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 چکیده

 یاخشود. کشف نشانگرهای زیستی یکی از مسائل چالش برانگیز در مطالعات سرطانی محسوب می
 
از  را

RNA  های غیر کد کننده از قبیلmiRNA  ها به عنوان نشانگرهای زیستی در تشخیص زود هنگام سرطان

شوند که نقش تنظیمی در بیشتر های غیر کد کننده محسوب میRNAها جزء  miRNAاستفاده شده است. 

 پستانها مرتبط با سرطان  miRNAدهد برخی از ها به خصوص سرطان را دارند. مطالعات اخیر نشان میبیماری

(BCمی )استفاده کرد. در این مطالعه از رویکرد  پستاندر تشخیص زود هنگام سرطان  توانیها مآنز باشند که ا

در انواع  پستانبرای شناسایی زود هنگام سرطان  miRNAسیستم بیولوژی برای کشف نشانگرهای مبتنی بر 

، luminal Aف بیان ژنی در پنج نوع مختل یهادادهمختلف این بیماری استفاده شده است. در این راستا 

luminal B ،ERBB2 ،basal-like  وnormal-like  این بیماری برای ساخت پنج شبکه هم بیانی مورد استفاده

ها بندی شده و آن دسته از ماژولهم بیانی بازسازی شده ماژول یهاشبکهاز  هرکدامقرار گرفته شده است. پس از آن 

-mRNAیهاکنشبرهمشوند. سپس از معناداری دارند انتخاب میکه بین انواع مختلف این بیماری تغییرات 

miRNA  یدوبخشبرای بازسازی پنج شبکه  ،اندگرفتهآزمایشگاهی مورد تائید قرار  صورتبهکهmRNA-

miRNA   را نشان  پستانتفاوت بیماری بین انواع مختلف سرطان  یدوبخشاستفاده شده است. این پنج شبکه

زیر شبکه  5با درجه بالا انتخاب شده و سپس  miRNAدوبخشی بیست  یهاشبکهاز  دهند. برای هرکداممی

 .اندشدهبازسازی  پستانتنظیمی مهم در سرطان  یهاشبکهبه عنوان زیر  mRNA-miRNA یدوبخش

های مهم به عنوان نشانگرهای پیش آگهی در  miRNAزیر شبکه،  5های  miRNAبا تحلیل و بررسی 

گزارش  BCکه تاکنون در تحقیقات  پستانهای جدید هر نوع سرطان  miRNAآمده است.  دستبه  پستانسرطان 

و  miR-26b-5p، (Lum A ،miR-124-3pبرای  miR-5011-5p)و   (miR-26b-5pنشده بودند عبارتند از:

(miR-7-5p  برایLum B،) miR-26b-5p ،miR-124-3p  وmiR-5011-5p ( برایERBB2 ،miR-26b-

5p)  و(miR-124-3p  برایBasal-like و) miR-26b-5p ،miR-124-3p  و(miR-193b-3p  برایnormal-

like همچنین برای .miRNA  هدف  یهاژنهای مهم و همچنینmiRNA های انتخاب شده آنالیز



   

نشان داد  هاژنانجام شده است.نتایج آنالیز عملکردی  pathway enrichmentو   Gene Ontologyعملکردی

بیولوژیکی مهم در سرطان مانند فرایندهای سرکوب کننده  یهاپروسهبه صورت معناداری در  هاژنی از این که برخ

 تومور یا آنکوژنیک نقش دارند. 

Abstract 

Breast cancer(BC) is the most common and aggressive tumor which is the leading cause of 

cancer deaths among females with many different subtypes. Recently biomarkers have 

been studied frequently in cancer based researches for the purpose of diagnosis, prognosis 

and therapy. Especially miRNA biomarkers have been reported in many cancer types for 

early detection, prediction or prognosis of the disease. In present study we used a systems 

biology approach to find remarkable and novel miRNA biomarkers for five molecular 

SBC(luminal A (LumA), luminal B (LumB), ERBB2, basal-like and normal-

like)specifically. The mRNA expression data from five BC subtypes were used to 

reconstruct co-expression networks. Then the mRNA-miRNA interactions which were 

experimentally validated were considered to reconstruct five mRNA-miRNA bipartite 

networks. For each network we selected 20 hub miRNAs with the highest degree for further 

analysis and reconstruct five bipartite subnetworks. Then after investigating previous 

studies we identified some novel biomarkers for each subtype as follows: miRNAs 26b-5p 

and 124-3p for Basal subtype, 26b-5p, 124-3p and 5011-5p for ERBB2 subtype, 26b-5p 

and 5011-5p for Lum A subtype, miRNAs 124-3p, 26b-5p and 7-5p for Lum B subtype 

and finally for Normal like subtype of BC we found miRNAs 26b-5p, 124-3p and 193b-3p 

as novel miRNA biomarkers. However, the roles of miRNAs which identified in this study 

in occurrence or development of each subtype of BC remain unclear which should be 

investigated in future studies. In addition, target genes of these miRNAs may be critical in 

mechanisms underlying each subtype and can be analyzed as therapeutic targets in future 

studies. Moreover, further researches need to experimentally validate identified miRNAs. 

 



   

 


