banaee1*and Ahmad Ali Badr2 

1. Department of Aquaculture, Faculty of Natural Resources, Khatam Al-Anbia University of Technology, Behbehan, Iran. 

2. Department of Biology, Faculty of Basic Sciences, Behbahan Khatam Alanbia University of Technology, Behbahan, Iran. 

Article Info ABSTRACT 

Article type: Research 

 

Article history:  

Received: 28 January 2024    

Accepted: 2 May 2024 

ePublished: 26 May 2024 

 
* Corresponding Author: 

mahdibanaee2@gmail.com 

Keywords:  

Reef evolution, 

MicroRNAs, 

Xenobiotic, 

Biotransformation, 

Target Scan,  

DIANA databases.   

Zebrafish (Danio rerio) stands as a valuable model organism for delving into molecular 

mechanisms, notably detoxification. MicroRNAs (miRNAs), small non-coding RNA 

molecules, serve as post-transcriptional regulators of gene expression, potentially shaping 

the complex network of genes engaged in detoxification pathways. This study employs 

bioinformatic analysis, utilizing Target Scan and DIANA databases, to explore the potential 

of miRNAs in modulating the expression of detoxification-associated genes in zebrafish. 

By meticulously scrutinizing miRNA and mRNA datasets in zebrafish, we pinpoint 

candidate miRNAs predicted to target established detoxification genes. Leveraging 

bioinformatic algorithms, we dissect the plausible interactions between these miRNAs and 

their target detoxification genes, which include pgp, gpx1a, gpx3, aldh3b1, gstm3, cyp3c1, 

gstp1, gpx1b, cyp17a1, sod1, sod2, gsto2, gstz1, akr7a3, gsr, ahr1b, cat, ahr2, and abcb4. 

Moreover, we assess the conservation of miRNA-target interactions across species and 

scrutinize potential miRNA binding sites within the 3' untranslated regions (UTRs) of target 

mRNAs. Our findings unveil the intricate regulatory interplay between miRNAs and genes 

involved in detoxification in zebrafish, providing a cornerstone for future experimental 

validations. This study significantly contributes to our evolving understanding of miRNA-

mediated gene regulation within the context of detoxification pathways in zebrafish. 
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زدایی  های مولکولی از جمله سم یک مدل ارزشمند برای مطالعه مکانیسم  (Danio rerio) گورخرماهی 
) MicroRNAاست.   از   RNA هایمولکول (،miRNAها  پس  که  هستند  کوچکی  کننده  کد  غیر 

های درگیر در مسیرهای سم  کنند و به طور بالقوه بر شبکه پیچیده ژنرونویسی بیان ژن را تنظیم می
و پایگاه داده    Target Scanدر این مطالعه، از تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیک )  گذارند.زدایی تأثیر می

DIANAبالقوه نقش  بررسی  برای   ) miRNA  ژن بیان  تنظیم  و  تعدیل  در  فرآیند  ها  با  مرتبط  های 
 mRNA و  miRNA هایاز طریق بررسی کامل مجموعه داده  زدایی در گورخرماهی استفاده شد.سم 

زدایی شناخته  های سم بینی شده برای هدف قرار دادن ژن های کاندید پیش miRNAدر گورخرماهی،  
 miRNA های بیوانفورماتیک، تعاملات بالقوه بین اینبا استفاده از الگوریتم شده شناسایی شد. سپس

ژن  و  سم ها  آن های  هدف  ) زدایی   ,pgp, gpx1a, gpx3, aldh3b1, gstm3, cyp3c1, gstp1ها 

gpx1b, cyp17a1, sod1, sod2, gsto2, gstz1, akr7a3, gsr, ahr1b, cat, ahr2, abcb4, 

cyp11a1بر این، میزان حفاظت از تعاملات. علاوه ( مورد ارزیابی قرار گرفت miRNA-  هدف در بین
mRNA (UTRs) '3در مناطق ترجمه نشده   miRNA های بالقوه اتصالها ارزیابی شد و مکان گونه

ها و   miRNA های ما روابط تنظیمی پیچیده بینیافته های هدف مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت.
سم ژن در  دخیل  داد.های  نشان  را  گورخرماهی  در  می  زدایی  نتایج  پایه این  عنوان  به  برای  تواند  ای 

آینده باشد و به دانش رو به رشد، تنظیم ژن با واسطهاعتبارسنجی در زمینه     miRNA های تجربی 
  زدایی در گورخرماهی کمک کند.مسیرهای سم 

 

 

 

 شر: دانشگاه هرمزگان.                                                              نا
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

e.
ho

rm
oz

ga
n.

ac
.ir

 o
n 

20
26

-0
1-

29
 ]

 

                             2 / 13

mailto:mahdibanaee2@gmail.com
https://jae.hormozgan.ac.ir/article-1-1100-en.html


 
 

 مهدی بنایی و احمد علی بدر  | ...رماتیک تاثیرو ارزیابی بیوانف 

 

 

1 

 مقدمه 
یک ارگانیسم نمونه پرکاربرد  ها،  به دلیل شباهت ژنتیکی با انسان و توانایی آن در بازسازی بافت (Danio rerioی )گورخرماه

برای حفظ هموستاز   های محیطیدر معرض آلایندهیکی از فرآیندهای کلیدی که گورخرماهی    ،در تحقیقات علمی است. سم زدایی 
پیچیده است که شامل تبدیل ترکیبات سمی به   زیستیزدایی یک فرآیند  سلولی و محافظت در برابر مواد مضر ضروری است. سم

زدایی در گورخرماهی . فرآیند سم(Banaee et al., 2023e)  به راحتی قابل دفع است هایی که  متابولیت یا    خطرناکاشکال کمتر  
مانند سایر مهره داران، دارای یک این ماهی،    عمدتاً در کبد، که عضو اصلی مسئول متابولیسم و دفع سموم است، انجام می شود.

زدایی های سمطیف وسیعی از ژن  هاها و ناقلان مختلف تشکیل شده است. هپاتوسیتآنزیمزدایی پیچیده است که از  سیستم سم
 Gaaied et al., 2019; Derikvandy)  کنندهای دخیل در تبدیل زیستی ترکیبات سمی را رمزگذاری میکنند که آنزیمرا بیان می

et al., 2020; Banaee et al., 2023d)فاز فاز اصلی، شامل سه زدایی در گورخرماهی. فرآیند سمI فاز ،II و فاز  III  .است 
، کاهش و  (FMOs)  اکسیداسیون و مونواکسیژنازهای حاوی فلاوین  P450s (CYPs)هایی مانند سیتوکروم  ، آنزیمIدر فاز  

کند و آنها را مستعد اصلاح بیشتر در  ها وارد میهای عاملی را به مولکول کنند. این فاز گروههیدرولیز ترکیبات سمی را کاتالیز می
زا مانند گلوتاتیون، درون اکسیدانی  آنتیهای  با مولکول  Iهای عاملی معرفی شده در فاز  شامل ترکیب گروه  IIکند. فاز  فاز دوم می

آنزیم توسط  کونژوگاسیون  فرآیند  این  است.  گلوکورونیک  اسید  یا  گلوتاتیونسولفات  مانند  ترانسفراز  هایی    ، (GSTs)  اس 
های کونژوگاسیون منجر به تشکیل  شود. واکنشکاتالیز می(UGTs) ترانسفراز  گلوکورونوزیل-UDPو    (SULTs)  سولفوترانسفراز

،  III. در فاز  (Wu et al., 2014; Jia et al., 2020)  توانند به راحتی از بدن دفع شوندشود که میهای محلول در آب میمتابولیت
شوند. این انتقال  های صفراوی منتقل میهای کبدی به داخل کانالاز سلول  IIهای محلول در آب تشکیل شده در فاز  متابولیت

و پمپ صادرات نمک   (MRPs)  های مقاومت چند داروییمانند پروتئین  ATP (ABC)های کاست متصل شونده به  توسط ناقل
زدایی در  شوند. فرآیند سم شوند و در نهایت از بدن دفع میها سپس به صفرا دفع میشود. متابولیتتسهیل می(  BSEP)  صفراوی

 Wu et al., 2014; Jia et)   شود تا از حذف موثر سموم اطمینان حاصل شودگورخرماهی به شدت در سطوح مختلف تنظیم می

al., 2020). 

-microRNAی  زدایی دخیل است، تنظیم پس از رونویسی با واسطههای تنظیمی کلیدی که در بیان ژن سم یکی از مکانیسم

 (UTR)  '3توانند به ناحیه ترجمه نشده  غیر کدکننده هستند که می   RNAهای کوچک  ها مولکولmiRNAاست.   (miRNAs)ا  ه

mRNA  هدف متصل شوند و منجر به تخریب یا سرکوب ترجمه آنها شوندرسان  پیامهای  (Banaee and Sagvand, 2019; 

Tai and Freeman, 2020; Badr et al., 2022)  .miRNAنتیجه   ها از ژن های خاصی در ژنوم رونویسی می شوند و در 
 ( بهDroshaدروشا )  ها توسط آنزیم pri-miRNA این. سپس  آیندبه وجود می (pri-miRNAیا )  اولیه miRNA هایرونوشت 

miRNA سازهای پیش  ( یاpre-miRNA) در سیتوپلاسم،  د.  شونمی  فرستادهبه سیتوپلاسم    وشوند  پردازش میpre-miRNA 

های بالغ miRNA. در مرحله بعد،  شوندمی  بدیلهای بالغ تmiRNA به  پردازش   ( Dicerدیگری به نام دایسر )  ها توسط آنزیم
شوند، جایی که مجموعه را از طریق تعاملات جفت شدن پایه، به سمت گنجانده می RNA (RISC)  در مجتمع خاموشی القا شده با

نهایتکنند هدایت می mRNAs هدف قرار دادن به miRNA اتصال  . در  یا mRNA ها  به سرکوب ترجمه  های هدف منجر 
ها نقش مهمی در تنظیم دقیق بیان ژن ایفا miRNAکنند.  بیان ژن را تنظیم می   از این طریقشود و  هدف می  mRNA تخریب

 ;Kloosterman et al., 2006)  مختلف از جمله توسعه، تکثیر سلولی و متابولیسم نقش دارند  زیستیکنند و در فرآیندهای  می

Wienholds et al., 2003; Badr et al., 2022; Banaee et al., 2024) . 

ها مانند بیوتیکهای مسئول متابولیسم و حذف بیگانهها است که آنزیمای از ژنزدایی در گورخرماهی شامل شبکهسیستم سم
توانند  ها میmiRNA   اندکهمطالعات اخیر نشان داده  (.Yao et al., 2023د )کننها و سموم محیطی را رمزگذاری میداروها، آلاینده

ها  miRNA رو،  . از اینزدایی را تحت تأثیر قرار دهندکنند و در نتیجه فرآیند سم  تنظیمزدایی را در گورخرماهی  های سمبیان ژن 
تغییر دهند زدایی را را تنظیم کنند و کارایی مسیرهای سم آنهازدایی، سطح بیان های سمژن mRNA توانند با هدف قرار دادنمی
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(Chen et al., 2016; Ku et al., 2018  .)دهد تا با شرایط محیطی در حال تغییر  این مکانیسم تنظیمی به گورخرماهی اجازه می
های سم زدایی در گورخرماهی برای  ها و ژنmiRNAدرک تعامل بین ها پاسخ دهند. لذا،  سمیت سلولی آلایندهسازگار شود و به  

زدایی های سمهای خاصی که ژنmiRNAکشف مکانیسم های مولکولی نهفته در فرآیندهای سم زدایی ضروری است. با شناسایی  
زدایی  ای که سمهای نظارتی پیچیدهتوانیم بینشی در مورد شبکهها، میدهند و مشخص کردن اثرات تنظیمی آنرا هدف قرار می

 کنند به دست آوریم. در گورخرماهی را کنترل می

-qRT)  ای پلیمراز در زمان واقعیو واکنش زنجیره RNA   (RNA-seq)یابیهای تجربی مانند توالیتکنیکدر حال حاضر از  

PCR)  بیان ارزیابیبرای miRNA  علاوه بر  ند. شوهای مختلف یا تحت شرایط خاص استفاده میزدایی در بافتهای سمها و ژن
هایی که به طور متفاوت miRNA تواند برای شناساییهای غربالگری با کارایی بالا، مانند تجزیه و تحلیل ریزآرایه، میاین، روش 

ها و  miRNAتنظیم دینامیکیتوان  میها  تکنیک. با این  شوند، استفاده شوددر پاسخ به سموم یا در طول مراحل رشد بیان می
توان  میبه موازات رویکردهای تجربی،  عه قرار داد. همچنین،  را مورد ارزیابی مطالزدایی  های هدف آنها در زمینه فرآیندهای سمژن

چندین کرد. در حال حاضر، از    استفاده  miRNA بینی و تحلیل تعاملات ژنهای بیوانفورماتیک برای پیشاز ابزارها و الگوریتم
توان می  هاها بر اساس مکمل بودن توالی و حفاظت در بین گونه miRNA های هدف بالقوهروش محاسباتی برای شناسایی ژن

، از اطلاعات توالی برای PicTar   و   TargetScan  ،miRanda   بینی هدف، مانندهای پیشالگوریتمها،  بهره گرفت. در این روش 
سایتپیش هدفبینی  ترجمه miRNA های  مناطق  استفادهmRNA3 (UTRs) 'نشده  در  الگوریتم  کنند.می  ها  برای  این  ها 

ها را ، دسترسی به سایت هدف و حفاظت در بین گونهmRNAهای هدف بالقوه، عواملی مانند مکمل بودن توالی بندی ژناولویت
 (. Riffo-Campos et al., 2016; Banaee and Sagvand, 2019)  گیرنددر نظر می 

 

 ها مواد و روش
های دخیل در سیستم  کننده بیان ژنهای تنظیم miRNAرماتیک و تنوری جهت ارزیابی  ومطالعه حاضر یک مطالعه بیوانف

های دخیل در سیستم ( است. برای حصول به این مهم، نخست پروفیل ژنD. rerioهای کبدی گورخرماهی )زدایی سلولسم
)زدایی سلولسم گورخرماهی  اطلاعاتی  D. rerioهای کبدی  پایگاه  از   )NCBI  (National Center for Biotechnology 

Information  استخراج گردید. سپس پروفیل )miRNAافزار های مدنظر با استفاده از نرمهای دخیل در تنظیم بیان ژنTarget 

Scan  (http://www.targetscan.org/fish_62تعیین شد. در این نرم )  نوکلئوتیدی که مکمل ناحیه   8یا    7افزار تحت وب نواحی
اهداف اطلاعاتی تحت وب،    در این پایگاهاست، شناسایی شد و سطح پایداری ترمودینامیکی آنها نیز بررسی شد.    miRNAهسته از  

بیانگر   مقدار عددی و رتبه این شاخصبندی شدند.  گیری محافظت شده، رتبهبه نام احتمال هدف  شاخصیبینی شده بر اساس  پیش
باشد،    یشترکسب شده بو رتبه  هر چقدر امتیاز  است.    خاص   miRNA احتمال هدفگیری یک ناحیه محافظت شده توسط یک

 .  (Banaee and Sagvand, 2019خواهد بود )هدف ژن به   miRNA بهتری از اتصال اختصاصی و درست شاخص
تحلیل   و  تجزیه  بعد،  مرحله  وبmiRNAدر  در  -DIANA  (http://diana.imis.athenaگاه  ها 

innovation.gr/dianatools الگوریتم شناسایی اهداف اطلاعاتی در این پایگاهانجام شد.  1/0( براساس حدآستانه ، miRNA  بر
سپس امتیاز نواحی محافظت شده   امتیازبندی صورت گرفت.به طور جداگانه   miRNA مبنای چندین شاخص محاسبه و برای هر

. هر چه مقدار تعیین شدهدف است،     mRNAو غیرمحافظت شده با هم ترکیب شد و یک امتیاز کلی که حاکی از تغییر بیان  
Score miTG     در تجزیه و تحلیلتر خواهد بودتر و به واقعیت نزدیکبینی دقیقپیشتر باشد،  نزدیک  1به عدد . miRNA  بر  ها

ناحیه هدف در قسمت  miRNAاساس متغییرهایی همچون قدرت اتصال ناحیه هسته مربوط به   -́های مختلف و تعداد تکرار 
3UTR     بود،   امتیاز   یشترین دارای بکه  فاکتور رونویسی، به فاکتورهای رونویسی امتیاز داده شد و در نهایت فاکتورهای رونویسی  

 ,Riffo-Campos et al., 2016; Banaee and Sagvandهای عملی معرفی گردید  )ژن کاندیدا برای انجام آزمونبه عنوان  

2019). 
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 نتایج 
(. 1دارد )جدول    pgpنقش مهمی در تنظیم بیان ژن   dre-miR-429های بیوانفورماتیک نشان داد که تجزیه و تحلیل داده

باشند. تجزیه و تحلیل پراکسیداز میکد کننده ایزومرهای مختلف آنزیم گلوتاتیون  gpx1bو    gpx1a    ،Gpx3های  مجموعه ژن
نقش مهمی در تنظیم بیان    dre-miR-93و    dre-miR-740    ،dre-miR-723های بیوانفورماتیک نشان داد که به ترتیب  داده
 (. 1دارد )جدول  gpx1bو  gpx1a  ،Gpx3های ژن

کننده    cp2xهای  ژن سیتوکروم P450 2X (CYP2X) سیتوکرومکد  از  زیرخانواده،   P450 2K6 (CYP2K6) یا  ای 
زا مختلف از جمله داروها، زا و برون ها نقش مهمی در متابولیسم ترکیبات درون آنزیم . این  است P450 ابرخانواده آنزیم سیتوکروم

نقش    dre-miR-740و    dre-miR-137تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیک نشان داد که به ترتیب   . های محیطی دارندسموم و آلاینده
 (.1دارد )جدول  Cyp3c1و  cp2xهای مهمی در تنظیم بیان ژن

است. و استروئیدهای ( کورتیزول) گلوکوکورتیکوئیدها های فعال در سنتز زیستی کد کننده آنزیم cyp17a1در حالی که ژن 
مشتقات    CYP17A1آنزیم   به  را  پروژسترون  و  می-17αپرگننولون  تبدیل  آنها  واسطههیدروکسی  که  بیوسنتز  کند  های 

هیدروکسی پرگننولون را به ترتیب   -17αهیدروکسی پروژسترون و    -17αتبدیل     CYP17A1آنزیم   .گلوکوکورتیکوئیدها هستند
،  ها هستندها و استروژندر بیوسنتز آندروژناصلی  سازهایی  پیشکه به ترتیب  و آندروستندیون   (DHEA) به دهیدرواپی آندروسترون

همی در تنظیم  نقش م  dre-miR-722و  dre-miR-740کند. تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیک نشان داد که به ترتیب را کاتالیز می
 (.1دارد )جدول  cyp11a1و  cyp17a1های بیان ژن

ها ای از آنزیمخانواده (ALDHs) آلدهید دهیدروژنازها .مرتبط است    3B1با تولید آنزیم آلدهید دهیدروژناز   Aldh3b1 ژن
های آلدهید فعال زدایی انواع واسطههستند که در اکسیداسیون آلدئیدها به اسیدهای کربوکسیلیک نقش دارند و نقش مهمی در سم

 (. 1دارد )جدول   Aldh3b1 ژننقش مهمی در تنظیم بیان   dre-miR-194aهای بیوانفورماتیک نشان داد که داده .دارند

بیوانفورماتیک نشان داد که  داده بیان   dre-miR-20aو    dre-miR-223    ،dre-miR-1388های  نقش مهمی در تنظیم 
 (.  1دارد )جدول   GstZ1و  Gstm3  ، Gsto2  ژن

 
 هاآن بیان کننده  تنظیم های miRNA مشخصات و گورخری سم زدایی ماهی فرآیند در دخیل هایژن پروفایل: 1 جدول

 کد شناسایی  miRNA ژن هدف امتیاز )درصد(
99 pgp dre-miR-429 MIMAT0011291 

99 gpx1a dre-miR-740 MIMAT0003771 

99 Gpx3 dre-miR-723 MIMAT0003751 

99 cyp2x dre-miR-137 MIMAT0001834 

99 Aldh3b1 dre-miR-194a MIMAT0001858 

98 Gstm3 dre-miR-223 MIMAT0001290 

97 Cyp3c1 dre-miR-740 MIMAT0003771 

97 Gstp1 dre-miR-737 MIMAT0032013 

96 gpx1b dre-miR-93 MIMAT0001810 

94 cyp17a1 dre-miR-740 MIMAT0003771 

94 Sod1 dre-miR-430i MIMAT0032003 

94 Sod2 dre-miR-150 MIMAT0001846 

91 Gsto2 dre-miR-1388 MIMAT0011293 

91 GSTZ1 dre-miR-20a MIMAT0003400 

89 akr7a3 dre-miR-199 MIMAT0031922 

86 gsr dre-miR-3906 MIMAT0018177 

84 ahr1b dre-miR-217 MIMAT0001285 

80 cat dre-miR-146b MIMAT0001844 

79 ahr2 dre-miR-740 MIMAT0003771 

72 Abcb4 dre-miR-723 MIMAT0003751 

70 cyp11a1 dre-miR-722 MIMAT0003748 
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هستند. براساس اطلاعات بدست آمده در این مطالعه،   2و    1به ترنیب کد کننده سوپراکسید دیسموتاز    Sod2و    Sod1های  ژن
dre-miR-430i  وdre-miR-150 های نقش مهمی در تنظیم بیان ژنSod1  وSod2  (. 1دارد )جدول 

آلدو کتو ردوکتازها   . کندرا کد می AKR7A3 به ویژه پروتئین (AKR) عضوی از ابرخانواده آلدو کتو ردوکتازakr7a3   ژن
براساس نتایج    .زا از جمله آلدئیدها و کتون ها نقش دارندزا و برونآنزیم هایی هستند که در سم زدایی از ترکیبات مختلف درون

 (. 1دارد )جدول akr7a3  ژننقش مهمی در تنظیم بیان  dre-miR-199بدست آمده 
نقش مهمی در تنظیم بیان   dre-miR-3906کد کننده آنزیم گلوتاتیون ردوکتاز است. براساس نتایج بدست آمده    gsrژن  

 (. 1دارد )جدول gsr  ژن

های ( است. دادهAHRل )خانواده گیرنده هیدروکربنی آریهای متعلق به  کد کننده پروتئین  ahr2و    ahr1bهای  مجموعه ژن
 (. 1کند )جدول تنظیم می ahr2و  ahr1bهای به ترتیب بیان ژن dre-miR-740و  dre-miR-217بیوانفورماتیک نشان داد که 

نقش مهمی   dre-miR-146bهای بیوانفورماتیک نشان داد که  باشد. تجزیه و تحلیل دادهکد کننده آنزیم کاتالاز می   catژن  
 (. 1کند )جدول در تنظیم ژن کد کننده آنزیم کاتالاز ایفا می

ABCB4  (ATP Binding Cassette Subfamily B Member 4  )های  نقش مهمی در کد کردن پروتئین  Abcb4ژن  
های بیوانفورماتیک  ( حائز اهمیت است. تجزیه و تحلیل دادهMDR3)  مقاومت چند دارویی  3  پروتئیندارد که برای سنتز زیستی  

 (.1دخیل است )جدول  Abcb4 در تنظیم بیان ژن dre-miR-723نشان داد که 

 

 
 0/ 7 آستانه حد  با DIANA اطلاعاتی پایگاه  در ها miRNA آنالیز: 2 جدول

 کد نسخه برداری نام ژن و کد شناسایی  miTG miRNA ز امتیا
0.99 dre-miR-723 ENSDARG00000043342 (gpx3) ENSDART00000063625 

0.96 dre-miR-740 ENSDARG00000033566 (cyp17a1) ENSDART00000043156 

0.96 dre-miR-737 ENSDARG00000005039 (gstp1) ENSDART00000159326 

0.94 dre-miR-740 ENSDARG00000021833 (ahr2) ENSDART00000105762 

0.92 
dre-miR-137-

3p 
ENSDARG00000079653 (cyp2x6) ENSDART00000064591 

0.92 dre-miR-194a ENSDARG00000013839  (aldh3b1)  ENSDART00000020017 

0.89 dre-miR-146b ENSDARG00000004909 (cat) ENSDART00000165005 

0.87 dre-miR-2193 ENSDARG00000088116 (Gstm3) ENSDART00000046182 

0.85 dre-miR-429 ENSDARG00000029695 (pgp) ENSDART00000039693 

0.84 dre-miR-430i ENSDARG00000042644 (Sod2) ENSDART00000062556 

0.84 
dre-miR-199-

5p 
ENSDARG00000016649 (akr7a3) ENSDART00000014871 

0.81 dre-miR-722 ENSDARG00000092696 (cyp11a1) ENSDART00000138887 

0.81 dre-miR-3906 ENSDARG00000019236 (gsr) ENSDART00000047050 

0.81 dre-miR-740 ENSDARG00000018146 (gpx1a) ENSDART00000025033 

0.78 dre-miR-217 ENSDARG00000023537 (ahr1b) ENSDART00000028787 

0.78 dre-miR-93 ENSDARG00000006207 (gpx1b) ENSDART00000015277 

0.78 dre-miR-1388 ENSDARG00000033285 (gsto2) ENSDART00000041257 

0.75 dre-miR-20a ENSDARG00000027984 (gstz1) ENSDART00000155104 

0.73 dre-miR-740 ENSDARG00000015575 (cyp3c1) ENSDART00000018676 

0.73 dre-miR-723 ENSDARG00000010936 (abcb4) ENSDART00000148456 

 
زدایی پس از رونویسی نخستین گام در تجزیه و تحیل  های دخیل در فرایند سمهای دخیل در تنظیم ژنmiRNAشناسایی 

از  miRNAبیوانفورماتیک است. براین اساس اطلاعات مربوط به   پایگاه داده برای تجزیه و تحلیل  )   DIANA پایگاه دادهها 
تابع پایگاه  miRNA   یکپارچه  اسنتتاج گردید.  با   DIANAاست  مرتبط  داده های  برای  منبع جامع  از جمله miRNA   یک   ،

نویسی های عملکردیmiRNA تعاملات هدف بیان، و حاشیه  نمایه های  الگوریتمدر تحلیلاست.    ،  بیوانفورماتیک،  های های 
سپس یک حد آستانه اعمال   ند. کنها ایجاد میبینیمختلف امتیازها یا سطوح اطمینان را برای نشان دادن قابلیت اطمینان پیش 
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پیشمی تا  تمرکز کندبینیشود  دارند  بیشتری  اعتماد  آنهایی که  و روی  فیلتر کند  را  معین  امتیاز  زیر یک  داده  .های  پایگاه    در 
DIANAاین امتیاز معمولًا نشان دهنده اطمینان پیش بینی تعامل بین ، miRNA و mRNA حد  ،. در این مطالعههدف آن است 

یا بالاتر قابل توجه در نظر گرفته    7/0ممکن به این معنی باشد که فقط تعاملات با نمره   در نظر گرفته شده است که    7/0آستانه  
تعادل    بایستی  های مثبت و توانایی یافتن همه موارد مثبتبینی، اغلب بین دقت پیش miRNA بینی هدف در زمینه پیش   .می شوند

دقت را افزایش دهد اما    باشد ممکن استآستانه بالاتر    هرچقدر .بگذارد  تواند بر این تعادل تأثیرتنظیم آستانه میشود. لذا  برقرار  
تا بر تعاملات   حذف گردید 7/0آستانه    حدتعاملات با نمرات زیر  (.  2)جدول    و بالعکس  یابدتوانایی یافتن همه موارد مثبت کاهش  

 شود. با اطمینان بالا تمرکز 
بینت تعامل  تحلیل  و  از   ENSDARG00000043342 (gpx3) و ژن هدف آن dre-miR-723 جزیه  استفاده  متیاز  با 
miTG  در پایگاه داده 99/0 برابر با DIANA نقش احتمالیاز  حاکی dre-miR-723 بیان ژن  در تنطیمgpx3 اتصال  از طریق

)جدول   شودیا سرکوب ترجمه می mRNA ، که احتمالًا منجر به تخریباستهدف    mRNA (UTR) '3به ناحیه ترجمه نشده  
2). 

تواند ژن  به طور بالقوه می  DIANA  ،dre-miR-740در پایگاه داده   96/0برابر با     miTGبر اساس تجزیه و تحلیل امتیاز 
ENSDARG00000033566  به مربوط   ،cyp17a1    نشان نتایج  این  دهد.  قرار  مورد هدف  و  شناسایی  گورخرماهی  ژنوم  در 

های  را در بیان ژن  miRNAاست که نقش تنظیمی این   cyp17a1و   dre-miR-740دهد که یک تعامل با اطمینان بالا بین می
 (.2دخیل در بیوسنتز هورمون استروئیدی در گورخرماهی وجود دارد )جدول 

با    miTGامتیاز  با  نتایج همچنین نشان دهنده وجود یک تعامل    ژن هدفmRNA و   dre-miR-737 ، بین96/0برابر 

ENSDARG00000005039 (.2کند )جدول ماهی کد می ررا در گورخاس ترانسفراز  است که گلوتاتیون 
-dre-miR، برای  94/0برابر با    miTGمقدار امتیاز    DIANAاطلاعات بدست آمده از پایگاه    بر اساس نتایج تجزیه و تحلیل

در   (ahr2) 2، که مربوط به گیرنده هیدروکربنی آریل  ENSDARG00000021833 ژن  mRNAهدف قرار دادن  برای    740
 (. 2شده است )جدول است، پیش بینی  ژنوم گورخرماهی

به ترتیب   dre-miR-194aو    dre-miR-137-3pبیانگر تعامل بین    DIANAهای بدست آمده از پایگاه  تجزیه و تحلیل داده
 (. 2است )جدول  92/0برابر با  miTGبا یک امتیاز   aldh3b1و  cyp2x6های ژن mRNA با 

امتیاز   بیان به  dre-miR-429و    dre-miR-146b    ،dre-miR-2193   برای   miTGبه همین ترتیب  ترتیب در تنظیم 
 (. 2برآورد شده است )جدول  85/0و  87/0، 89/0برابر با  pgpو  cat ،Gstm3های ژن

  mRNAدر تنظیم ترجمه    dre-miR-199-5pو    dre-miR-430iبرای    84/0برابر با    miTGنتایج نشان دهنده وجود امتیاز  
 (. 2است )جدول  akr7a3و  sod2های مربوط به ژن
ژن  dre-miR-740و    dre-miR-722    ،dre-miR-3906برای    miTGامتیاز   بیان  تنظیم  و    cyp11a1    ،gsrهای  در 

gpx1a    (. در حالی که مقدار حد آستانه  2پیش بینی شد )جدول    81/0در حدودdre-miR-217    ،dre-miR-93    وdre-miR-

 (. 2برآورد شده است )جدول  gsto2و  ahr1b  ،gpx1bهای برای کنترل و تنطیم بیان ژن 1388
  dre-miR-723و    dre-miR-740و حد آستانه    gstz1   ،75/0جهت تنظیم بیان ژن  dre-miR-20a برای     miTGامتیاز  

(. نتایج بدست آمده  2برآورد شده است )جدول    73/0در حدود    abcb4و    cyp3c1های  مربوط به ژن  mRNAدخیل در تنظیم  
امتیاز   امتیاز    miTGبراساس کاهش  با کاهش  ژن هدف   mRNAبا    miRNA، احتمال تعامل بین    miTGنتظیم شده است. 

 یابد.  کاهش می
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 بحث
بیان ژنها میmiRNAزدایی،  در زمینه سم با هدف  دخیل در    هایتوانند   mRNAهای  قرار دادن رونوشتسم زدایی را 

زدایی گورخرماهی و توانایی آنها در مقابله با سموم محیطی داشته  تواند تأثیر قابل توجهی بر ظرفیت سممی  فرآیندکنند. این    تنظیم
 باشد. 

و دیگر   از جمله گورخرماهی  های مختلف جانوریگونهزدایی در  های سمها را در تنظیم ژن miRNAمطالعات متعددی نقش
های سیستم  ها در تنظیم بیان برخی از ژنmiRNAمورد بررسی قرار گرفته است. تحقیقات انجام شده پیرامون نقش    هاماهی

در پاسخ به قرار گرفتن در معرض    یکه به طور متفاوت  گردید    miRNA شناسایی چندینهای کبدی، منجر به  زدایی در سلولسم
زدایی را های دخیل در مسیرهای سمژنتوانند  میها   miRNA که این  . نتایج این مطالعه نشان داد شدندمواد شیمیایی بیان می

، نیز زدایی در جنین گورخرماهی های سم ها بر بیان ژن miRNAتاثیر(. بررسی  Chen, and Verfaillie, 2014)  هدف قرار دهند
 ,.Nam et al) هدف قرار دهندمورد بیوتیک را  زدایی بیگانهدر متابولیسم و سم های دخیلژن توانند میها  miRNAنشان داد که  

زدایی ها دخیل در عملکرد سیستم سمدر تنظیم ژنها  miRNAنیز بر اهمیت این    ی کبدیهاmiRNA(. شناسایی برخی از  2016
 (.  Li et al., 2016ماهی مداکا تاکید دارند )

نقش مهمی در انتقال مواد مختلف    شود ومحسوب مییک پروتئین غشایی  گلیکوپروتئین است که    -Pکد کننده    pgpژن  
 ATP یکی از اعضای خانواده حمل و نقل کاست اتصالپروتئین  این   .ها از طریق غشای سلولی داردبیوتیکاز جمله داروها و بیگانه

(ABC)  است . P-  مقاومت چند داروییایجاد  به ویژه برای نقش خود در  گلیکوپروتئین (MDR) های سرطانی شناخته در سلول
با پمپاژ این مواد از سلول می  گلیکوپروتئین  -P،  ها در ماهی.  شده است ها )مواد  بیوتیکها در دفاع در برابر سموم و بیگانهتواند 

پمپ خروجی به   ن با ایجاد یکپروتئیاین   .های محیطی کمک کند خارجی( نقش داشته باشد و به ارگانیسم برای تحمل چالش
های مختلف، که مواد خارجی برای بدن هستند، از جمله داروها و  بیوتیککند تا از قرار گرفتن در معرض بیگانهها کمک میسلول

ها، به فرآیند طبیعی  های مختلف نیز با حذف فعال مواد مضر از سلول در بافت گلیکوپروتئین -P  وجود .سموم محیطی زنده بمانند
به عنوان یک مکانیسم دفاعی با جلوگیری از تجمع ترکیبات  رو، فعال شدن این پروتئین غشایی  از این   .کندزدایی کمک میسم

را می توان تحت تأثیر عوامل  گلیکوپروتئین  -P  بیان .سمی در سلول ها عمل می کند و به حفظ هموستاز سلولی کمک می کند
 dre-miR-429 اگرنتایج این مطالعه نشان داد که     .ها و مواد شیمیایی قرار دادمعرض آلایندهمختلفی از جمله قرار گرفتن در  

 .را هدف قرار دهد، به طور بالقوه می تواند بیان آن را تنظیم کند  P-glycoprotein ژن
dre-miR-740    ،dre-miR-723    وdre-miR-93  های  تواند به ترتیب ژنمیgpx1a    ،Gpx3    وgpx1b   را هدف قرار
با  تواند  تواند بیان ایزومرهای مختلف آنزیم گلوتاتیون پراکسیداز را تنظیم کند. آنزیم گلوتاتیون پراکسیداز میدهد، به طور بالقوه می

این   .کندها در برابر آسیب اکسیداتیو ایفا میکاهش پراکسید هیدروژن و هیدروپراکسیدهای آلی، نقش مهمی در محافظت از سلول
تواند پیامدهایی این تعامل می  .شوندها در حفظ سلامت سلولی مهم هستند و در موجودات مختلف از جمله ماهی یافت میآنزیم

 برای فرآیندهای سلولی شامل استرس اکسیداتیو و سیستم دفاعی آنتی اکسیدانی داشته باشد. 

زا از جمله داروها زا و برونخانواده ای از آنزیم ها هستند که در متابولیسم ترکیبات مختلف درون P450 آنزیم های سیتوکروم
در سم زدایی و دفع     cyp2k6یا  cp2xهای  ژن،  هادر ماهی(.  Blanco et al., 2016; Tian et al., 2021)  و سموم نقش دارند

کمک به مواد کم ضررتر  ها )مواد شیمیایی خارجی(  تبدیل زیستی بیگانه بیوتیک  در ها. این آنزیممواد خارجی از بدن نقش دارند
 P450های سیتوکروم  کد کننده آنزیم    Cyp3c1های  ژن  .های محیطی تأثیر بگذارندتوانند بر پاسخ ماهی به آلایندهکنند و میمی

تواند در بین  در ماهی می CYP17A1 عملکردهای خاص و تنظیمهای محیطی است.  زدایی و متابولیسم آلایندهدخیل در سم
ترکیبات متفاوت باشد و فعالیت آن ممکن است تحت تأثیر عواملی مانند وضعیت تولید مثل، شرایط محیطی و    ی مختلف،هاگونه

که  است  ،  P450 11A1 (CYP11A1)   سیتوکرومکد کننده   cyp11a1همچنین، ژن    .ریز باشددرون ترشحی  غدد  مختل کننده  
این آنزیم در درجه اول در تبدیل کلسترول به پرگننولون، یک مرحله   .کندمهمی در سنتز هورمون های استروئیدی ایفا می  نقش
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احتمالًا نقش مشابهی     CYP11A1داران،  ها، مانند سایر مهرهدر ماهی .  های استروئیدی، نقش داردکلیدی در بیوسنتز همه هورمون
های استروئیدی لازم برای فرآیندهای فیزیولوژیکی مختلف، از جمله تولید مثل و پاسخ به  در استروئیدزایی دارد و به تولید هورمون

، به های هورمونی و شرایط محیطیمی تواند تحت تأثیر عواملی مانند سیگنال  cyp11a1ژن   تنظیم و بیان .کنداسترس کمک می
و    dre-miR-137  ،dre-miR-137نتایج این مطالعه نشان داد که    .ریز قرار گیرددرون ترشحی  غدد  ویژه ترکیبات مختل کننده  

dre-miR-740 های توانند ژنمیcyp2x   ،cp2x  وCyp3c1  هدف قرار دهد، به طور بالقوه بیان این آنزیم سیتوکرومرا P450   
  .را تنظیم کند

آنزیمخانواده (ALDHs) آلدهید دهیدروژنازها آلدئیدها هستند که محصولات واسطههای دخیل در  ای از  ای از متابولیسم 
ها در سم زدایی نقش دارند و در متابولیسم الکل و سایر ترکیبات درون زا و برون زا  این آنزیم .فرآیندهای مختلف سلولی هستند

را تنظیم   Aldh3b1 ژنتواند بیان می dre-miR-194aهای بیوانفورماتیک نشان داد که داده .(Tran et al., 2015) نقش دارند
 کند. 

ژن   Gstm3  (Glutathione S-Transferase Mu 3)  ژن  ،GstP1  (Glutathione S-Transferase Pi 1)     ژن و 
Gsto2 (Glutathione S-transferase omega-2)  متعلق به خانواده گلوتاتیون S-transferase (GST) های است که آنزیم

گلوتاتیون  .  کنددخیل در سم زدایی بیگانه بیوتیک ها و متابولیسم ترکیبات مختلف از جمله داروها و سموم محیطی را رمزگذاری می
 Tierbach et al., 2018; Banaee et)  نقش دارندنیز  در ترکیب گلوتاتیون به سوبستراهای خاص   (GSTs) اس ترانسفرازها

al., 2023dآنزیم ترنیب،  به   .)GSTP1     از جمله سرطانسمنقش مهمی در انواع مواد  بیگانه زا، آلایندهزدایی  و  های محیطی 
ها یا لیپیدها آسیب  ، پروتئینDNA   این آنزیم با خنثی کردن ترکیبات بالقوه مضری که ممکن است به .کندها ایفا میبیوتیک

 (GSH) با کاتالیز کردن ترکیبات الکتروفیلیک با گلوتاتیون   GSTO2آنزیم    .کندهای دفاعی سلولی کمک می برساند، به مکانیسم

ها از بدن  تر در آب باشند و دفع آنشود که این ترکیبات محلول این ترکیب باعث می .در سم زدایی ترکیبات الکتروفیل نقش دارد
ها  افظت از سلولبه محآنزیم  این   .های دفاعی سلولی در برابر استرس اکسیداتیو نقش دارددر مکانیسم   GSTO2  .کندرا تسهیل می 

اثرات مضر ترکیبات واکنشی کمک می آنزیم  GstZ1  (Glutathione S-transferase zeta 1در حالی که ژن    .کنددر برابر   )
شود و در متابولیسم تیروزین و شناخته می   (MAAI) به عنوان مالیل استواستات ایزومرازکه  گلوتاتیون اس ترانسفراز  اختصاصی  

توانند با هدف  می  dre-miR-20aو    dre-miR-223    ،dre-miR-1388نتایج این مطالعه نشان داد که که    .فنیل آلانین نقش دارد
 داری بگذارد. ، بر سطح بیان آنها تاثیر معنی GstZ1و  Gstm3 ، Gsto2 های قرار دادن ژن

نقش مهمی در مکانیسم های دفاعی هستند که    2و    1به ترنیب کد کننده سوپراکسید دیسموتاز    Sod2و    Sod1های  ژن
-Cu/Znشامل    وجود دارد که SOD سه ایزوفرم اصلی.  آنتی اکسیدانی سلولی، به ویژه در حذف رادیکال های سوپراکسید دارند

SOD  (SOD1  ،)Mn-SOD  (SOD2  و )EC-SOD  (SOD3  )سوپراکسید شوند بر اساس کوفاکتور فلزی آنها طبقه بندی می .
مس و روی به عنوان  واجد    SOD1شوند. آنزیم  ها یافت میدر سیتوپلاسم، هسته و پراکسی زوم سلول(  SOD1)  1دیسموتاز  

رادیکال های سوپراکسیدهستند و در    کوفاکتورهای ضروری پراکسید هیدروژن (-O2) تغییر شکل  به  و اکسیژن   (H2O2) را 
های سلولی اندامک  ،عمدتاً در میتوکندری  ( درSOD2)  2کنند. در حالی که سوپراکسید دیسموتاز  ایفای نقش می(O2) مولکولی

حاوی منگنز به عنوان کوفاکتور است که برای عملکرد آنزیمی آن بسیار مهم    SOD2.  شودیافت میسلولی،    مسئول تولید انرژی 
های سوپراکسید تولید شده در میتوکندری را در طول فسفوریلاسیون اکسیداتیو هدف قرار  به طور خاص رادیکال  SOD2 .  است
کند و استرس اکسیداتیو را در های سوپراکسید را به پراکسید هیدروژن و اکسیژن مولکولی تبدیل می رادیکال . این آنزیم،  دهدمی

می کاهش  که،  در    .(Banaee et al., 2023a, b)  دهدمیتوکندری  خ  SOD3حالی  فضای  میدر  یافت  سلولی  به ارج  و  شود 
به محافظت از سلول ها در برابر آسیب سوپراکسید آنزیم این  .شودهای سولفات هپارین روی سطح سلول متصل میپروتئوگلیکان

  Sod1های تواند ژنمی dre-miR-150و  dre-miR-430i(. نتایج این مطالعه نشان داد که  Choi et al., 2020) کندکمک می
 ها را تغییر دهد.را مورد هدف قرار دهد و سطح بیان این ژن Sod2و 
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های کربونیل را در بسترهای مختلف از جمله آلدهیدها و هایی است که احیای گروهکتو ردوکتاز شامل آنزیم-ابرخانواده آلدو
می کاتالیز  ها  آنزیم   .کنندکتون  از  هااین  فسفات  اغلب  نوکلئوتید  دی  آدنین  این  (  NADPH)  نیکوتین  در  کوفاکتور  عنوان  به 

زدایی، از به آن تعلق دارد، به دلیل مشارکت در فرآیندهای سم AKR7A3 ، که AKR7   زیرخانواده .کنندها استفاده میواکنش
کونژوگاسیون گلوتاتیون  .زا با گلوتاتیون شناخته شده استزا و برونها و ترکیب ترکیبات درونبیوتیکجمله متابولیسم برخی بیگانه

الکت ترکیبات  از  زدایی  سم  برای  بدن  در  رایج  مکانیسم  استیک  تبدیل   AKR7A3   .روفیل  کردن  کاتالیز  با  است  ممکن 
ها نقش داشته  های فعال و بیگانه بیوتیکها در برابر اثرات مضر واسطهها به اشکال کمتر سمی، در محافظت از سلولبیوتیکبیگانه
براساس   .( Qi et al., 2021)  این بخشی از دفاع سلولی گسترده تر در برابر استرس اکسیداتیو و حفظ هموستاز سلولی است .باشد

 های مربوطه را تنظیم کند.  ، بیان آنزیمakr7a3  ژن تواند با هدق قرار دادند می dre-miR-199نتایج بدست آمده 
گلوتاتیون یک تیول  کد کننده آنزیم گلوتاتیون ردوکتاز است که نقش مهمی در حفظ تعادل ردوکس سلولی دارد.    gsrژن  

در   مهم  اکسیدان  آنتی  یک  عنوان  به  که  است  گلیسین  و  سیستئین  گلوتامات،  از  متشکل  ضروری  پپتیدی  دفاع تری  سیستم 
میسلولاکسیدانی  آنتی عمل  گونهکندها  کردن  خنثی  با  گلوتاتیون  سلول.  از  محافظت  اکسیژنی  فعال  استرس  های  برابر  در  ها 

به شکل احیا شده  (GSSGو نوسازی گلوتاتیون اکسید شده ) بازسازی  در     (GSR) گلوتاتیون ردوکتازاکسیداتیو کمک می کند.  
اتیون به عنوان یک عامل کاهنده  گلوتدهد تا عملکردهای آنتی اکسیدانی خود را ادامه دهد.  نقش دارد و به آن اجازه می (GSHآن )

از جمله سم زدایی گونه های فعال اکسیژنعمل می برابر استرس (ROS) کند و در فرآیندهای سلولی مختلف  ، محافظت در 
(. براساس نتایج Derikvandy et al., 2020; Banaee et al., 2023d)  کنداکسیداتیو و حفظ تعادل ردوکس سلولی شرکت می

 تاثیر گذارد. gsr  ژن تواند بر سطح بیان می  dre-miR-3906بدست آمده 

آریل هیدروکربنی  بیگانه(  AHR) گیرنده  و  محیطی  خاص  سموم  به  سلولی  پاسخ  در  کلیدی  جمله بیوتیکنقش  از  ها، 
گیرنده    های موسوم بهمسئول کد کردن پروتئین  ahr2و    ahr1bهای  ژن .و دارد (PAHs) ایهای آروماتیک چند حلقههیدروکربن

یک فاکتور رونویسی فعال شده با لیگاند است که نقش کلیدی  (AhR) گیرنده هیدروکربنی آریل( است.  AHRل )هیدروکربنی آری
میانجی بیگانهدر  از سموم محیطی و  برخی  اثرات  از جمله هیدروکربنبیوتیکگری  آروماتیک چند حلقهها،   (،  PAHs)  ایهای 

سم زدایی مستقیم نیست، اما یک تنظیم    AHR نقش اصلی  با این حال، .ها داردهای آروماتیک هالوژنه و دیوکسینهیدروکربن
بخشی از یک   AhR پروتئین  .کننده حیاتی فرآیند سم زدایی از طریق القای آنزیم های دخیل در متابولیسم بیگانه بیگانه است

هنگامی که با اتصال به لیگاندهای خاص فعال  .های محیطی نقش داردمتابولیسم این آلاینده  مسیر سیگنال دهی است که در
شود و به عنوان یک فاکتور رونویسی عمل ها کمپلکس میشود، جایی که با سایر پروتئینبه هسته منتقل می   AhRشود،  می
های هدف درگیر در فرآیندهای فیزیولوژیکی مختلف از جمله سم زدایی و متابولیسم بیگانه  سپس این کمپلکس بیان ژن .کندمی

های محیطی ضروری است و در تنظیم پاسخ های ایمنی، رشد برای پاسخ بدن به استرس  AhR مسیر .کندبیگانه را تنظیم می
دهای خاص  با این حال، فعال شدن مداوم یا قرار گرفتن در معرض لیگان  .(Segner et al., 2021)  سلولی و تمایز نقش دارد

های متابولیزه  منجر به القای آنزیم AHR   سازیفعال  .تواند اثرات نامطلوبی داشته باشد و با مسائل مختلف سلامتی مرتبط استمی
تواند موجب فعال شدن  می  AHR   سازیفعال. علاوه براین،  شودمی P450 های سیتوکروم، مانند آنزیمز یکبیوتیک فاکننده بیگانه

زا های درونرا با مولکول  فاز یک ها محصولات متابولیسم  این آنزیمشود.  ترانسفراز میگلوکوزیل  -UDPگلوتاتیون اس ترانسفراز و  
 ,.Segner et al)  کنندکنند و دفع را تسهیل میکنند و حلالیت آنها را بیشتر می مانند گلوتاتیون یا گلوکورونیک اسید ترکیب می

 کند. تنظیم می ahr2و  ahr1bهای به ترتیب بیان ژن dre-miR-740و  dre-miR-217نتایج نشان داد که  .(2021
فعال   ترکیباتهای ناشی از  که نقش مهمی در محافظت از سلول ها در برابر آسیبکد کننده آنزیم کاتالاز است    catژن  

به آب و اکسیژن  تجزیه پراکسید هیدروژنو مسئول  ها وجود دارد  پراکسی زوم سلول . این آنزیم در  کندایفا می(  ROSی )اکسیژن
-dre(.  Derikvandy et al., 2020; Banaee et al., 2023b, c, d)  کندو از تجمع این ترکیب بالقوه مضر جلوگیری می  است

miR-146b ژنتواند با هدف قرار دادن می cat .سطح بیان آن را تغییر دهد 
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ژنی است که پروتئینی را که در ابرخانواده انتقال  Abcb4  (ATP Binding Cassette Subfamily B Member 4  )ژن  
اتصال دارویی    Abcb4   ژن .کندکد میرا   ATP (ABC) دهنده کاست  مقاومت چند  نیز شناخته   (MDR3) 3به عنوان ژن 

شود و در انتقال فسفولیپیدها، به  یک انتقال دهنده فسفولیپید است که عمدتاً در کبد یافت می  Abcb4   محصول پروتئینی .شودمی
های کبدی قرار دارد و برای در غشای کانالی سلول ABCB4 پروتئین  .ویژه فسفاتیدیل کولین، از طریق غشای سلولی نقش دارد

جذب چربی های رژیم غذایی این فرآیند برای تشکیل صفرا، که نقش کلیدی در هضم و   .ترشح فسفولیپیدها در صفرا ضروری است
  (.Yin et al., 2016) دارد، ضروری است

با انتقال فسفولیپیدها   ABCB4 . پروتئیندر حذف مواد سمی بالقوه از کبد به صفرا نقش دارد   ABCB4در زمینه سم زدایی،
 .کند که برای امولسیون سازی و دفع اسیدهای صفراوی و سایر ترکیبات چربی دوست ضروری استبه ترکیب صفرا کمک می

با محافظت   ABCB4علاوه بر این،   .حذف موثر مواد سمی از طریق صفرا یک جنبه ضروری از مکانیسم های سم زدایی بدن است 
برای جلوگیری از تجمع اجزای سمی صفرا    ABCB4   عملکرد مناسب .های صفراوی مرتبط استاز کبد در برابر اثرات مضر نمک

-dreبراساس نتایج بدست آمده، (. Yin et al., 2016)  تواند منجر به آسیب کبدی شود، حیاتی استهای کبدی، که میدر سلول

miR-723  داری در تنظیم بیان ژنتواند نقش معنیمی Abcb4  .ایفا کند 
توسعه، تمایز برای درک شبکه های نظارتی درگیر در فرآیندهای بیولوژیکی مختلف، از جمله   miTG مطالعه فعل و انفعالات

 microRNA هایی را در مورد نقش های عملکردی تواند بینشمی miTG شناسایی فعل و انفعالات .و بیماری بسیار مهم است

، مقدار عددی  DIANAهای پایگاه براساس نتایج بدست آمده از تجزیه و تحلیل داده .ها و تأثیر آنها بر تنظیم بیان ژن ارائه دهد
-dre-miRو    dre-miR-723    ،dre-miR-740    ،dre-miR-737    ،dre-miR-740    ،dre-miR-137-3pبرای    miTGیا امتیاز  

194a    به منظور تعیین نرخ تعامل باmRNA  برآورد شده است. به همین ترتیب، مقدار عددی یا    92/0-99/0های هدف بین  ژن
-dre-miR-146b    ،dre-miR-2193    ،dre-miR-429    ،dre-miR-430i    ،dre-miR-199-5p    ،dreبرای    miTGامتیاز  

miR-722    ،dre-miR-3906    وdre-miR-740    جهت تعیین سطح تعامل باmRNA  تخمین   81/0-89/0های هدف بین  ژن
  dre-miR-217   ،dre-miR-93    ،dre-miR-1388    ،dre-miR-20aبرای    miTGزده شد. در حالی که، مقدار عددی یا امتیاز  

 ،dre-miR-740  وdre-miR-723  برای تعامل باmRNA است.   0/ 73- 78/0های هدف بین ژن 
آن شود و در نتیجه   mRNA گیری اهدافیابد، ممکن است منجر به افزایش هدف  خاص افزایشmiRNA   اگر سطح یک 

 miRNA یا کاهش تخریب مولکول miRNA تواند به دلیل تغییر رونویسی ژنمی  . این پدیدهبیشتر شود miTG هایبرهمکنش

 mRNA و miRNA دهنده افزایش میل پیوند بینتواند نشان همچنین می miTG هایکنشافزایش برهمبراین، علاوه .رخ دهد

هدف، تغییرات در ساختار  های  mRNA   و miRNA تغییر در مکمل بودن توالی بین  ناشی ازتواند  می  امر   این .هدف آن باشد
ژیکی طبیعی،  در شرایط فیزیولو، باشد.  کنندرا تثبیت می miRNA-mRNA یا وجود کوفاکتورهایی باشد که تعامل RNA ثانویه

های مختلف یا در طی های تنظیمی در پاسخ به محرکتواند به عنوان بخشی از مکانیسممی   miTG تغییرات در فعل و انفعالات
ناشی از بیماری    بروز برخی ازممکن است با   miTG در برخی موارد، افزایش تعاملات. در حالی که  مراحل مختلف رشد رخ دهد

 یا هدف گیری تغییر یافته miRNA بیان نامنظم رو،  .از اینهمراه باشدهای شیمیایی و زیستی  قرار گرفتن در معرض آلاینده

miRNA تواند با ایجاد اختلال در الگوهای بیان ژن طبیعی به فرآیندهای پاتولوژیک کمک کند می . 

 

 گیرینتیجه
هدف و بررسی تأثیر آنها بر بیان  -miRNA رویکرد بیوانفورماتیک برای شناسایی و اعتبار سنجی تعاملات در این مطالعه از  

هدف است که قبلاً در  -miRNA مطالعه شناسایی برهمکنش های جدید این  یکی از یافته های کلیدی    شده است.ژن استفاده  
بود نشده  گزارش  با  گورخرماهی  که  داد  نشان  مطالعه  این  نتایج  بیان.  پروفایل  ژن،  miRNA ادغام  بیان  تحلیل  و  تجزیه  و 

miRNA  های هدف شوند و ژنکه به طور متفاوت در پاسخ به قرار گرفتن در معرض مواد شیمیایی بیان می  شدهایی شناسایی
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های ارزشمندی را در مورد شبکه  بینشتواند  میاین اطلاعات    ، را تنظیم کنند.زدایی دخیل هستندها که در مسیرهای سممربوطه آن 
 miRNA همپوشانی قابل توجهی را بین  ،مطالعهاین  علاوه بر این،  .  نظارتی زیربنایی فرآیند سم زدایی در گورخرماهی ارائه دهد

این همپوشانی یک مکانیسم .  و موارد گزارش شده در مطالعات قبلی نشان داد  رماتیکوبیوانفهای شناسایی شده در تجزیه و تحلیل  
دخیل در  بیان ژن  و تنظیم  ها را در تعدیل   miRNAدهد و اهمیت  تنظیمی حفاظت شده را در شرایط مختلف تجربی نشان می

 . کندبرجسته میرا زدایی در گورخرماهی سم
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