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 چکيده:

ها تکثیر یابند. های دیگر بدن حمله کنند )متاستاز( یا در آنتوانند به بافتافتد که میها اتفاق میسرطان کولون، به دلیل رشد غیرطبیعی سلولمقدمه: 

 LncRNAsدرصد بیماران است. تحقیقات نشان داده است که  19باشد و میزان مرگ و میر آن تقریبا سرطان کلورکتال سومین سرطان شایع در دنیا می
 LncRNA کنند. با توجه به مطالب گفته شده پژوهش حاضر به بررسی بیان نقش مهمی را در تومورزایی، آنژیوژنز، تکثیر، مهاجرت، آپوپتوز و تمایز ایفا می

HPYR1  پردازد. سرطان کلورکتال میدر بیماران مبتلا به 

توسط کیت ترایزول  RNAبافت سالم انجام شد. سپس استخراج  29فرد مبتلا به سرطان کلورکتال و  29پژوهش حاضر، با نمونه گیری از  :روش کار

  ی نسب انیب زانیم جام شد.ان Real Time RT PCRتوسط کیت تاکارا به انجام رسید و در نهایت بررسی بیان ژن مربوطه با تکنیک  cDNAو سنتز 

LncRNA HPYR1افزارتوسط نرم تیشد و در نها محاسبه GraphPad Prism مورد تحلیل قرار گرفت. جینتا  

( و و همچنین =9113/9pدر سرطان کلورکتال در مقایسه با گروه کنترل افزایش معناداری دارد ) HPYR1 lncRNAنتایج نشان داد که  بیان  ها:یافته

و در تومور افراد دارای تومور  2و  1در تومور افراد دارای استیج  HPYR1 lncRNA (. از طرفی بیان نسبی =992/9pژن با متاستاز در ارتباط است )بیان 
 1گرید  نسبت به 2در تومور افراد دارای گرید  lncRNA HPYR1(، اما بیان نسبی =8279/9p( و )=13/9pسایز متفاوت افزایش معناداری نشان نداد )

 (. =94/9pافزایش بیان داشت و از نظر آماری معنا دار بود )

واند تدر افراد مبتلا به سرطان کلورکتال در مقایسه با کنترل افزایش بیان داشت که می LncRNA HPYR1در تحقیق حاضر بیان نسبی  :نتيجه گيري

زایی در سرطان باشد. بنابراین با توجه به تغییرات بیان ژن های تومور و رگسلولها دخیل در سرطان باشد و باعث رشد به دلیل فعال کردن پروتئین
LncRNA HPYR1 توان از این ژن به عنوان یک بیوماکر برای تشخیص تومور استفاده کرد.در سرطان کولورکتال احتمالا می 

 

 lncRNA  ،HPYR1،سرطان کلورکتال واژگان کليدي:

 

 مقدمه:
های سرطانی در کولون یا رکتوم سرطان روده بزرگ به رشد سلول
شود. این بیماری به دلیل رشد )بخشی از روده بزرگ( گفته می

های دیگر توانند به بافتافتد که میها اتفاق میغیرطبیعی سلول
ها و علائم ها تکثیر یابند. نشانهبدن حمله کنند )متاستاز( یا در آن

اند شامل مواردی همچون خون در مدفوع تواین بیماری می
)هماتوشزی(، تغییر در حرکات روده، کاهش وزن و خستگی 

آن،  هایهمیشگی باشد. سرطان روده بزرگ که یکی دیگر از نام
باشد، یک مفهوم کلی از تجمع انواع مختلف سرطان کولون می

تومورهای بدخیم است که در ساختار سلول، محل، اندازه و غیره 
ور شود، منظوت است. وقتی صحبت از سرطان روده بزرگ میمتفا

تشکیل نئوپلاسم )تومور( در روده بزرگ یا رکتوم )راست روده( یا 
ه هایی از دستگاباشد. کولون و رکتوم قسمتدر کانال مقعد می
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هستند، مواد غذایی بعد از عبور از روده باریک وارد روده  گوارش
وده بزرگ کولون نام دارد که شوند. اولین قسمت ربزرگ می

ای عضلانی است و به شکل مربعی نیمه کاره در حفره شکم لوله
. در تمام دنیا از نظر شیوع بیماری سرطان روده [2, 1]قرار دارد. 

ها را درصد تمام سرطآن 19بزرگ سومین نوع سرطان است و 
ود و شیون آن در مردان بیشتر از زنان است. مراحل ششامل می

تشخیص سرطان روده بزرگ ابتدا از بیمار سوالاتی در مورد 
شود و اگر مشکوک به سرطان علائمی که ذکر شد پرسیده می

ود. شکولون باشد، علائم به دقت از دیدگاه پزشکی ارزیابی می
 آزمایشاولین مرحله آزمایش برای تشخیص سرطان روده بزرگ، 

باشد. در مرحله بعد یک پروتئین رکتوم )راست روده( می
شود. سپس از بیمار یک آزمایش سیگموئیدوسکوپی انجام می
شود. بعد از آن مورد آزمایش خون عمومی گرفته می

گیرید. در صورتی که تشخیص سرطان کولونوسکوپی قرار می
 باشد،هایی که ذکر شد، نتیجه ای نداشته روده بزرگ در روش

های اضافی برای تشخیص سرطان روده تواند آزمایشپزشک می
هایی مانند: سونوگرافی شکم، بزرگ را تجویز نماید. آزمایش

واند تسونوگرافی لگن و سونوگرافی آندورکتال در مراحل بعدی می
ها در قسمت فوقانی روده قرار داشته باشند، انجام شود. اگر تومور

به مراتب دشوار تر از زمانی است  تشخیص سرطان روده بزرگ
های پایین روده قرار دارند، که در این که تومورها در قسمت

تواند سرطان کولون تایید شود های اولیه میصورت طی آزمایش
 تواندرود، میهایی که برای سرطان روده به کار می.  درمان[0, 4]

درمانی و درمان شامل ترکیبی از جراحی، پرتودرمانی، شیمی
درون دیواره های محدود به هدفمند باشد. احتمال درمان سرطان

کولون، با جراحی وجود دارد، اما سرطانی که در سراسر بدن 
گسترش یافته، معمولاً قابل درمان نیست و مدیریت بر روی بهبود 

 .[3, 1]شود کیفیت زندگی و علائم بیماری متمرکز می
در  نمونه کولون توان با گرفتنسرطان روده بزرگ را می

معمولاً  تشخیص داد.  کولونوسکوپی یا سیگموئیدوسکوپی طول

شود تا معلوم شود انجام می تصویربرداری پزشکی بعد از این امر
در کاهش احتمال مرگ  غربالگری که بیماری منتشر شده یا خیر.

سالگی  19ناشی از سرطان روده بزرگ مؤثر است و با شروع سن 
شود. سالگی توصیه می 71و بعد از آن به صورت مداوم تا سن 

شوند. آسپیرین و ها برداشته میپولیپ کولونوسکوپی هنگام

خطر را کاهش  داروهای ضدالتهابی و غیراستروئیدی دیگر

توصیه  اثرات جانبی ها، به دلیلدهند. البته استفاده عمومی آنمی
   .[7]شود نمی

lncRNAای از تهشونده، دسهای طویل غیر کدRNA های
شود و دارای نیز گفته می lncRNAها آن گردشی هستند که به

های متعددی از جمله سیگنال رسانی و مهار مولکولی عملکرد

های مولکولی و راهنما بوده و به عنوان داربست برای ساختمآن
-RNAنند. کهای ریبونوکلئوپروتئینی فعالیت میبرای کمپلکس

های دخیل در رونویسی RNAبه سه دسته شونده های غیر کد
(rRNA  وtRNA ،)RNA های غیر کدشونده طویل وRNA های

( snRNAو  miRNA ،siRNA ،snoRNAشونده کوتاه )غیر کد
ها دارای طولی lncRNAشوند که در این میان بندی میتقسم

ای هنوکلئوتید بوده و دارای تنوع ساختاری و ویژگی 299بیش از 
  DNA، RNAدهد به ها اجازه میهستند که به آن خاص فضایی

های کمکی متصل شده و فعالیت نمایند. مطالعات و حتی پروتئین
ه دهد کهای سرطانی نشان میروی انواع مختلف سلولمتعدد بر

lncRNAها بوده و در های تنظیمی در بیان ژنها دارای نقش
و  ک، ترجمهژنتیهای رشد سلول، آپوپتوز، تنظیم اپیفرآیند

. تحقیقات نشان داده است [0, 8]رونویسی و پیرایش نقش دارند 
و نقش آن  باشدیکد کننده م ریغ لیطو RNA کی HPYR1که 

در اکثر  یاکترب نیا. باشدیباکتر مکویهل یمرتبط با پاسخ به باکتر
 اشدبیم لیمربوط به دستگاه گوارش دخ یهاها و سرطآنیماریب

را  یسلول یرهایها و مسندیدر فرا یمینقش تنظ LncRNA نیو ا
و در  8کروموزوم  یبر رو LncRNA نیدارد. ژن مربوط به ا

. پاتوژن باشدیاگزون م کی یقرار دارد و دارا 8q24.22 گاهیجا
 ومیتلیاپ یبه سطح مجرا کیکه از نزدی لوریپ کوباکتریمعده هل

کننده ورم معده فعال است.  جادیاست عامل ا دهیمعده انسان چسب
گوارش مانند زخم و  یهایماریتوسعه ب یبرا دعامل مستع کیو 

بنابراین با توجه به  .[1] دستگاه گوارش است یهاسرطآن
هدف از این تحقیق   lncRNAهای انجام شده بر روی بررسی

ابتلا به  سکیبا ر lncRNA HPYR1 انیب زانیارتباط م یبررس
 کلورکتال بود. سرطان 

 

 :روش کار
  RNAنوع مطالعه، جامعه مورد مطالعه و استخراج 

در کمیته اخلاق  شاهدی بود که-مطالعه حاضر از نوع مورد
به  IR.IAU.SHK.REC.1402.053آزاد شهرکرد با کد  دانشگاه

مبتلا به سرطان فرد  29تصویب رسیده است. از بافت توموری 
 سالم کولون هربافت  29 و)از بیمارستان شهرکرد( کولورکتال 

معیارهای ورود به تحقیق گروه . انجام شدگیری نمونهشخص، 
سال، دارا بودن پرونده پزشکی، دریافت  87تا  20سنی بین 

تشخیص سرطان کولورکتال و معیارهای خروج از تحقیق، 
تومورهای ثانویه کولورکتال و عدم رضایت به شرکت در این 

ید گرز و غیرمتاستاز، ها بر اساس متاستاتحقیق است. نمونه
( کندهای سرطانی را توصیف میها و بافتظاهر سلول)سرطان 

تومور اولیه چقدر بزرگ است دهد نشان میکه )استیج سرطان  و
( و تا چه اندازه سرطان در بدن بیمار گسترش یافته است

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%DB%8C%D9%88%D9%BE%D8%B3%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%DB%8C%D9%88%D9%BE%D8%B3%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%DB%8C%DA%AF%D9%85%D9%88%D8%A6%DB%8C%D8%AF%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%DB%8C%DA%AF%D9%85%D9%88%D8%A6%DB%8C%D8%AF%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%A9%D9%88%D9%84%D9%88%D9%86%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%A9%D9%88%D9%84%D9%88%D9%86%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B5%D9%88%DB%8C%D8%B1%D8%A8%D8%B1%D8%AF%D8%A7%D8%B1%DB%8C_%D9%BE%D8%B2%D8%B4%DA%A9%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B5%D9%88%DB%8C%D8%B1%D8%A8%D8%B1%D8%AF%D8%A7%D8%B1%DB%8C_%D9%BE%D8%B2%D8%B4%DA%A9%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%BA%D8%B1%D8%A8%D8%A7%D9%84%DA%AF%D8%B1%DB%8C_%D8%B3%D8%B1%D8%B7%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%BA%D8%B1%D8%A8%D8%A7%D9%84%DA%AF%D8%B1%DB%8C_%D8%B3%D8%B1%D8%B7%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%A9%D9%88%D9%84%D9%88%D9%86%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%A9%D9%88%D9%84%D9%88%D9%86%D9%88%D8%B3%DA%A9%D9%88%D9%BE%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%AF%D8%A7%D8%B1%D9%88%D9%87%D8%A7%DB%8C_%D8%B6%D8%AF%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%A7%D8%A8%DB%8C_%D9%88_%D8%BA%DB%8C%D8%B1%D8%A7%D8%B3%D8%AA%D8%B1%D9%88%D8%A6%DB%8C%D8%AF%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%AF%D8%A7%D8%B1%D9%88%D9%87%D8%A7%DB%8C_%D8%B6%D8%AF%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%A7%D8%A8%DB%8C_%D9%88_%D8%BA%DB%8C%D8%B1%D8%A7%D8%B3%D8%AA%D8%B1%D9%88%D8%A6%DB%8C%D8%AF%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D8%AB%D8%B1%D8%A7%D8%AA_%D8%AC%D8%A7%D9%86%D8%A8%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D8%AB%D8%B1%D8%A7%D8%AA_%D8%AC%D8%A7%D9%86%D8%A8%DB%8C
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وسط و سالم( ت ی)تومور یهای بافتهمه نمونهبندی شدند. تقسیم
و طبق معیارهای گزارش شده مورد تایید  سیبررپاتولوژیست، 

 RNAهای بافت پس از جراحی درون محلول قرار گرفتند. نمونه

Latter و به مرکز تحقیقات بیوتکنولوژی دانشگاه  ندور شدغوطه
 -29 دمایو سپس در  شدندآزاد اسلامی واحد شهرکرد منتقل 

 تام از ترایزول RNAبه منظور استخراج  شدند. فریزدرجه 
(Invitrogen مطابق پروتکل استفاده شد سپس )RNA  استخراج

شده از لحاظ کیفی و کمی بررسی گردید. به منظور بررسی کمی 
RNA ( 2999استخراج شده با استفاده از دستگاه نانودراپ 

Thermo اندازه  289به  239( میزان جذب نوری در طول موج
بود. در ادامه برای  8/1-2ها RNAگیری شد که محدوده غلظت 

درصد  1استخراج شده بر روی ژل آگارز  RNAبررسی کیفی، 
الکتروفورز بررسی شد. همچنین به منظور حذف آلودگی احتمالی 

RNA  استخراج شده بهDNA  ژنومی، هر نمونهRNA  استخراج
 47دقیقه در دمای  49)سیناژن( به مدت  DNaseІشده با آنزیم 
 یمسازی آنزه منظور خنثیاد تیمار شد. سپس بگردرجه سانتی

DNaseI  اتیلن دی آمین تترا استیک اسید  میکرولیتر 1هر نمونه با
EDTA)) درجه سانتی  31دقیقه در دمای  19ه مدت تیمار و ب

شرکت یکتا تجهیز  در نهایت با استفاده از کیت .انکوبه شد گراد
 cDNAروتکل کیت، نوکلئوتیدی تصادفی، طبق پ 3آزما و پرایمر 

 هر نمونه سنتز شد.
 

 پرایمرهای اختصاصی
رفت  هایپرایمر ی مورد نظر،هابررسی میزان بیان ژن به منظور

نرم افزار الیگو  اختصاصی هر ژن، پس از طراحی باو برگشت 
شرکت  توسط، NCBIپایگاه اینترنتی در  BLAST و 7ورژن 

 تغییرات بیان بسیار ناچیز به دلیل GAPDHژن شد.  پیشگام سنتز
بررسی شد. در جدول  ریداژن خانهکولورکتال به عنوان  بافتدر 

آورده  RT-PCRتوالی آغازگرهای مورد استفاده در روش  1شماره 
 شده است.

 

 Real Time RT-PCRتکنیک 

 PCRاز تکنیک  cDNAدر این تحقیق برای بررسی صحت سنتز 
 PCRمیکرولیتر  PCR ،19استفاده شد. برای انجام تکنیک 

Master Mix از هر کدام از  میکرولیتر 1/9(، آزما زیکتاتجه)ی
میکرولیتر  pmol/ μL)1( ،1پرایمرهای رفت و برگشت 

میکرولیتر )با آب  29، در حجم نهایی cDNA  (ng/ µL 21)نمونه
یی: دما برنامه مقطر استریل( تهیه و مخلوط شد. در ادامه با

، دقیقه 1گراد به مدت درجه سانتی 01در دمای سازی اولیه فعال
، برای ثانیه 49گراد به مدت درجه سانتی 00اسرشت در دمای و

 PCR)بهترین دما برای انجام  اتصال آغازگرها در دمای مناسب

RT- برای ژن GAPDH 39 گراد و برای ژن درجه سانتی
lncRNA HPYR1 10  )72بسط در دمای ، ثانیه 49به مدت بود 

سازی نهایی در دمای طویلثانیه و  49گراد به مدت درجه سانتی
تکثیر انجام شد و در  دقیقه 19گراد و به مدت درجه سانتی 72

درصد الکتروفورز انجام گردید. در ادامه  1نهایت روی ژل آگارز 
 دستگاه) Real Time –RT PCR کیتکندر این مطالعه از 

Corbett rotor gene 6000) سنجش کمی سطح بیان  به منظور
 SYBR  از کیتکن نیا انجام یبراهای مورد نظر استفاده شد. ژن

Green ( استفاده شد. لازم به ذکر است که آزما زیکتاتجه)ی
 ژن وهای مورد نظر ژن یبرا   Real Time –RT PCRاکنشو

کنترل  واکنش کی همراه به و تکرار دو صورت به خانه داری
ه سازی اولیفعالیی: دما برنامه. گرفت صورت ژن هر یبرامنفی 

اسرشت در دمای ، ودقیقه 4گراد به مدت درجه سانتی 00در دمای 
 برایاتصال آغازگرها ، برای ثانیه 19گراد به مدت درجه سانتی 01

 49به مدت  GAPDH 10و ژن  39دمای  lncRNA HPYR1ژن 
نیه و ثا 49گراد به مدت درجه سانتی 72در دمای  و اتصال ثانیه

 19گراد و به مدت درجه سانتی 72سازی نهایی در دمای طویل

 ژن انیب نسبت CT∆∆ محاسبه از پستکثیر انجام شد.  دقیقه
 با لم()سا کنترل نمونه به نسبت )بیمار( نظر مورد نمونه در هدف

 . [12-19]شد  محاسبه CT∆∆−2 فرمول
 

 های آماریروش
و  GraphPad Prism [14-11]ها از نرم افزارهای برای آنالیز داده

Excel ها دراستفاده شد. سپس جهت بررسی اختلاف بیان ژن 
سالم از  بافت بافت توموری بیماران مبتلا به سرطان کولورکتال و

ومور سایز تژن با  یانارتباط باستفاده شد. بررسی  T-testآزمون 
به علت وجود بیش از دو گروه با استفاده از آزمون آماری 

ANOVA  انجام شد. لازم به ذکر است که در تمام محاسبات
به عنوان سطح معناداری  91/9کمتر از  p valueآماری انجام شده 

 در نظر گرفته شد. 
 

 :هایافته

 cDNAسنتز  بررسی صحت
جفت  118روی ژل آگارز، باند  PCRپس از الکتروفورز محصولات 

 cDNAدیده شد که موید سنتز مناسب  GAPDHبازی مربوط به 
 نشان داده شده است.  1است  که در شکل 

 

 تایید تکثیر قطعه
نیز با استفاده با پرایمرهای  Lnc RNA HPYR1تایید صحت ژن 
انجام شد.  PCRو واکنش  Lnc RNA HPYR1اختصاصی ژن 
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جفت  113روی ژل آگارز، باند  PCRپس از الکتروفورز محصولات 
 نشان داده شده است.  2بازی مشاهده شد که در شکل 

 

در دو گروه سرطان و   LncRNAنتایج بیان نسبی 

 کنترل
های مورد در گروه Lnc RNA HPYR1ی بیان نسبی مقایسه

در افراد مبتلا به  Lnc RNAمطالعه، حاکی از افزایش  بیان این 
باشد سرطان کلورکتال در مقایسه با گروه کنترل می

(9113/9p= 1(. )نمودار.) 
 

در دو گروه متاستاز و فاقد   LncRNA نتایج بررسی

 متاستاز
در دو گروه تومور افراد دارای  HPYR1 ی بیان نسبیمقایسه

 Lncمتاستاز نسبت به فاقد متاستاز، حاکی از افزایش  بیان این 

RNA اشد بدر تومور افراد دارای متاستاز نسبت به فاقد متاستاز می
(992/9p= 2(. )نمودار.) 

 

 

 

 

و  7در دو گروه تومور استیج   LncRNA نتایج بررسی

2 
های تومور افراد دارای در گروه HPYR1 ی بیان نسبی مقایسه

 Lnc RNAاستیج یک و دو مورد مطالعه حاکی از آن بود که بیان 
دارای افرایش  1در تومور افراد دارای استیج دو نسبت به استیج 

باشد و بیان ژن با استیج احتمالا در ارتباط نیست معناداری نمی
(13/9p= 4( )نمودار.) 

 

 7در گرید   LncRNAی آماری بیان نسب نتایج بررسی

  2و 
های گرید یک و دو مورد در گروه HPYR1 ی بیان نسبیمقایسه

در تومور افراد  Lnc RNAمطالعه، حاکی از افزایش  بیان این 
(. )نمودار =94/9pباشد )دارای گرید دو  نسبت به  گرید یک می

0.) 
 

 در سایر تومور  LncRNA نتایج بررسی
های مورد مطالعه با سایز گروه درHPYR1 ی بیان نسبی مقایسه
متر(، حاکی از ان بود که سانتی 1و بزرگتر از  1/2-0، 1-2تومور )
با سایز تومور در ارتباط نیست  lnc RNA HPYR1بیان 

(8279/9p= 1(. )نمودار.) 
 

 Real Time RT-PCR روش در استفاده مورد آغازگرهای توالی .1 جدول
 

 

 
 

 نمونه بیمار. 1نمونه سالم، چاهک  0کنترل منفی، چاهک  4و  2، چاهک bp 199مارکر  1. چاهک cDNA: تایید صحت سنتز 1شکل 
 
 

 (bpسایز باند ) (°C) دمای اتصال توالی پرایمر پرایمر

lncRNA  HPYR1- F 5ˈ-CCGCAG AGAGAAAGGTAGGATCTTGT -3ˈ  

11 

 

113 bp 
lncRNA  HPYR1- R 5ˈ- CCCTCCTCC   TGCCCTGTTCTAAG -3ˈ   

GAPDH-R 5ˈ-GAGTCAACGG  ATTTGGTCGT-3ˈ 10 118 bp 
GAPDH-F 5ˈ-GGTGCCATG  GAATTTGCCAT-3ˈ 
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  Hتا  Eهای  کنترل منفی، چاهک Dتا  Bهای مارکر چاهک A. چاهک RT PCRبا استفاده از تکنیک  Lnc RNA HPYR1:  بررسی صحت بیان 2شکل 

 نمونه سالم و نمونه بیمار.
 
 
 

 
 در دو گروه کنترل و تومور. HPYR1نمودار مقایسه بیان نسبی : 1نمودار 

 
 
 
 

 
 (.=992/9pدر دو گروه متاستاز مثبت و منفی ) HPYR1: نمودار مقایسه بیان نسبی 2نمودار 
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 (=13/9p) 2و  1در دو گروه استیج  HPYR1: مقایسه بیان نسبی 4نمودار 

 
 

 
 (.=94/9p) 2و  1در دو گروه گرید  HPYR1: مقایسه بیان نسبی 0نمودار 

 
 
 

 
 (=8279/9pهای تفاوت )در تومور سایز HPYR1: مقایسه بیان نسبی 1نمودار 
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 بحث:
در سرطان کولورکتال  یراز مرگ و م یینرخ بالاتاکنون اگرچه 

 یهادر جنبه یدیکل یگزارش شده است اما هنوز فاکتورها
اثر و عملکرد . [13] ناشناخته مانده است یماریب ینمختلف ا
lncRNAهای اختصاصی با متاستاز در سرطان های مرتبط با ژن

کلورکتال کمتر مورد بررسی قرار گرفته است که در این مطالعه 
های سرطانی در بافت lncRNA HPYR1برای اولین بار به بررسی 

ن های نرمال پرداخته شد و نتایج نشاکلورکتال در مقایسه با بافت
ل در در افراد مبتلا به سرطان کلورکتا HPYR1داد که  بیان 

اد یابد. به علاوه بیان ژن در افرمقایسه با گروه کنترل افزایش می
ابد. از یدارای متاستاز نسبت به افراد فاقد متاستاز نیز افزایش می

در تومور افراد دارای گرید دو  HPYR1 سوی دیگر بیان نسبی 
نسبت گرید یک افزایش بیان داشت که این ژن با متاستاز و گرید 

ست. در این راستا مطالعاتی انجام شده است که در در ارتباط ا
پردازیم. به عنوان مثال انگوییت و ها میادامه به بررسی آن

با عفونت  HPYR1( مشاهده کردند که افزایش 2917همکاران )
. [17]های مخاط معده در ارتباط است هلیکوباکترپیلوری و عفونت

برروی تکثیر و تهاجم  LncRNA HPYR1از سوی دیگر نقش 
 inو  in vivoهای کبدی در شرایط های کارسینوم سلولسلول

vitro  نشاد داد که کاهش بیانHPYR1  باعث افزایش بیان
، Nو کاهش بیان کادهرین  ZO-1و  Eهای کادهرین پروتئین

slug ،twist  وvimentin شود که نتیجه آن مهار انتقال می
در شروع و پیشرفت  HPYR1. نقش [18]مزانشیمی است -اپیتلیال

سرطان روده بزرگ نیز توسط محققین مختلف اثبات شده است. 
ن دار بیک ارتباط معنی( گزارش کردند که ی2917لیو و همکاران )

های مختلف از جمله و پاتوژنر بیماری LncRNAافزایش بیان 
 و آدنوکارسینوم ریه های کارسینوم سلول سنگفرشی ریهسرطان

 2918. اونگ و همکاران در سال [10]نقش بسیار مهمی دارند 
ها در بیماری سرطان lncRNAیان به منظور بررسی تغییرات ب

ها در مراحل مختلف این بیماری پرداختند.  کولورکتال و تاثیر آن
در افراد مبتلا به سرطان کولورکتال  lncRNAتغییرات بیان 

شود. در این مطالعه محققان بیان داشتند که مشاهده می
lncRNAد نها با تاثیر بر میزان تاثیر داروهای مورد استفاده در فرای

توانند بر فرایند درمان درمان بیماری سرطان کولورکتال می
تاثیرگذار باشند. نهایتا نتایج گردآوری شده توسط تیم اونگ و 

ها در فرایندهایی lncRNAهمکاران بیان داشت که تغییرات بیان 
های سرطانی همچون تکثیر، تهاجم، مهاجرت و متاستاز سلول

از اطلاعات به دست آمده از بررسی  تاثیر مستقیم دارند و از این رو
عنوان یک بیومارکر مناسب توان بهها میlncRNAتغییرات بیان 

بینی، تشخیص و یا درمان سرطان کولورکتال بهره جهت پیش
در  HPYR1. نتایج پژوهش حاضر نشان داد که بیان [29]جست 

افراد مبتلا به سرطان کلورکتال در مقایسه با گروه کنترل افزایش 
 یابد. به علاوه بیان ژن با متاستاز و گرید نیز در ارتباط است.می

به شناسایی نشانگرهای زیستی وو و همکاران  2929در سال 
RNA  در تومور کلیه پرداختند و نتایج حاکی  طویل غیر کدکننده

،  ADAMTS9-AS2 ،DSCR9 ،EMX2OSاز آن بود که 
HCG22 ،HNF1A-AS1 ،HOTAIR  ،SNHG6 ،TPTEP1   و 

ZNF503-AS2   با پیش آگهی سرطان کلیه در ارتباط هستند و
توانند به عنوان مارکرهای بالقوه در سرطان کلیه مورد استفاده می

هار خوانی و همکاران اظپورشی 2921سال . در [21]قرار گیرند 
 در سرطان کلورکتال اگرچه انواع روش های غربالگری داشتند که

 توسعه یافته است، بسیاری از بیماران در مراحل پیشرفته

شوند. با تهاجم تومور و متاستاز تشخیص داده می کلورکتال
را به عنوان یکی  های طولانی غیرکدکننده RNAمطالعات متعدد

اند، اگرچه پیشنهاد کرده کلورکتال مورزاییاز عوامل اصلی تو
هنوز ناشناخته  کلورکتال ها در lncRNA مکانیسم زیربنایی دقیق

سرطان  ها را در lncRNA است. مطالعات متعدد بیان نابجای
از طریق روش های مختلف عمل مانند تکثیر سلولی،  کلورکتال

 متاستاز نشانآپوپتوز، چرخه سلولی، مقاومت به دارو، مهاجرت و 
توانند به عنوان نشانگرهای ها می lncRNAاند بر این اساس، داده

آگهی امیدوارکننده و همچنین اهداف زیستی تشخیصی یا پیش
تأثیر می  کلورکتال درمانی مطلوبی که بر نتیجه بیماران مبتلا به

. نتایج پژوهش حاضر نشان داد که بیان [22]گذارند، خدمت کنند.
HPYR1  در افراد مبتلا به سرطان کلورکتال در مقایسه با گروه

یابد. به علاوه بیان ژن با متاستاز و گرید نیز در کنترل افزایش می
کاوا و همکاران به  2922ارتباط است. از سوی دیگر در سال 

در سرطان سینه پرداختند و اظهار داشتند  LncRNAبررسی 
lncRNA ای را برای شناسایی نشانگرهای تواند شواهد اولیهمی

ند راهم کآگهی و اهداف درمانی برای سرطان فزیستی جهت پیش
ننده ک. براساس گزارشات غیرفعال کردن این رونوشت غیرکد[24]

های سرطانی روده بزرگ و القای مرگ مهار تکثیر سلولبهمنجر 
 in vitroو  in vivoها در هردو حالت ریزی شده در آنبرنامه

شد که نتیجه آن کاهش اندازه تومور است. باوجود پیشرفت در می
ن روده سرطاهای تشخیص، بیش از نیمی از بیماران مبتلا بهروش

ر یل آن تشخیص بیماری دشوند که دلبزرگ تسلیم بیماری می
ای هکمبود روشهمین دلیل با توجه بهمراحل پیشرفته است. به

هزینه برای سرطان  پیش آگهی و تشخیصی غیرتهاجمی و کم
کلورکتال، شناسایی نشانگرهای زیستی جدید و بالقوه موثر در 

 .  خود جلب کرده استتری را بهتحقیقات اخیر سرطان توجه بیش
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 :نتيجه گيري
 LncRNAمقایسه با کنترل  در کلورکتال سرطان به مبتلا افراد در

HPYR1  افزایش بیان داشت. بنابراین با تغییر بیان ژن HPYR1 
د به توانتر میدر سرطان کلورکتال با تایید در مطالعات وسیع

عنوان یک هدف درمانی در سرطان کولورکتال مطرح باشد و از 
عنوان یک بیومارکر برای تشخیص تومور این ژن احتمالا بتوان به 

 استفاده کرد.
 

 :ملاحظات اخلاقی
آزاد شهرکرد با کد  در کمیته اخلاق دانشگاه پژوهشین ا

IR.IAU.SHK.REC.1402.053 .به تصویب رسیده است 

 

 :تعارض منافع
 وجود ندارد.  منافع تعارض هیچ گونه نویسندگان اظهار بنابر

 

 تشکر و قدردانی:
ارشد در دانشگاه آزاد  کارشناسی نامه پایان از برگرفته پژوهش این

 که افرادی تمام از وسیله اسلامی واحد شهرکرد بوده است و بدین

 .شودصمیمانه سپاسگزاری می رساندند یاری پژوهش انجام این در
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Abstract:  
Introduction: 

Colon cancer is caused by abnormal growth of cells that can invade (Metastasis) or multiply in other 

tissues in the body. Colorectal cancer is the third most common cancer in the world and its mortality 

rate is almost 50% of patients. Research has shown that LncRNAs play an important role in 

tumorigenesis, angiogenesis, proliferation, migration, apoptosis and differentiation. Based on the 

above, the present study investigates the expression of LncRNA HPYR1 in patients with colorectal 

cancer. 

 Materials & Methods:  
The present study was performed by sampling 20 patients with colorectal cancer and 20 healthy tissues. 

Then RNA extraction was performed by Trizol kit and cDNA synthesis was performed by Takara kit 

and finally the expression of the relevant gene was performed by Real Time RT PCR technique. The 

relative expression level of LncRNA HPYR1 was calculated and finally the results were analyzed by 

GraphPad Prism software. 

Results:  

The results showed that the expression of HPYR1 lncRNA in colorectal cancer has a significant increase 

compared to the control group (p=0.0116) and also the expression of the gene is related to metastasis 

(p=0.002). On the other hand, the relative expression of HPYR1 lncRNA in the tumor of people with 

stage 1 and 2 and in the tumor of people with different size tumors did not show a significant increase 

(p=0.56) and (p=0.8270), but the relative expression of lncRNA HPYR1 in the tumor of people with 

grades 2 had an increase in expression compared to grade 1 and it was statistically significant (p=0.03). 

Conclusion:  

In the present study, the relative expression of LncRNA HPYR1 in people with colorectal cancer was 

increased compared to the control, which could be due to the activation of proteins involved in cancer 

and the growth of tumor cells and blood vessels. Birth in cancer. Therefore, considering the changes in 

LncRNA HPYR1 gene expression in colorectal cancer, it is possible to use this gene as a biomarker for 

tumor diagnosis. 
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