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Abstract 

Introduction: MicroRNAs (miRNAs) are short non-coding RNA molecules, typically 18–24 nucleotides in 
length, that regulate gene expression post-transcriptionally by binding to complementary sequences in target 
mRNAs. This interaction can lead to mRNA degradation or translational repression. miRNAs play essential roles 
in various biological processes, including cell growth, differentiation, apoptosis, metabolism, and immune 
responses. In poultry, miRNAs are particularly important in modulating immune responses to viral infections such 
as avian influenza. These molecules can either enhance host defense mechanisms or be exploited by viruses to 
facilitate infection. The discovery of miRNAs has revolutionized our understanding of gene regulatory networks 
and opened new avenues for research in genomics, bioinformatics, and infectious disease biology. This study 
aimed to identify and analyze key miRNAs involved in the immune response of chickens to avian influenza, 
focusing on their predicted interactions with two ribosomal genes of RPS28 and RPL31. 
Materials and methods: Two ribosomal genes (RPS28 and RPL31) were selected based on prior transcriptomic 
analysis using microarray data (GSE96837) from the GEO/NCBI database. The reference genome Gallus gallus 
GRCg6a (GenBank: GCA_000002315.5) was used for bioinformatic analyses. The tools4miRs platform was 
employed to predict miRNA–mRNA interactions, integrating 10 algorithms including TargetSpy, miRanda, 
RNAhybrid, TargetScan, DIANA-microT, MicroTar, miRMap, PITA, RNA22, and Guugle. These tools assess 
binding potential based on parameters such as free energy, seed sequence complementarity, and evolutionary 
conservation. Identified miRNAs were cross-referenced with the miRBase database to confirm their annotation 
status. 
Results and discussion: Eleven miRNAs (gga-miR-1593, gga-miR-1609, gga-miR-194, gga-miR-214, gga-miR-
3532-3p, gga-miR-6567-3p, gga-miR-6579-5p, gga-miR-6612-5p, gga-miR-6642-3p, gga-miR-7477-5p, and 
gga-miR-708-5p) were analyzed for their interactions with RPS28 and RPL31. For RPL31, gga-miR-6642-3p and 
gga-miR-3532-3p emerged as the strongest candidates, supported by four independent tools and possessing 15 
and 12 binding sites, respectively. For RPS28, gga-miR-6567-3p, gga-miR-6642-3p, gga-miR-7477-5p, and gga-
miR-6579-5p were confirmed by five tools and had 8-10 binding sites, indicating strong regulatory potential. 
Comparative analysis revealed that gga-miR-6642-3p had high regulatory potential for both genes, although 
binding patterns varied due to gene-specific sequence and structural differences. These findings suggest specificity 
and overlap in miRNA function across biological pathways. Experimental validation is essential to confirm these 
bioinformatic predictions. Ribosomal gene expression changes have been linked to immune responses and stress 
tolerance in poultry. During viral outbreaks such as avian influenza, ribosomal gene expression patterns shift, 
influencing inflammatory and immune responses. Understanding these changes can aid in vaccine development 
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and disease control strategies. Ribosomal genes are vital for protein synthesis and cellular function, directly 
impacting poultry growth, development, and health. Located in nucleolus organizer regions (NORs), these genes 
vary in copy number across poultry lines, correlating with phenotypic traits and breeding responses. For example, 
white and brown laying hens exhibit different ribosomal gene profiles, affecting protein synthesis capacity and 
physiological development. RPL3L has been identified as a key gene associated with muscle growth and body 
weight, influencing skeletal muscle proliferation and differentiation. Mutations in this gene may serve as 
molecular markers for breeding programs. Ribosomal genes also play roles in immune responses. Their expression 
changes during infections such as avian influenza, offering insights into disease mechanisms and potential 
therapeutic targets. Microbiota profiling using 16S rRNA sequencing has furthered our understanding of gut 
health and its impact on poultry nutrition and productivity. Modern technologies like RNA-Seq and bioinformatic 
network analysis have enhanced our ability to study ribosomal gene function across tissues and developmental 
stages, contributing to improved breeding and production management. 
Conclusions: This comprehensive in silico analysis highlights the regulatory potential of specific miRNAs in the 
immune response of chickens to avian influenza. miRNAs such as gga-miR-214, gga-miR-194, gga-miR-7477-
5p, and gga-miR-6642-3p demonstrate strong interactions with RPS28 and RPL31 ribosomal genes, suggesting 
roles in antiviral defense and cellular regulation. These findings provide a foundation for future experimental 
validation and may contribute to the development of miRNA-based strategies for enhancing disease resistance 
and improving poultry health. The integration of network analysis and bioinformatics offers a powerful model for 
studying miRNA roles in other diseases and species, paving the way for innovative approaches in veterinary 
medicine and bioelectronics. Further functional studies are recommended to evaluate the efficacy of epigenetic 
interventions targeting these miRNAs in managing avian influenza infections. 
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  مقاله پژوهشي

و   RPL31و   RPS28هاي ريبوزومي با ژن  miRNAبيني تعاملاتتحليل پيش
 در پاسخ ايمني ماكيان به عفونت ويروس آنفلوآنزا هانقش آن

 ٢ايمصطفي قادري زفره، *١آباديجواد شيراني شمس

  گروه علوم دامي، دانشكده كشاروزي، دانشگاه صنعتي اصفهان -١
  گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه ياسوج -٢
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     چكيده

جفت  راهنوكلئوتيد از  ٢٥تا  ١٨ برابر با كوچك نارمزگر هستند كه با طول تقريبي RNAهاي ها) مولكولmiRNAها (RNAريز
 ،هالكولوكنند. اين مها را در سطح پسارونويسي تنظيم ميهدف، پايداري آن و ترجمه ژن  mRNAهاي مكمل در شدن با توالي

 ،شده سلول و همچنينريزي، مرگ برنامهسوخت و سازنقش مهمي در فرآيندهاي زيستي گوناگون از جمله رشد، تمايز سلولي، 
ساز بلكه  و تنها در رشد و سوختها نهmiRNAيان، هاي عفوني دارند. در ماكهاي گوناگوني همچون سرطان و بيماريبيماري

طوري كه تغييرات بيان به ،مانند ويروس آنفلوآنزا تأثيرگذارند زاييعوامل بيماريويژه در تنظيم پاسخ ايمني و مقاومت در برابر به
كاري يند عفونت دستهيل فرآوسيله ويروس براي تسبهعنوان بخشي از سازوكار دفاعي ميزبان عمل كند يا تواند بهها ميآن

 ،هاي كليدي مرتبط با پاسخ ايمني طيور به عفونت آنفلوآنزا و همچنينmiRNAشود. هدف اين تحقيق، شناسايي و تحليل 
، بود. اين دو ژن از يك پژوهش ديگر استخراج شده بودند كه RPL31و  RPS28ها با دو ژن اساسي ريبوزومي، بررسي تعامل آن

دست آورده و با استفاده به GEO/NCBIرا از پايگاه  )GSE96837مربوط به عفونت آنفلوآنزاي ماكيان ( DNAهاي ريزآرايه داده
 tools4miRs.orgابزار جامع  با استفاده از miRNA–mRNAتعاملات  ،ها، شناسايي كرده بودند. سپسبياني ژناز تحليل شبكه هم

هايي چون miRNAد. نتايج نشان داد شبيني پيش ) RNAhybridو  TargetSpy ،Mirandaچندين الگوريتم مختلف (شامل  باو 
gga-mir-214 ،gga-mir-194 ،gga-mir-7477-5p  وgga-mir-6642-3p هاي اتصال و تأييد چندين با توجه به تعداد جايگاه
 ها و كنترل ايمني ضدويروسي برخوردارز پتانسيل بالايي در تنظيم مسيرهاي مرتبط با آپوپتوز، تنظيم سيتوكاينابزار مستقل، ا
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  مقدمه

هاي بنيادي در ساختار و يكي از مولكول RNAمولكول 
هاي شود كه نقشهاي زنده محسوب ميعملكرد سلول

كند. اين متعددي در فرآيندهاي زيستي اساسي ايفا مي
كه ،  miRANعنوان مولكول علاوه بر نقش كلاسيك خود به

و مورد  DNAشده از حاوي اطلاعات ژنتيكي رونويسي
 & Siekevitz (پروتئين است  ساختاستفاده در 

Zamecnik, 1981; Saka et al., 2009(،  داراي انواع
. در اين زمره، استمختلفي با عملكردهاي غيركدكننده نيز 

ssRNA هاي به تمام مولكولRNA شود كه بهاطلاق مي -

در  بيشتركه  dsRNAصورت يك رشته واحد وجود دارند و 
 RNAها يا مسيرهاي تنظيم ژني مانند ژنوم ويروس

شامل انواع مختلفي  ssRNAشود. مي مشاهدهگر مداخله
.  lncRNAو  tRNA ،rRNA ،siRNA،piRNAاست: 

تنها يكي  miRNAيك دسته كلي است و  ssRNAبنابراين، 
هاي RNAترين . از جمله مهمشوداز انواع آن محسوب مي

  rRNAاشاره كرد.  tRNAو  rRNAتوان به غيركدكننده مي
بعدي و ها، ساختار سهعنوان يكي از اجزاي اصلي ريبوزومبه

كند فعاليت كاتاليزوري لازم براي ترجمه را فراهم مي
)Siekevitz & Zamecnik, 1981( ،همچنين .tRNA  به -

كننده اسيدهاي آمينه به محل ترجمه، نقش عنوان حمل
كند پروتئين ايفا مي ساخت كارآييحياتي در دقت و 

)Hoagland et al., 1958; Siekevitz & Zamecnik, 

هاي RNAهاي قديمي، RNA. در كنار اين )1981
عنوان هاي اخير بهغيركدكننده با طول متغير نيز در سال

هاي كليدي فرآيندهاي سلولي شناسايي كنندهتنظيم
در تشكيل كمپلكس  snRNA عنوان مثال،اند. بهشده

در هسته سلول  mRNAنويس اسپلايسوزوم و پردازش پيش
. يكي از تحولات مهم )Lerner et al., 1980(دخيل هستند 

بود كه   miRNAهاي غيركدكننده، كشف RNAدر زمينه 
سه پژوهش مستقل در مجله  وسيلهبه ٢٠٠١در اكتبر سال 

Science  گزارش شد)Lagos-Quintana et al., 2001; 

Lau et al., 2001; Lee & Ambros, 2001( اين .RNA هاي
تعامل  مسيرنوكلئوتيدي) قادرند از  ٢٤تا  ١٨كوتاه (معمولاً 

رونويسي ها را در سطح پساهاي هدف، بيان ژنmRNAبا 
ها در تنظيم فرآيندهاي زيستي miRNAتنظيم كنند. 

متعددي از جمله رشد، تمايز سلولي، مرگ خود خواسته 
عنوان عناصر سلول و پاسخ ايمني نقش دارند و امروزه به

تنظيم  ،زايي و همچنينليدي در سازوكارهاي بيماريك
نقطه عطفي  ،اند. اين كشفهموستاز سلولي شناخته شده

هاي تنظيمي ژني بود و منجر به از شبكه محققاندر درك 
هاي RNAدر زمينه  يهايگسترش چشمگير پژوهش

 تنظيمي در سرتاسر جهان شد.

هاي RNAها و ساير miRNAامروزه، شناسايي و بررسي  
غيركدكننده در موجودات مختلف، از جمله طيور، به يكي 

هاي فعال تحقيقاتي در علوم زيستي تبديل شده از زمينه
اتصال جزئي يا كامل به  راهها عمدتاً از miRNAاست. 

mRNA هاي هدف، ترجمه آنها را مهار يا اينmRNA ها را
. به )Cullen, 2004(كنند ريزي ميبراي تخريب برنامه

ترين عناصر عنوان يكي از اصليها بهmiRNAهمين دليل، 
اند. هاي كنترل ژني سلول شناخته شدهتنظيمي در شبكه
دهند كه تحريك زودهنگام ميكروبيوم از شواهد نشان مي

طور تواند بهفعال ميتخمكي مواد زيستتجويز درون راه
ي هاي ايمنها را در بافتmiRNAداري الگوي بيان معني

ها را در طيور تحت تأثير قرار دهد و پويايي تنظيمي آن
 هاي ويروسي افزايش دهدپاسخ به عوامل محيطي و عفونت

)Sikorska et al., 2021; Dunislawska et al., 2023( .
داري وابسته به طور معنيبه آثارنشان داده شد كه اين 

-Greenهاي اي كه در گونه مرغنهگوبه ،ژنوتيپ بودند

legged partridgelike ترين تغييرات در بيان ، برجسته
miRNAهاي سكومي مشاهده شد. در مقابل، در ها در لوزه

هاي به نام miRNAتنها دو   Rossهاي گوشتي نژاد مرغ
gga-miR-1598   وgga-miR-1652  داري را تفاوت معني

هاي در هر دو بافت طحال و لوزه سكومي نشان دادند. تحليل
بيشتر   gga-miR-1652هاي هدف بيشتر نشان داد كه ژن

ها و تشكيل اندوزوم با فرآيندهايي مانند تمايز كندروسيت
-gga-miRهاي هدف اوليه مرتبط بودند، در حالي كه ژن

م فرآيندهاي متابوليك داري با تنظيارتباط معني ، 1612
RNA طور كلي، فرآيندهاي زيستي كه تحت داشتند. به

طور گسترده شامل اند، بهها قرار گرفتهmiRNAتأثير اين 
تنظيم بيان ژن و پروتئين، عملكرد سامانه عصبي و 

ها ضمن تأكيد بر نقش شوند. اين يافتههاي ايمني ميپاسخ
يكات محيطي، ها در واكنش سلولي به تحرmiRNAاساسي 

توانند از اي زودهنگام ميدهند كه مداخلات تغذيهنشان مي
، بر توسعه سامانه ايمني و miRNAتعديل الگوي  مسير

 عملكرد متابوليك سلولي در طيور تأثير بگذارند ،همچنين
)Dunislawska et al., 2023( با اين حال، شواهد فراواني .
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با  knock-outيا  miRNA knock-inهاي از آزمايش
 را و پروتئين mRNAبعدي از سطوح  ،يهاي كمّخوانش

هاي هدف، حالت اصلي mRNAنشان داده است كه تخريب 
miRNA ست كه تغييرات در سطوح ا است. اين بدان معنا
mRNA كارآيي آثارتر از سطوح پروتئين يا (كه بسيار آسان 
ي خوب از شوند) يك خوانش كمّ گيري مياي اندازهترجمه
عنوان مثال پس از دستكاري تجربي آن، ، بهmiRNAعمل 
وابسته به بافت سلولي  ،رسد اين اثردهند. به نظر مييارائه م

گردد. در بر نمي miRNتنها به خواص خاص  است و
هاي هايي با سازوكارهاي نظارتي قوي، مانند سلولسلول

، پايداري آن را mRNAپس از جنيني، كوتاه شدن دم يك 
دهد، اي آن را تغيير نميترجمه كارآييدهد اما كاهش مي

هاي اوليه، كوتاه شدن دم يك كه در جنين در حالي
mRNAاي ترجمه كارآيياما  ،دهد، پايداري آن را تغيير نمي

 ,.Benjamin et al( دهدكاهش ميطور چشمگيري بهآن را 

2018(.  
زاي ماكيان، يك بيماري حاد ويروسي ناشي از آنفلوآن

است كه علاوه بر خسارات  Aهاي آنفلوآنزاي نوع ويروس
عمده اقتصادي به صنعت دامداري، تهديدي جدي براي 

شود. اين بيماري قادر بهداشت عمومي جهاني محسوب مي
اي يابد و باعث هاي ماكيان شيوع گستردهاست در ميان گله
افت شديد عملكرد توليدي شود. بر اساس  مرگ و مير بالا و

گزارشات سازمان بهداشت جهاني و سازمان خواربار و 
تواند منجر كشاورزي ملل متحد،  شيوع آنفلوآنزاي طيور مي

عنوان اي در جمعيت پرندگان شود. بهبه تلفات گسترده
ميليون  ٥٠در ايالات متحده، بيش از  ٢٠١٥مثال، در سال 

ع اين بيماري از بين رفتند و خسارات پرنده در اثر شيو
ميليارد دلار  ٣/٣ مستقيم و غيرمستقيم آن به بيش از

هاي و پروتئين rRNAها كه از ارزيابي شد. ريبوزوم
هاي ترجمه در عنوان ماشيناند، بهريبوزومي تشكيل شده

شوند و اين ساختارها وظيفه هاي زيستي شناخته ميسلول
را به  mRNAموجود در تبديل اطلاعات ژنتيكي 

ها در طيور، ريبوزوم هاي عملكردي بر عهده دارند.پروتئين
در دو حالت آزاد در سيتوپلاسم يا متصل به شبكه 

وجود دارند كه امكان توليد  RERآندوپلاسمي زبر 
ها براي كنند. اين پروتئينهاي مختلف را فراهم ميپروتئين

 هايتنشخ به رشد عضلات، توسعه سامانه ايمني و پاس
ها و شرايط تنش گرمايي، زيستي و محيطي، مانند عفونت

هاي ريبوزومي در تنظيم و واكنش حياتي هستند. نقش ژن

تازگي در مطالعات ترانسكريپتوميك به چنين شرايطي به
ها طيور مورد توجه قرار گرفته است. از نظر تكاملي، ريبوزوم

يه منشأ اول RNAهاي خودتكثير شونده از كمپلكس
ها را كسب پروتئين ساختاند كه به مرور زمان توانايي گرفته
ها را به ساختارهايي حياتي اند. اين قابليت، ريبوزومكرده

تبديل كرده كه توانايي ترجمه دقيق و سريع كدهاي 
ها، tRNAهاي كدونتشخيص آنتي راهژنتيكي را دارند و از 

پروتئيني متصل اسيدهاي آمينه مرتبط را به زنجيره 
اثر مستقيمي بر  ،پروتئين ساختاين فرايند  كنند.مي

هاي فنوتيپي طيور از جمله رشد، توليدمثل و ويژگي
ها دارد كه در اصلاح نژاد و بهبود عملكرد مقاومت به بيماري

 ،اقتصادي نيز اهميت فراواني دارد. هدف از پژوهش حاضر
هاي امل با ژنهايي بود كه در تعmiRNAشناسايي و تحليل 

در طيور تحت عفونت آنفلوآنزا   RPL31و RPS28ريبوزومي 
ها در ارتباط با كه نقش زيستي آن طوريبه ،قرار دارند

 بيماري آنفلونزا ماكيان بهتر مشخص شود. 

اند كه اي نشان دادههاي اخير، شواهد فزايندهدر سال
 علاوه بر نقش سنتي خود  (RPs) هاي ريبوزوميپروتئين

در ترجمه، عملكردهاي تنظيمي مهمي در پاسخ سلولي به 
ها برخي از اين پروتئين .كنندهاي ويروسي ايفا ميتنش

 ،در شرايط عفونت ويروسي  RPS28و   RPL31مانند 
هاي mRNAتوانند با شوند و ميدستخوش تغييرات بيان مي

 .ويروسي يا عوامل ايمني سلول ميزبان تعامل داشته باشند
تعاملات ممكن است مسيرهاي ترجمه انتخابي، اين 
هاي التهابي، يا حتي تحمل ايمني را تحت تأثير قرار پاسخ
هاي ويروسي مانند آنفلوآنزا، ويژه در عفونتبه .دهند

تواند هاي ريبوزومي ميتغييرات در بيان پروتئين
ها در جهت مقابله با دهنده بازآرايي عملكردي ريبوزومنشان

اين عملكردهاي  است.تسهيل تكثير آن ويروس يا 
 "وظايف فراتر از ريبوزوم"عنوان غيركلاسيك، كه گاه به

هاي ريبوزومي را به عناصر شوند، پروتئينشناخته مي
ها كليدي در تنظيم ايمني ذاتي و سازگار در برابر ويروس

بنابراين،  ،)Li, 2019; Maurya et al., 2023( اندتبديل كرده
ساز توانند زمينهزا، مينتايج اين مطالعه با ماهيت فرضيه

ربي آينده در راستاي اعتبارسنجي عملكرد تحقيقات تج
miRNAهاي ريبوزومي در پاسخ ايمني طيور به ها و ژن

 .ويروس آنفلوآنزا باشند

اين مطالعه، نتايج حاصل   in silicoبا توجه به ماهيت 
نيازمند اعتبارسنجي تجربي در شرايط آزمايشگاهي هستند 
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هاي هدف در پاسخ ايمني ها و ژنmiRNAتا عملكرد واقعي 
  .دشوطيور به ويروس آنفلوآنزا تأييد 

هدف اين مطالعه، شناسايي و تحليل تعاملات 
 RPS28هاي ريبوزومي ها و ژنmiRNAشده بين بينيپيش

در طيور آلوده به ويروس آنفلوآنزا است، با اين   RPL31و 
ها نقش تنظيمي در پاسخ ايمني miRNAفرض كه اين 

هاي بيوانفورماتيكي جهت براي اين منظور، از روش .دارند
بيني اهداف ژني و مسيرهاي عملكردي مرتبط استفاده پيش

  .شد

 هاروشو مواد 

خاص، دانستن اينكه كدام  miRNAبراي درك عملكرد يك 
mRNAدهد، از اهميت بالايي برخوردار ها را هدف قرار مي

اند كه از بيني هدف توسعه يافتهاست. چندين روش پيش
-miRanda ،TargetScan ،DIANAتوان به ها ميجمله آن

microT ،PicTar ،RNAHybrid  وmiTarget )Shi et al., 

اشاره كرد. در اين پژوهش، دو ژن ساختاري   )2006
ت براي بررسي تعاملا RPL31و  RPS28ريبوزومي 

miRNA–mRNA  مورد استفاده قرار گرفتند. اين دو ژن از
هاي ريزآرايه يك پژوهش ديگر استخراج شده بودند كه داده

DNA ) مربوط به عفونت آنفلوآنزاي ماكيانGSE96837(  را
دست آورده و با استفاده از تحليل به GEO/NCBIاز پايگاه 
شناسايي كرده بودند. در اين مطالعه،  ،هابياني ژنشبكه هم

 :Gallus gallus GRCg6a (GenBankنسخه ژنوم مرجع 

GCA_000002315.5) هاي عنوان پايه براي تحليلبه
هاي ژني مورد استفاده قرار بيوانفورماتيكي و استخراج داده

با استفاده از ابزار  miRNA–mRNAسپس، تعاملات  .گرفت
ندين الگوريتم مختلف، از جمله چ باو  Tools4miRsجامع 
Targeمورد بررسي قرار گرفت ، )Pasick et al., 2017( در .

ها RNAمنظور بررسي تعاملات ميان ريزاين مطالعه، به
)miRNA ها) و دو ژن ساختاري ريبوزوميRPS28  و

RPL31 وآنزا، از در پاسخ ايمني ماكيان به ويروس آنفل
 اي بهره گرفته شد.رويكردهاي بيوانفورماتيكي چندمرحله

، از پلتفرم جامع miRNA–mRNAبيني تعاملات براي پيش
Tools4miRs  ابزار  ١٧٠استفاده شد. اين سامانه بيش از

سرور ارائه -را در قالب يك متا miRNAتحليل مرتبط با 
بيني زمان چندين الگوريتم پيشدهد و امكان اجراي هممي

. در اين )Lukasik et al., 2016(سازد هدف را فراهم مي
، TargetSpy ،miRandaهاي پژوهش، الگوريتم

RNAhybrid ،TargetScan  وDIANA-microT  براي
ها مورد استفاده قرار miRNAبيني اهداف احتمالي پيش

هايي چون انرژي ها بر اساس ويژگيگرفتند. اين الگوريتم
و حفاظت تكاملي  )seedآزاد اتصال، تطابق توالي بذر (

اند اعتبارسنجي شده ،اند و در مطالعات متعددطراحي شده
)Chen & Wang, 2020; Cui et al., 2025(.  فلوچارت

بيني تعاملات ميان مراحل تحليل بيوانفورماتيكي براي پيش
miRNA ها وmRNAهاي هاي هدف، با تمركز بر ژن

هاي آلوده به ويروس در مرغ RPL31و  RPS28ريبوزومي 
  نشان داده شده است. ١در شكل  Aآنفلوآنزاي نوع 

  
Fig. 1. Workflow of bioinformatic analysis for 

predicting miRNA–mRNA interactions targeting 
ribosomal genes RPS28 and RPL31 in chickens 

infected with avian influenza virus type A 

فلوچارت مراحل تحليل بيوانفورماتيكي براي  -١ شكل
هاي هدف، mRNAها و miRNAبيني تعاملات ميان پيش

در  RPL31و  RPS28هاي ريبوزومي با تمركز بر ژن
 Aهاي آلوده به ويروس آنفلوآنزاي نوع مرغ
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سازي و ارائه چارچوبي منظور شفافدر اين مطالعه، به
منسجم و تكرارپذير براي تحليل بيوانفورماتيكي، فلوچارت 

طور دقيق طراحي شده است. ) به١مراحل تحليل (شكل 
اين فلوچارت، مسير منطقي و سيستماتيك پژوهش را از 

دهد و شامل پنج مرحله كليدي است: ابتدا تا انتها نشان مي
بر اساس   RPL31و   RPS28هاي هدف انتخاب ژن )١(

و  GSE96837هاي ريزآرايه شواهد تجربي حاصل از داده
ها بر آن ژن)، كه در WGCNA( بياني ژنيتحليل شبكه هم

 kME > 0.95و  log2FC| > 1.5| مبناي معيارهاي كمّي
از  UTR'٥و  UTR'٣) استخراج نواحي ٢( ،انتخاب شدند

عنوان بستر به Gallus gallus (GRCg6a)توالي ژنوم مرجع 
بيني ) پيش٣( ،هاmiRNAبيني اتصال اصلي براي پيش

چندابزاري تعاملات با استفاده از پلتفرم جامع 
Tools4miRs كارگيري همزمان چندين الگوريتم و به

و  TargetScan ،miRanda ،RNAhybridمستقل مانند 
TargetSpyاسباتي ، كه هر كدام بر اساس اصول مح

، انرژي آزاد پيوند seed regionمتفاوتي از جمله تطابق 
)ΔGكنند تا دقت و اعتبار ) و حفاظت تكاملي عمل مي

) فيلترسازي بر اساس ٤( ،حداكثر برسد ها بهبينيپيش
شوند ها، كه در آن تنها تعاملاتي حفظ مياجماع الگوريتم

اين اشند (وسيله سه ابزار مستقل تأييد شده ببهكه حداقل 
اي براي كاهش نتايج عنوان دريچهگيرانه بهمعيار سخت

 )كندكاذب مثبت و افزايش اعتماد به نتايج نهايي عمل مي
هاي معتبر ) تفسير عملكردي با استفاده از پايگاه٥و (

KEGG  وGene Ontology كه به شناسايي ،miRNA هايي
داراي نقش پردازد كه علاوه بر اعتبار بيوانفورماتيكي، مي

مستند يا بالقوه در مسيرهاي زيستي كليدي مانند پاسخ 
ايمني ذاتي، تنظيم آپوپتوز و تعديل التهاب هستند. اين 

طور بهشناختي مقاله را تنها شفافيت روشفلوچارت نه
عنوان يك الگوي دهد، بلكه بهچشمگيري افزايش مي

ه استاندارد و قابل تعميم براي مطالعات آينده در حوز
ها نيز ها يا گونهدر ساير بيماري miRNA-mRNAتعاملات 

دهد با دنبال قابل استفاده است و به محققان اجازه مي
دست كردن اين چارچوب، نتايج قابل مقايسه و معتبري به

 آورند.

شده با بينيبراي افزايش دقت و اعتبار نتايج، تعاملات پيش
و  miRTarBaseهاي هاي تجربي موجود در پايگاهداده

miRDB .براي استخراج اطلاعات مربوط به  مقايسه شدند
نسخه   miRBaseها، از پايگاه miRNAگذاري توالي و نام

 ١٠ تاريخ آخرين دسترسي به اين پايگاه، .استفاده شد ٢٢
پايگاه  (Kozomara et al., 2019).بود  ٢٠٢٥ سپتامبر

miRTarBase بي ميليون تعامل تجر سه شامل بيش از
عنوان يكي از است و به mRNAو  miRNAتأييدشده ميان 

شناخته  miRNAمنابع اصلي در مطالعات عملكردي 
با  miRDB. همچنين، پايگاه )Cui et al., 2025(شود مي

هاي يادگيري ماشين، اهداف گيري از الگوريتمهرهب
هاي مختلف از جمله ها را در گونهmiRNAعملكردي 

 .)Chen & Wang, 2020(كند بيني ميماكيان پيش

هاي منتخب، از miRNAدر ادامه، براي تحليل عملكردي 
استفاده شد تا  Gene Ontologyو  KEGGاي هپايگاه

ها، از جمله آپوپتوز، تنظيم مسيرهاي زيستي مرتبط با آن
د. اين شوها و پاسخ ايمني ضدويروسي، شناسايي سيتوكاين

-gga-mirهايي چون miRNAها نشان دادند كه تحليل

214 ،gga-mir-194 ،gga-mir-7477-5p  وgga-mir-

6642-3p  نقش مهمي در تنظيم مسيرهاي ايمني دارند، كه
هاي مطالعات پيشين در زمينه پاسخ ايمني طيور به با يافته

 ;O’Dowd et al., 2020 (راستا بود ويروس آنفلوآنزا هم

Hong et al., 2021(. اي از ابزارهاي در اين مطالعه، مجموعه
 miRNA–mRNAبيني تعاملات بيوانفورماتيكي براي پيش

. ها مورد استفاده قرار گرفتندو تحليل عملكردي آن
 هايفراسنجهه، مشخصات اين ابزارها شامل نام، نسخ

 .اندارائه شده ١كليدي و آدرس اينترنتي در جدول 

  نتايج و بحث

ها (مانند ويروس آنفلونزاي ماكيان) داراي ژنوم ويروس
RNA دليل قابليت تكامل سريع، اي هستند كه بهرشتهتك

هاي پرورش ماكيان و ها را در محيطكنترل و مديريت آن
كرده است. از اين رو، شناسايي ها دشوار حتي در بين انسان

سازوكارهاي زيستي و تنظيمي مرتبط با پاسخ ايمني و 
اهميت بالايي دارد. در اين زمينه،  ،ويروس-تعاملات ميزبان

رونويسي، هاي پساكنندهعنوان تنظيمها، بهmiRNAنقش 
هاي ويروسي، از جمله برجسته شده است. طي عفونت

آلودگي به ويروس آنفلوآنزاي ماكيان، الگوي بيان 
miRNAتوانند هم شود و اين تغييرات ميها دچار تغيير مي

عنوان راهكارهايي عنوان واكنش دفاعي ميزبان و هم بهبه
ويروس عمل كنند. براي مثال، برخي براي تسهيل تكثير 

miRNAهاي ويروسي، تكثيرگيري ژنتوانند با هدفها مي  
هاي ديگر ممكن miRNAويروس را مهار كنند، در حالي كه 
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هاي ايمني ميزبان، به افزايش قابليت است با سركوب ژن
نقش  ،هاي ريبوزومي در طيورژن آلودگي كمك كنند.

دهاي زيستي و عملكردهاي اساسي و بنياديني در فراين
پروتئين، كه براي رشد،  ساختويژه در سلولي دارند، به

ها حياتي است. توسعه و پاسخ به عوامل محيطي و بيماري
miRNA مهار ترجمه يا تجزيه  مسيرها عمدتاً ازmRNA 

كنند. اين فرآيند معمولاً با هدف، بيان ژن را تنظيم مي
 '٣ناحيه با  miRNA "دانه"جفت شدن ناحيه 

در طيور،  شود.هدف انجام مي mRNA شدهغيرترجمه
miRNAليپيد،  سوخت و سازهاي مرتبط با ها در تنظيم ژن

-miRرشد عضلاني و پاسخ ايمني نقش دارند. براي مثال، 

22-3p  وmiR-146b-5p طور گذار بههاي تخمدر كبد مرغ
ليپيد  سوخت و سازهاي كليدي قابل توجهي بيان شده و ژن

 ,.Li et al( كنندرا تنظيم مي FADS2و  FADS1مانند 

2015( .miRNA ها در فرآيندهاي رشدي طيور، از جمله
-miRعنوان مثال، رگزايي و تمايز سلولي، نقش دارند. به

ها در پاسخ به تنش گرمايي در عضله سينه جوجه 133
گذارد. همچنين، تنظيم شده و بر رشد عضلاني تأثير مي

miR-122 سوخت و طور خاص در كبد طيور بيان شده و به
.  )Li et al., 2015( كندچربي و كلسترول را تنظيم مي ساز

هاي مرتبط با عفونت miRNAدر اين پژوهش، ابتدا 
تعاملات آنها  ،شوند و سپسآنفلوآنزاي طيور شناسايي مي

با استفاده از ابزار  RPL31و  RPS28هاي ريبوزومي با ژن
tools4miRs ١ول طور كه از جدتحليل شدند. همان 

كل  مشخص است، براي هر دو ژن ريبوزمي در
miRNA هايgga-mir-1593 ،gga-mir-1609 ،gga-mir-

214 ،gga-mir-3532-3p ،gga-mir-6567-3p ،gga-mir-

6579-5p ،gga-mir-6612-5p ،gga-mir-6642-3p ،gga-

mir-194  وgga-mir-7477-5p  شناسايي شدند. در مرحله
هاي شناسايي شده miRNAكه  شدبررسي  ، اين مورداول

طور كه وجود دارند يا خير. همان miRBaseدر پايگاه داده 
در  gga-mir-1593فقط مشخص است،  ٢ از جدول
miRBase  وجود نداشت. سايرmiRNA ها شناخته شده

 miRBase (https://www.mirbase.org/)  بودند و در
  وجود داشتند.

كليدي و آدرس هاي مشخصات ابزارهاي بيوانفورماتيكي مورد استفاده در مطالعه حاضر شامل نام، نسخه، فراسنجه -١جدول 
 اينترنتي

Table 1. Specifications of bioinformatics tools used in this study, including name, version, key parameters, and 
URL 

Including name Version Key parameters URL 
TargetScan Release 8.0 Seed match, conservation, context++ 

score 
https://www.targetscan.org/vert_80/ 

miRanda August 2010 Alignment score > 140, energy 
threshold < -20 kcal/mol 

http://www.microrna.org/ 

RNAhybrid v2.2 Minimum free energy (MFE), helix 
constraints 

https://bibiserv.cebitec.uni-
bielefeld.de/rnahybrid 

DIANA-
microT 

v5.0 miTG score > 0.7, conservation filter http://diana.imis.athena-
innovation.gr/DianaTools/index.php?

r=microT_CDS/index 
TargetSpy N/A (Web 

tool) 
Machine learning-based prediction, 

seed pairing, accessibility 
https://www.tools4mirs.org/targetspy 

Tools4miRs 2023 release Meta-server integration of >170 
tools, multi-algorithm consensus 

https://www.tools4mirs.org 

miRTarBase Release 9.0 Experimentally validated 
interactions, species-specific filters 

https://mirtarbase.cuhk.edu.cn 

miRDB v6.0 SVM-based prediction, functional 
annotation 

https://mirdb.org 

miRBase Release 22 miRNA sequences, nomenclature, 
genomic coordinates 

https://www.mirbase.org 

KEGG 2023 version Pathway mapping, functional 
enrichment 

https://www.genome.jp/kegg/ 

Gene Ontology GO 
Consortium 

Biological process, molecular 
function, cellular component 

annotations 

http://geneontology.org 
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 miRBaseها در پايگاه miRNAشناسايي  -٢جدول 
Table 2. Identification of miRNAs in the miRBase database  

miRNA MIRBASE STATUS 
gga-mir-1593 Not available in miRBase 
gga-mir-1609 Available in miRBase 
gga-mir-214 Available in miRBase 
gga-mir-3532-3p Available in miRBase 
gga-mir-6567-3p Available in miRBase 
gga-mir-6579-5p Available in miRBase 
gga-mir-6612-5p Available in miRBase 
gga-mir-6642-3p Available in miRBase 
gga-mir-194 Available in miRBase 
gga-mir-7477-5p Available in miRBase 

از  miRBaseها در پايگاه داده miRNAشناسايي و ثبت 
هاي ژنوميك، بيوانفورماتيك و اهميت بالايي در زمينه

هاي ژنتيكي و عفوني برخوردار است. نكته تحقيقات بيماري
اي از مهم اين است كه بايد خاطرنشان شود كه دامنه

miRNAاند كه ممكن ها در ارتباط با ماكيان شناخته شده
ها تنها يك برآورد زيستي باشند و است برخي از آن

هاي زيستي ها در پايگاهعات زيستي كاملي درباره آناطلا
وجود نداشته باشد. با وجود اين،  miRBaseمانند 
اي را در ها نقش ويژهmiRNAهاي متكي بر پژوهش

طور اند. بهتحقيقات مربوط به ماكيان به خود اختصاص داده
هاي كوچك و عنوان مولكولها بهmiRNAكلي، 

ها و بيماري زيستيرآيندهاي غيركدكننده، در تنظيم ف
عنوان منبع به miRBaseنقش كليدي دارند و پايگاه داده 

كند اصلي اطلاعات در اين زمينه، به پژوهشگران كمك مي
ها در ها و عملكرد آنتا به درك بهتري از اين مولكول

 موجودات مختلف دست يابند.

نتايج  ٤در ادامه مراحل تحليل بيوانفورماتيكي، جدول 
 ها و ژنmiRNA بيني تعاملات ميانحاصل از پيش

RPS28  با شناسه NM_001302177.2  دهد. را نمايش مي
ها با استفاده از هشت ابزار معتبر بينياين پيش

، MicroTar اند كه شاملبيوانفورماتيكي انجام شده
miRanda ،miRMap ،PITA ،RNAHybrid ،TargetSpy ، 
RNA22  وGuugle  پلتفرم جامع راهتند. اين ابزارها از هس 

Tools4miRs  اند و هر يك بر زمان اجرا شدهصورت همبه
ها miRNA هاي خاص خود، احتمال اتصالاساس الگوريتم

 .(Lukasik et al., 2016) اندبه توالي هدف را ارزيابي كرده

، gga-miR-6567-3pهايي مانند miRNA، ٤ مطابق جدول
gga-miR-6642-3p ،gga-miR-6579-5p  وgga-miR-

7477-5p اند و داراي پنج ابزار مستقل تأييد شده وسيلهبه

احتمال تعامل  ،هاچندين جايگاه اتصال هستند. اين ويژگي
دهد. ها را افزايش ميmiRNAواقعي و نقش تنظيمي اين 

-gga-mirو  gga-mir-1609هايي مانند miRNAدر مقابل، 

اند و داراي بيني شده) پيشPITAيك ابزار ( باتنها  214
دهنده احتمال كمتر يك محل اتصال هستند، كه نشان

تعامل واقعي بوده و نيازمند اعتبارسنجي تجربي در 
طور كلي، افزايش تعداد ابزارهاي . بههستندمطالعات آينده 

عنوان شاخصي هاي اتصال، بهتأييدكننده و تعداد جايگاه
در  miRNA–mRNAاقعي براي تقويت احتمال تعامل و

 ,.Chen & Wang, 2020; Hong et alشود (نظر گرفته مي

2021.( 

، بررسي جامع تعامل اطلاعات بيان شده در بخش بالامانند 
، gga-mir-1593( متعلق به ماكيان miRNA ١٠ميان 

gga-mir-1609 ،gga-mir-194 ،gga-mir-214 ،gga-mir-

3532-3p ،gga-mir-6567-3p ،gga-mir-6579-5p ،gga-

mir-6612-5p ،gga-mir-6642-3p  و gga-mir-7477-

5p( و ژن RPL31  با شناسه NM_001030829.2 با ،
 ١٠و تجميع خروجي  Tools4miRs.org افزاراستفاده از نرم

بيني ابزار بيوانفورماتيكي مختلف، نشان داد كه ميزان پيش
 نسبت بهها miRNA كنندگي اينو پتانسيل تنظيم

mRNA ٥اي دارد (جدول مذكور تفاوت قابل ملاحظه(. 

-gga-mir و gga-mir-6642-3p نتايج حاكي از آن است كه

3532-3p  به ترتيب با حمايت چهار ابزار مستقل و با داشتن
ترين نامزدها ترين و محتملجايگاه اتصال، قوي ١٢و  ١٥

-ggaها، هستند. پس از آن  RPL31 براي تنظيم بيان ژن

mir-1609 ،gga-mir-194 ،gga-mir-214  و gga-mir-

6612-5p جايگاه  ١٠تا  ٧، هر كدام با تأييد سه ابزار و بين
 اتصال قرار دارند و از پتانسيل متوسطي براي تنظيم اين

mRNA ساير .برخوردارند miRNAها از جمله gga-mir-
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1593 ،gga-mir-6567-3p،gga-mir-6579-5p  و gga-

mir-7477-5p   بيني يا يك يا دو ابزار پيش وسيلهبهتنها
 .ها اندك استهاي اتصال آناند و تعداد جايگاهتأييد شده

تر پايين  RPL31ها بر ژناحتمال تأثير آن ،به همين دليل
 .شودتلقي مي

 

 
 
 
 
 
 
 

 اندشده هاي مختلف شناختهماكيان در ارتباط با بيماريهايي كه در miRNAفهرستي از  -٣جدول 
Table 3. List of chicken miRNAs identified in association with various diseases 

miRNA ASSOCIATED 
DISEASE 

TARGET GENE / 
VIRAL SEGMENT 

BIOLOGICAL FUNCTION REFERENCE 

gga-miR-155 Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

SOCS1, TANK Inhibits infection progression; enhances 
IFN-β expression 

Wang et al. (2018) 

gga-miR-130b Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

SOCS5, IBDV 
segment A 

Inhibits infection; promotes IFN-β 
production 

Fu et al. (2017) 

gga-miR-454 Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

SOCS6, IBDV 
segment B 

Inhibits infection; promotes IFN-β 
production  

Fu et al. (2018) 

gga-miR-21 Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

VP1 of IBDV Suppresses infection; inhibits viral 
translation 

Wang et al. (2013a) 

gga-miR-9 Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

IRF2 Enhances infection; suppresses interferon 
response 

Ouyang et al. (2015) 

gga-miR-2127 Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

p53 Promotes infection; inhibits immune 
response 

Ouyang et al. (2017) 

gga-miR-142-5p Infectious Bursal 
Disease (IBD) 

chMDA5 Promotes infection; suppresses immune 
signaling 

Ouyang et al. (2018) 

gga-miR-15b Marek’s Disease (MD) ATF2 Modulates tumor resistance or 
susceptibility 

Tian et al. (2012) 

gga-miR-26a Marek’s Disease (MD) NEK6 Inhibits lymphoma cell growth Li et al. (2014b) 
gga-miR-181a Marek’s Disease (MD) MYBL1 Inhibits lymphoma cell proliferation Lian et al. (2015) 
gga-miR-130a Marek’s Disease (MD) HOXA3 Suppresses lymphoma cell growth and 

migration 
Han et al. (2016) 

gga-miR-219b Marek’s Disease (MD) BCL11B Inhibits lymphoma cell growth, migration, 
and metastasis 

Zhao et al. (2017a) 

MDV1-miR-M4-
5p 

Marek’s Disease (MD) LTBP1, hnRNPAB, 
GPM6B, c-Myb 

Induces c-Myc expression; promotes 
tumor growth; modulates immune 

response 

Chi et al. (2015); Dang 
et al. (2017) 

gga-miR-1249 Avian Influenza (AI) PB2 of H1N1 and 
H5N1 

Suppresses viral replication Wang et al. (2017) 

gga-miR-485 Avian Influenza (AI) PB1 of H5N1, host 
RIG-I 

Inhibits viral replication; modulates 
interferon response 

Ingle et al. (2015) 

gga-miR-375 Avian Leukosis Virus 
(ALV-J) 

YAP1 Inhibits cell growth; promotes apoptosis Li et al. (2014c) 

gga-miR-221/-
222 

Avian Leukosis Virus 
(ALV-J) 

BMF Promotes cell growth; suppresses 
apoptosis 

Dai et al. (2015) 

gga-miR-1650 Avian Leukosis Virus 
(ALV-J) 

ALV-J genome Inhibits viral replication Wang et al. (2013b) 

gga-miR-23b Avian Leukosis Virus 
(ALV-J) 

IRF1 Enhances gp85 expression; promotes viral 
replication 

Li et al. (2015) 

gga-miR-34b-5p Avian Leukosis Virus 
(ALV-J) 

MDA5 Promotes viral replication; increases env 
expression and viral secretion 

Li et al. (2017) 

gga-miR-101-3p Mycoplasma 
gallisepticum (MG) 

EZH2 Inhibits fibroblast cell growth Chen et al. (2015) 

gga-miR-99a Mycoplasma 
gallisepticum (MG) 

SMARCA5 Inhibits fibroblast cell growth Zhao et al. (2017c) 

gga-miR-19a Mycoplasma 
gallisepticum (MG) 

ZMYND11 Activates NF-κB; promotes cell growth Hu et al. (2016) 

gga-miR-130b-3p Mycoplasma 
gallisepticum (MG) 

PTEN Enhances fibroblast cell growth Yuan et al. (2018) 

gga-miR-146c Mycoplasma 
gallisepticum (MG) 

MMP16 Activates TLR6/MyD88/NF-κB pathway; 
promotes cell growth 

Zhang et al. (2019) 

gga-miR-1615 Ovarian Tumor AvBD-11 Regulates AvBD-11 expression; potential 
role in ovarian cancer diagnosis 

Lim et al. (2013) 
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 )NM_001302177.2 )RPS28با شناسه  mRNAها روي miRNAگيري بيني هدفنتايج پيش -٤جدول 
Table 4. Predicted targeting results of miRNAs on mRNA with accession number NM_001302177.2 (RPS28)  

mRNA miRNA MicroTar miRanda miRMap PITA RNAHybrid TargetSpy RNA22 Guugle 
Binding 

sites 
No 

Tools 

NM_001302177.2 
gga-miR-
6567-3p 

TRUE TRUE TRUE TRUE TRUE FALSE FALSE FALSE 8 5 

NM_001302177.2 
gga-miR-
6642-3p 

TRUE TRUE TRUE TRUE TRUE FALSE FALSE FALSE 8 5 

NM_001302177.2 
gga-mir-

1609 
FALSE FALSE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE FALSE 1 1 

NM_001302177.2 
gga-mir-

214 
FALSE FALSE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE FALSE 1 1 

NM_001302177.2 
gga-mir-
3532-3p 

TRUE FALSE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE FALSE 3 2 

NM_001302177.2 
gga-mir-
6579-5p 

TRUE TRUE TRUE TRUE TRUE FALSE FALSE FALSE 4 5 

NM_001302177.2 
gga-mir-
7477-5p 

TRUE TRUE TRUE TRUE TRUE FALSE FALSE FALSE 10 5 

 (NM_001030829.2 )RPL31با شناسه  mRNAها روي miRNAگيري بيني هدفنتايج پيش -٥جدول 
Table 5. Predicted targeting results of miRNAs on mRNA with accession number NM_001030829.2 (RPL31) 

 
mRNA 

miRNA MicroTar miRanda miRMap PITA targetspy RNA 
Hybrid RNA22 

Target
Align 

PsroBot Guugle Binding 
sites 

No 
Tools 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
1593 

FA FA FA TR FA FA FA FA FA FA 2 1 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
1609 

TR TR FA TR FA FA FA FA FA FA 10 3 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
194 

FA TR FA TR TR FA FA FA FA FA 10 3 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
214 

FA FA TR TR TR FA FA FA FA FA 8 3 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
3532-3p 

TR TR FA TR TR FA FA FA FA FA 12 4 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
6567-3p 

FA FA TR TR FA FA FA FA FA FA 4 2 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
6579-5p 

FA FA TR TR FA FA FA FA FA FA 4 2 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
6612-5p 

FA TR TR TR FA FA FA FA FA FA 7 3 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
6642-3p 

TR TR TR TR FA FA FA FA FA FA 15 4 

NM_001
030829.2 

gga-mir-
7477-5p 

FA FA TR TR FA FA FA FA FA FA 5 2 

TR: TRUE; FA: FALSE

ابزارهاي مختلف بيوانفورماتيكي با توجه به  طور كلي،به 
رويكردهاي الگوريتمي گوناگون، نتايج غيرهمپوشاني را در 

كنند، اما همگرايي چند هاي اتصال ارائه ميسطح جايگاه
هاي اتصال، از ها و تعدد جايگاهmiRNAابزار روي برخي

ها بر miRNAاعتبار بالايي براي نقش تنظيمي بالقوه اين
-gga و gga-mir-6642-3p بنابراين،كايت دارد. اين ژن ح

mir-3532-3p  ترين كانديداهاي تأثيرگذار، عنوان مهمبه
پيشنهاد مناسبي براي مطالعات عملكردي آزمايشگاهي 

 ها در تنظيم بيانشوند تا نقش واقعي آنبعدي محسوب مي

RPL31  در ادامه، . صورت تجربي مورد بررسي قرار گيردبه
شده هاي شناساييmiRNAكه نقش زيستي تلاش شد 

  طور انحصاري مشخص شود.به
براي بررسي ميزان همپوشاني بين ابزارهاي بيوانفورماتيكي 

، از نمودار ون miRNA–mRNAبيني تعاملات در پيش
دهند كه برخي استفاده شد. اين نمودارها نشان مي

miRNA زمان شناسايي طور همچند ابزار به وسيلهبهها
شده بينيتواند اعتبار زيستي تعاملات پيشاند، كه ميشده

  .)٣و  ٢هاي را افزايش دهد (شكل
هاي زيستي هاي مختلف به همراه نقشmiRNAفهرستي از 

. داده شده استنشان  ٦جدول  در هاشناخته شده آن آثارو 
هاي التهابي و واكنش در مدل gga-mir-1609براي مثال، 

شناسايي شده و احتمال دارد در تنظيم پاسخ  تنشبه 
با  gga-mir-214ايمني نقش داشته باشد، در حالي كه 

فرآيندهايي نظير مرگ خود خواسته سلول، سرطان و 
هاي ها مرتبط است و در پاسخ به عفونتتنظيم سيتوكين

احتمالاً در  gga-mir-3532-3pويروسي نيز فعاليت دارد. 
اكسيداتيو  تنشتنظيم مسيرهاي متابوليكي و مقابله با 

با وجود  gga-mir-6567-3p ،كند، و در مقابلنقش ايفا مي
هاي محدودي روي آن وجود دارد، در اينكه پژوهش

-ggaطيور مشاهده شده است.  miRNA-Targetهاي شبكه
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mir-6579-5p كننده مسيرهاي سلولي وعنوان تنظيمبه 
-ggaشود، در حالي كه پاسخ به عوامل محيطي شناخته مي

mir-6612-5p  نيز در مطالعات مربوط به طيور شناسايي
بيشتر بررسي مورد اما عملكرد دقيق آن هنوز بايد  ،شده

ممكن است  gga-mir-6642-3p. از سوي ديگر، قرار گيرد
هاي مربوط به ريبوزوم و فرآيند ترانسلاسيون در تنظيم ژن
نقشي كليدي در تنظيم تمايز  gga-mir-194دخيل باشد. 

سلولي و مسيرهاي متابوليكي دارد و حضور آن در 

-gga-mirهاي ويروسي گزارش شده است. نهايتاً، عفونت

7477-5p كننده مسيرهاي ايمني و عنوان يك تنظيمبه
هاي طيور شناخته شده است. در ادامه تهابي در پژوهشال

هايي كه مستقيم در miRNAدسته از تلاش شد كه آن
همراه عملكرد ارتباط با عفونت آنفلوآنزاي ماكيان هستند به

 ها مشخص شوند.تي آنزيس

 
 

  
Fig. 2. The Venn diagram illustrates the overlap of predicted interactions among the tools MicroTar, miRanda, 
and miRMap for the gene RPS28. The shared regions in the diagram represent miRNAs identified by multiple 

independent tools. Such overlaps enhance the credibility of the bioinformatic predictions. 
براي ژن  miRMapو  MicroTar ،miRandaشده بين ابزارهاي بينيپوشاني تعاملات پيشدهنده همنمودار ون نشان -٢شكل 

RPS28 نواحي مشترك در نمودار بيانگر  ،miRNA اند. اين همچند ابزار مستقل شناسايي شده وسيلهبههايي هستند كه -

  دهند.اعتبار تعاملات بيوانفورماتيكي را افزايش مي ،هاپوشاني
 

 
Fig. 3. The Venn diagram shows the overlap of predicted interactions among MicroTar, miRanda, and miRMap 
for the gene RPL31. The intersection between tools reflects algorithmic consensus in predicting miRNA–mRNA 

interactions and can serve as an indicator for selecting high-potential regulatory miRNAs in experimental 
studies. 

براي ژن  miRMapو  MicroTar ،miRandaشده بين ابزارهاي بينيپوشاني تعاملات پيشدهنده همنمودار ون نشان -٣شكل 
RPL31بيني تعاملات دهنده توافق الگوريتمي در پيشپوشاني بين ابزارها نشان،  همmiRNA–mRNA تواند است و مي

  ستفاده شود.تنظيمي بالا در مطالعات تجربي ا هاي با پتانسيلmiRNAعنوان شاخصي براي انتخاب به
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 هاي منتخب در پاسخ ايمني ماكيانmiRNAهاي زيستي و عملكردي نقش -٦ جدول
Table 6. Biological roles and functional insights of selected miRNAs in fowls  

Biological role/ Known effects miRNA  
Identified in inflammatory models and stress responses; may play a role in immune 

regulation. 
gga-miR-1609  

Associated with apoptosis, cancer, and cytokine regulation; involved in viral 
infections. 

gga-miR-214  

Potentially involved in metabolic pathways and oxidative stress regulation. gga-miR-3532-3p  
Limited studies available; observed in miRNA–target networks in poultry. gga-mir-6567-3p  

Linked to regulation of cellular pathways and response to environmental factors. gga-miR-6579-5p  
Identified in poultry studies; exact biological function remains unclear. gga-miR-6612-5p  

May be involved in ribosomal gene regulation and translation processes. gga-mir-6642-3p  
Plays a role in cellular differentiation and metabolic regulation; observed in viral 

infections. 
gga-mir-194  

Regulates immune and inflammatory pathways; reported in poultry-related studies. gga-mir-7477-5p  

 
  (AIV)  هاي منتخب بر اساس وجود شواهد تجربي قبلي در عفونت آنفلوآنزاي طيورmiRNA تفكيك -٧ جدول

Table 7. Classification of selected miRNAs based on prior experimental evidence in avian influenza virus 
(AIV) infection 

miRNA 
Previous 

experimental 
evidence 

References (if available) Biological function  

gga-mir-214  Yes 
Hong et al. (2021); Lee et 

al. (2023) 
Documented role in regulating apoptosis and innate 

immune response in H5N1-infected chickens. 

gga-mir-194 Yes Hong et al. (2021) 
Modulates inflammatory cytokines and antiviral 

response in the lungs of resistant chickens. 

gga-mir-7477-5p Yes Lee et al. (2023) 
Upregulated in AIV-resistant poultry; associated with 

activation of interferon pathways. 

gga-mir-6642-3p No — 
Strong bioinformatic prediction (supported by 4–5 

tools), but no prior experimental studies in AIV. 

gga-mir-6579-5p No — 
Moderate prediction (supported by 2–3 tools); potential 
role in immune pathways, but lacks direct evidence in 

AIV. 

gga-mir-3532-3p No — 
Predicted by 4 tools for RPL31; no reported role in 

viral infection in current literature. 

gga-mir-6567-3p No — 
Strong prediction for RPS28; no prior experimental 

evidence in poultry or AIV. 

gga-mir-1609 No — 
Predicted by only 1–3 tools; no functional studies 

reported in the literature. 

gga-mir-1593 No — 
Not listed in miRBase; lacks any experimental 

evidence and requires initial validation. 

هايي كه در اين miRNAدسته از فهرستي از آن ٧جدول 
پژوهش بلافاصله در ارتباط با عفونت آنفلوآنزاي ماكيان 

هاي miRNAدهد. بر اساس شواهد، هستند را نشان مي
gga-mir-214 ،gga-mir-194  وgga-mir-7477-5p طور به

مشخص در پاسخ به عفونت ويروسي آنفلوآنزا تأثيرگذار 
در فرآيندهاي مرگ  gga-mir-214كه طوري به ،هستند

خود خواسته سلول و واكنش سلولي به ويروس مؤثر است، 
gga-mir-194 ها و پاسخ ايمني نقش در تنظيم سيتوكين

با تحريك پاسخ ايمني  gga-mir-7477-5pدارد و 
ديگر يعني  miRNAضدويروسي مرتبط است. همچنين، دو 

gga-mir-6579-5p  وgga-mir-6567-3p ، اگرچه شواهد
ها در عفونت آنفلوآنزاي كمتري درباره نقش مستقيم آن

طيور وجود دارد، ممكن است در مسيرهاي ايمني نقش 
. اين )Hong et al., 2021; Lee et al., 2023( داشته باشند

هاي ايمني و ها را در تنظيم پاسخmiRNAها اهميت يافته
كند كند و پيشنهاد ميآنفلوآنزا تأييد مي زاييبيماريكنترل 

عنوان اهداف اصلي در به gga-mir-194و  gga-mir-214كه 
هاي فراژنتيك در مبارزه مطالعات عملكردي و توسعه روش

 با عفونت آنفلوآنزاي ماكيان مدنظر قرار گيرند.
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هاي ريبوزومي هر دو از پروتئين RPL31و  RPS28هاي ژن
روند، اما در زيرواحدهاي متفاوت ريبوزوم شمار ميبه

عنوان عضوي از زيرواحد به RPS28كنند. فعاليت مي
قرار دارد،  ١٩، در كروموزوم S28E) و خانواده ٤٠Sكوچك (

و خانواده  )٦٠Sدر زيرواحد بزرگ ( RPL31در حالي كه 
L31E قرار گرفته است. از منظر باليني،  ٢كروموزوم  روي

RPS28 درماني عنوان يك مهاركننده تومور در ايمنيبه
شناخته شده و نقش مهمي در تقويت پاسخ ايمني 

كند. ايفا مي Tهاي گيري سلولويژه در هدفضدتوموري، به
 مرتبط است بلكفان-دايموندخوني همچنين، اين ژن با كم

) Narla & Ebert, 2010; Lopez-Herrera et al., 2012; 

Khajuria et al., 2018; Kang et al., 2021(  ،در مقابل
RPL31 شود كه با عنوان يك پروموتر تومور شناخته ميبه

هاي معده، در سرطان JAK-STATسازي مسير فعال
 Khanna et al., 2015; Wu( كولوركتال و پستان نقش دارد

et al., 2023; Li & Huang, 2024(.  شناسايي
miRNAكننده اين دو ژن، مانند هاي تنظيمmiR-28-5p 

هاي نوين مؤثر تواند در توسعه درمان، ميRPS28براي 
عنوان هاي گوارشي بهويژه در سرطانبه RPL31باشد؛ مهار 

يك هدف درماني اميدواركننده مطرح است. همچنين، 
ممكن است  BRCA1با پروتئين  RPL31بررسي تعامل 

هاي سرطاني را روشن در سلول DNAرهاي ترميم سازوكا
هاي خانوادگي هايي مانند پوليپكند و ارتباط آن با بيماري

هاي متعدد در نوعي اختلال ارثي مرتبط با رشد پوليپ(
اهميت  ،)روده بزرگ و افزايش خطر سرطان كولوركتال

ها در پژوهشي بالايي دارد. مطالعات آينده بر نقش اين ژن
ها، شروع ترجمه غيرآغازين و ترجمه غيركدكنندهتنظيم 

هاي سرطاني يا عادي تمركز خواهند ها بر سلولتأثير آن
بوده و در  S28E عضو خانواده RPS28 داشت. پروتئين

 Smith( و اسمبل شدن ريبوزوم نقش دارد rRNA پردازش

et al., 2009(داده شده استنشان  پيشين ، طبق مطالعات 
توانند بر دقت ترجمه هاي مختلف اين پروتئين ميكه نسخه

رند و حتي در تنظيم هاي خاص تأثير بگذاو تنظيم پروتئين
 Tiku( پروتئوم عضلات و فرآيندهاي ضدپيري دخيل باشند

et al., 2017(.  طور خاص، افزايش بيانبه RpS28a  در
هاي با نقش پروتئين ساختتواند باعث افزايش عضلات مي

ضدپيري شده و طول عمر را بهبود بخشد، كه اين 
هاي تخصصي با عملكردهاي د ريبوزومدهنده وجونشان

پروتئيني است كه به   RPL31متفاوت است. از سوي ديگر، 

عنوان بخشي از زيرواحد بزرگ تعلق دارد و به L31E خانواده
هاي ريبوزوم در سيتوپلاسم قرار دارد. اين ژن در بافت

ها حفظ شده مختلف از جمله طيور، پستانداران و ساير گونه
بالاي آن در برخي شرايط پاتولوژيك مانند است و بيان 

 Narla ( هاي آدنوماتوز خانوادگي مشاهده شده استپوليپ

& Ebert, 2010; Lopez-Herrera et al., 2012; Khajuria 

et al., 2018; Kang et al., 2021(. ،علاوه بر نقش سنتزي 
و ديگر اعضاي   RPL31 هاي ريبوزومي مانندپروتئين

خانواده، عملكردهاي خارج از ريبوزوم نيز دارند كه شامل 
 شودمي  DNAتنظيم چرخه سلولي، آپوپتوز و ترميم

)Smith et al., 2009(توانند در توسعه ،  اين عملكردها مي
عنوان مثال، برخي ها نقش داشته باشند. بهسرطان
توانند مسيرهاي سيگنالينگ هاي ريبوزومي ميپروتئين

 (Malekshahdehi, 2021) را فعال كرده JAK-STAT مانند
د، در حالي هاي سرطاني كمك كننو به رشد و تهاجم سلول

 Yang et( نقش مهاري روي تومورها دارند ،كه برخي ديگر

al., 2020( .نابراين، بRPS28  و RPL31  ساختنه تنها در 
ها، هاي سلولي و بيماريپروتئين بلكه در تنظيم پاسخ

ر تكنند و بررسي دقيقها، نقش مهمي ايفا ميويژه سرطانبه
تواند به كشف اهداف درماني جديد منجر شود. آنها مي
هاي سنتز پروتئين، براي تكثير عنوان كارخانهها بهريبوزوم
 RPS28هاي ريبوزومي ها ضروري هستند. ژنويروس

كدكننده   RPL31و  S28 كدكننده پروتئين كوچك
در اسمبل شدن ريبوزوم و آغاز ترجمه   L31 پروتئين بزرگ

ها miRNAدهند ها نشان ميپژوهش نقش حياتي دارند. 
طور مستقيم بيان به  miR-708-5pو   miR-28-5pمانند 

ها با اتصال به miRNA كنند: اينها را تنظيم مياين ژن
، ترجمه آن را مهار كرده و منجر RPS28 ژن  UTR '3ناحيه 

زايي و كاهش زيست pre-rRNA شبه اختلال در پرداز
كاهش  :پيامدهاي اين تنظيم عبارتند از شوند.ريبوزوم مي

هاي ميزبان مورد نياز براي تكثير ويروس، پروتئين ساخت
تعديل آپوپتوز  و هاي التهابيتغيير بيان سيتوكين

هاي آلوده. براي تحليل سيستماتيك اين تعاملات، سلول
روش  ١٧٠سازي   بيش از رچهبا يكپا  Tools4miRsپلتفرم 

 بيني هدف، امكان شناساييالگوريتم پيش ١٠تحليلي و 

miRNAاين ابزار با . كندكننده را فراهم ميهاي تنظيم
هاي چندسكويي و اعتبارسنجي تجربي پشتيباني از تحليل

پذيري ، انعطافTarBaseهايي مانند پايگاه با استفاده از
  .هاي مختلف داردگونههاي بالايي در پردازش داده



  ٣٩                                                           )                  ٢٥-٤٣( ١٤٠٥ بهار/اولدهم/شماره پانزتحقيقات توليدات دامي/سال 
 

 

 

هاي مرتبط با اين بيماري و بررسي miRNAشناسايي 
هاي جديدي براي تواند راههاي هدف ميتعاملات آنها با ژن

 مقابله با اين بيماري مهم اقتصادي و بهداشتي فراهم كند.

miRNAهاي كليدي در سلامت و كنندهعنوان تنظيمبه ها
در پاسخ ايمني به  كنند.هاي ماكيان عمل ميبيماري
هاي ويروسي مانند ويروس لكوز ماكيان و ويروس عفونت

  miR-34b-5pهايي نظير miRNAبيماري بورس عفوني،  
هاي مسير اينترفرون مثل با سركوب ژن  miR-23bو

MDA5  وIRF1   به فرار ويروس از سامانه ايمني كمك
در عفونت   miR-9 ،همچنين . )Wang, 2020(كنند مي

بورس عفوني با مهار توليد اينترفرون، تكثير ويروس را 
هاي محيطي تنش .)Etebari et al., 2020( كندتقويت مي

تغيير مانند گرما، محدوديت غذايي و تراكم پرورش نيز با 
 )، miR-1915و   miR-199a-5pها (نظير miRNAبيان 

ليپيد و گليكوليز را مختل كرده و سلامت  سوخت و ساز
 ,.Beier et al., 2021; Mani et al( كنندطيور را تهديد مي

هاي گردشي در پلاسما و miRNAاز سوي ديگر،  .)2022
هاي متابوليك مطرح عنوان بيوماركرهاي بيماريها بهبافت

-bta-miRهستند، مطالعاتي روي گاوها (مانند شناسايي 

براي اسيدوز شكمبه)   bta-miR-1388-5pو 11982
اين  دهند.پتانسيل مشابهي را براي طيور نشان مي

 سوخت و سازهاي مرتبط با ايمني، ها با تنظيم ژنمولكول
عنوان اهداف درماني و هم ابزارهاي ، هم بهتنشو پاسخ به 

 Ojo( كنندتشخيصي اميدبخش در صنعت طيور عمل مي

et al., 2023(ها آن سازوكارهايدرك كامل  ،، هرچند
هاي نوين گيري از فناوريهاي بيشتر با بهرهمستلزم پژوهش

بهداشتي،  آثاريابي و بيوانفورماتيك است. علاوه بر توالي
توجهي نيز دارد. اقتصادي قابل  ، تأثيرآنفلوآنزاي طيور

مرغ و تلفات گسترده پرندگان، كاهش توليد گوشت و تخم
هاي مربوط به كنترل و پيشگيري از بيماري، همه و هزينه

هاي توليد و كاهش درآمد همه باعث افزايش هزينه
عنوان مثال، طي شيوع آنفلوآنزاي شوند. بهها ميمرغداري

بر تلفات  در ايالات متحده، علاوه ٢٠١٥طيور در سال 
هاي مربوط به قرنطينه، مستقيم پرندگان، هزينه

 ,.Paul et al( واكسيناسيون و ضدعفوني نيز بسيار بالا بود

توانند باعث افزايش قيمت ها ميين هزينها. )2019
محصولات طيور در بازار شوند و تأثير منفي بر اقتصاد محلي 

هاي ويژه سويهاكيان، بهو جهاني داشته باشند. آنفولانزاي م
، تهديدي جدي براي صنعت H5N1بالا مانند  زايبيماري

 ,Sims ( شودطيور و سلامت عمومي جهاني محسوب مي

2007; Gizaw et al., 2018; Parvin et al., 2020; 

Clemmons et al., 2021( اين ويروس نه تنها باعث تلفات .
پتانسيل ايجاد  داراي شود، بلكهگسترده در ماكيان مي

دهند ير نشان ميهاي اخپژوهش .استپاندمي در انسان نيز 
miRNAهاي كليدي پس از كنندهعنوان تنظيمهاي به

رونويسي، نقش محوري در مدولاسيون پاسخ ايمني ميزبان 
آنفلونزاي   كنند. طي عفونتهاي ويروسي ايفا ميبه عفونت
هاي هدف، mRNA مهار ترجمه راهها از miRNAماكيان، 

ضدويروسي دهي التهابي و سازوكارهاي دفاع مسيرهاي پيا
. نوآوري اين )Wang et al., 2013( كنندرا تنظيم مي

مولكولي ناشناخته پاسخ  سازوكارهايپژوهش در كشف 
آنفلونزاي ماكيان نهفته است:   ميزبان به عفونت

د توانهاي ريبوزومي ميهاي مرتبط با ژنmiRNAتنظيم
طور همزمان تكثير ويروس را مهار كرده و پاسخ ايمني به

دوگانه، پتانسيل بالايي  راهبردذاتي را تقويت نمايد. اين 
هاي ضدويروسي نوين در صنعت طيور براي توسعه درمان

 .كندايجاد مي

يك ابزار جامع و قدرتمند براي تجزيه  Tools4miRsپلتفرم 
اي از ست كه مجموعهها انها و اهداف آmiRNAو تحليل 

دهد. اين پلتفرم به پژوهشگران ابزارهاي مختلف را ارائه مي
و اهداف آنها را  miRNAsكند تا تعاملات بين كمك مي

بيني و تجزيه و تحليل كنند. يكي از ابزارهاي اصلي پيش
Tools4miRsبيني اهداف ، ابزار پيشmiRNAs  است كه با

 miRNAsاهداف احتمالي  هاي مختلف،استفاده از الگوريتم
كند. علاوه بر اين، ابزار تجزيه و تحليل بيني ميرا پيش

كند تا مسيرهاي به پژوهشگران كمك مي زيستيمسيرهاي 
در آنها نقش دارند، تجزيه و تحليل  miRNAsرا كه  زيستي

هاي تعاملات به كنند. همچنين، ابزار تجزيه و تحليل شبكه
هاي تعاملات بين كند تا شبكهپژوهشگران كمك مي

miRNAs  و اهداف آنها را تجزيه و تحليل كنند. از جمله
توان به جامعيت آن، كاربري مي Tools4miRsنقاط قوت 

هاي مختلف و هاي دادههآسان، پشتيباني از پايگا
روزرساني منظم اشاره كرد. اين پلتفرم داراي يك رابط به

كاربري آسان است كه استفاده از ابزارهاي مختلف را براي 
هاي مختلفي هاي دادهكند و از پايگاهپژوهشگران ساده مي

و اهداف  miRNAsكند كه اطلاعاتي در مورد پشتيباني مي
دقت و جامعيت تجزيه و  ،ن امراي .دهندآنها ارائه مي

 Tools4miRsدهد. با اين حال، ها را افزايش ميتحليل
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هايي نيز هست. براي مثال، داراي نقاط ضعف و محدوديت
هاي انجام شده با استفاده دقت و جامعيت تجزيه و تحليل

هاي هاي دادههاي موجود در پايگاهاز اين پلتفرم به داده
هاي موجود ناقص يا نادرست ر دادهمختلف بستگي دارد و اگ

ها نيز ممكن است نادرست باشند، نتايج تجزيه و تحليل
 Tools4miRsباشند. همچنين، برخي از ابزارهاي موجود در 

هاي ممكن است براي پژوهشگراني كه با تجزيه و تحليل
بيوانفورماتيكي آشنا نيستند، پيچيده باشند و نياز به دانش 

علاوه بر اين، برخي از ابزارهاي موجود فني داشته باشند. 
هاي فني دليل محدوديتممكن است به Tools4miRsدر 

يا مالي براي برخي پژوهشگران قابل دسترسي نباشند. در 
يك پلتفرم قدرتمند و جامع براي تجزيه  Tools4miRsكل، 

تواند به و اهداف آنها است كه مي miRNAsو تحليل 
مختلف كمك كند، اما مانند هر هاي پژوهشگران در زمينه

هايي است كه ابزار ديگري، داراي نقاط ضعف و محدوديت
ابزار  يك Tools4miRsبايد در نظر گرفته شوند. در واقع، 

روش براي تحليل  ١٧٠چين شده است كه بيش از دست
را گردآوري كرده است. اين ابزارها در  miRNAگسترده 

اند بندي شدهر طبقهتچهار دسته كلي و هفت دسته دقيق
هاي موجود را بر اساس نيازها، توانند روشو كاربران مي

ها و ترجيحات تحقيقاتي خود فيلتر كنند. اين قابليت
طور سرويس رايگان و با دسترسي آزاد است و به

مطالعات نشان  .روزرساني خواهد شدسيستماتيك به
-gga هاي طيور شاملmiRNAاي از دهند كه خانوادهمي

miR-34a ،gga-miR-122-1/2 ،gga-miR-146a ،gga-

miR-155 ،gga-miR-206 ،gga-miR-1719 ،gga-miR-

1594 ،gga-miR-1599  وgga-miR-451، هاي نقش
هاي گوشتي به تنظيمي حياتي در پاسخ ايمني جوجه

اين  كنند. عفونت ويروس آنفلوانزاي پرندگان ايفا مي
miRNAهاي كليدي مرتبط با ها با مدولاسيون بيان ژن

پاسخ ايمني ذاتي و اكتسابي، مسيرهاي سيگنالينگ التهابي 
-gga-miRطور خاص، نمايند. بهو ضدويروسي را تعديل مي

34a  وgga-miR-155 هاي اصلي كنندهعنوان تنظيمبه
-ggaالتهابي عمل كرده، در حالي كه هاي پيشسيتوكين

miR-146a  فيدبك منفي مسيرهاي درNF-κB  مشاركت
در  gga-miR-451و  gga-miR-122-1/2زمان، دارد. هم

محور دخيل -هاي ضدويروسي اينترفرونتنظيم پاسخ
عنوان بيوماركرهاي پوياي تنها بهنه هاmiRNAهستند. اين 

دليل توانايي در تعديل كنند، بلكه بهعمل مي AIVعفونت 

درماني اميدبخشي براي  هاي ژني ايمني، اهدافشبكه
شوند. نوين ضدويروسي محسوب مي راهبردهايطراحي 

ها حاكي از آن است كه مداخله هدفمند در بيان اين يافته
miRNAتواند پاسخ ميزبان به ها ميAIV سازي را بهينه

نموده و پتانسيل تبديل شدن به ابزارهاي تراپيوتيك در 
  . )Wang et al., 2013(صنعت طيور را دارا باشد 

روي  TOOLS4miRs.orgافزار هاي حاصل از نرمداده
 و RPS28هاي ماكيان و دو ژن هدف miRNAتعامل 
RPL31 اي از تنظيم ژني استنشانگر الگوي پيچيده 

ماكيان  miRNA ١١). در اين بررسي، توانايي ٤و  ٣ول ا(جد
در هدف قرار دادن اين دو ژن با استفاده از چندين ابزار 

، NUP58بيني شد. براي ژن بيوانفورماتيكي پيش
miRNA هايgga-mir-6642-3p  وgga-mir-3532-3p 

ابزار،  چهار جايگاه اتصال و تأييد ١٢و  ١٥ترتيب با به
ترين نامزدها براي تنظيم بيان اين ژن هستند كه قوي

ها را براي مطالعات عملكردي بعدي برجسته ناهميت آ
-ggaهاي RPS28 ،miRNAسازد. در مقابل، براي ژن مي

miR-6567-3p ،gga-miR-6642-3p ،gga-mir-7477-5p 
 ١٠تا  ٨ابزار و  پنج هر يك با تأييد gga-mir-6579-5pو 

ترين رگولاتورهاي بالقوه عنوان اصليجايگاه اتصال، به
دهد كه در اند. مقايسه بين دو ژن نشان ميمطرح شده

در هر  gga-mir-6642-3pها مانند miRNAحالي كه برخي 
دو ژن داراي پتانسيل تنظيمي قوي هستند، اما شدت و 

هاي بيني (تعداد ابزارهاي تأييدكننده و جايگاهالگوي پيش
ساس توالي و ساختار هر ژن هدف تواند بر ااتصال) مي

- ها حاكي از اختصاصيت يا هممتفاوت باشد. اين تفاوت

 زيستيها در تنظيم مسيرهاي miRNAپوشاني در نقش 
مختلف است و ضرورت اعتبارسنجي آزمايشگاهي 

هاي بيوانفورماتيكي را براي درك دقيق عملكرد بينيپيش
miRNAكه تغييرات  كند. مطالعات اظهار دارندها تأييد مي
عنوان نشانگري براي تواند بههاي ريبوزومي ميبيان ژن

در طيور مورد استفاده قرار  تنشپاسخ ايمني يا تحمل 
هاي ويروسي مانند گيرد. براي مثال، در شيوع بيماري

هاي ريبوزومي مرتبط با آنفلوآنزاي مرغي، الگوهاي بيان ژن
كه شناخت اين كنند هاي ايمني و التهابي تغيير ميپاسخ

 راهبردهايهاي موثر و تواند به توسعه واكسنتغييرات مي
همچنين، در زمينه بهبود  كنترل بيماري كمك نمايد. 

ها در توليدات طيور، شناسايي و استفاده از اين ژن
وري و مقاومت منظور افزايش بهرههاي اصلاح نژاد بهبرنامه
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در نهايت،  در برابر عوامل زيستي و محيطي مؤثر است.
ديگر ژنتيكي و مولكولي  يهمراه اجزاهاي ريبوزومي بهژن
زيستي و  سازوكارهايعنوان كليدهاي اصلي در درك به

شوند. استفاده از بهبود علم اصلاح نژاد طيور شناخته مي
شبكه  تجزيه و تحليل، RNA-seqهاي نوين مانند فناوري

تر اين زيستي و بيوانفورماتيك به شناسايي جزييات دقيق
شناسي طيور كمك شاياني كرده ها و نقش آنها در زيستژن

عنوان بخش حياتي از هاي ريبوزومي در طيور بهاست.  ژن
پروتئين و  ساختيندهاي سلولي، نقش كليدي در آفر

عملكردهاي زيستي مرتبط دارند كه مستقيماً بر رشد، 
عنوان ها، بهگذارند. ريبوزوموسعه و سلامت طيور تأثير ميت

ها و miRNAهاي ترجمه اطلاعات ژنتيكي، از ماشين
هاي كدكننده اند و ژنهاي ريبوزومي تشكيل شدهپروتئين

ويژه در ناحيه ها در نواحي خاصي از ژنوم طيور، بهآن
ا هاين ژن ، قرار دارند. NOR يا دهنده نوكلئولوسسازمان

تعداد كپي متغيري در خطوط مختلف طيور دارند كه اين 
هاي هاي فنوتيپي و پاسخ به انتخاب در برنامهتنوع با ويژگي

عنوان مثال، خطوط مرغ سفيد به .اصلاح نژاد ارتباط دارد
هاي اي تخم داراي مقادير متفاوتي از ژنتخم و مرغ قهوه

ار و تنظيم دهنده تفاوت در ساختريبوزومي هستند كه نشان
هاي ، حجم و كپيزيستياين ريزناحيه ژنومي است. از نظر 

 ساختارتباط نزديكي با ظرفيت  ،هاي ريبوزوميژن
ها در كنترل رشد عضلاني درنتيجه، اين ژن .پروتئين دارند

كنند. يكي و توسعه فيزيولوژيكي طيور نقش مهمي ايفا مي
ر مطالعات است كه د RPL3L ،هاي مهم در اين زمينهاز ژن

اخير به عنوان ژني مرتبط با رشد عضلاني و وزن بدن در 
تاثير بر تكثير و  راهها شناخته شده است. اين ژن، از مرغ

هاي اسكلتي، نقش مهمي در افزايش وزن و تمايز ماهيچه
- تواند بههاي آن ميبهبود صفات اقتصادي دارد و جهش

د استفاده قرار عنوان نشانگرهاي مولكولي در اصلاح نژاد مور
هاي ريبوزومي در واكنش همچنين، اهميت ژن .گيرند

ايمني طيور نيز مشاهده شده است. تغييرات در بيان اين 
هايي مانند دهنده پاسخ به بيماريتواند نشانها ميژن

توسعه آنفلوانزاي طيور باشد و شناخت دقيق اين تغييرات به
افزون بر  . كندميپيشگيري و درمان موثر كمك هاي روش

اين، مطالعات پروفايلينگ ميكروبيوتاي طيور با استفاده از 
توسعه دانش درباره تعاملات به ١٦S rRNAيابي ژن توالي

طيور كمك شاياني كرده ميكروبي و سلامت دستگاه گوارش 

توليد اهميت دارد. در  كارآيياست كه جهت بهبود تغذيه و 
و  RNA-Seqهاي مدرن مانند نهايت، كاربرد فناوري

بيوانفورماتيكي سبب شده است كه شناسايي و  هايتحليل
هاي ريبوزومي در درك بهتري از عملكرد و تنظيم ژن

ها و مراحل مختلف رشد طيور حاصل شود. اين دانش بافت
تواند در اصلاح نژاد و مديريت توليد نقش مهمي دارد و مي

  وري در صنعت طيور منجر شود.به ارتقاي سلامت و بهره

  كلي گيرينتيجه

ها نقشي miRNAد كه ندههاي اين مطالعه نشان مييافته
كليدي در تنظيم پاسخ ايمني ماكيان به عفونت ويروس 

هاي گيري ژنهدف راهتوانند از كنند و ميآنفلوآنزا ايفا مي
در تعديل  RPL31و  RPS28ساختاري ريبوزومي همچون 

آفريني كنند. در اين ترجمه و تنظيم عملكرد سلولي نقش
-gga-mir-214 ،gga-mirهايي همچون miRNAميان، 

194 ،gga-mir-7477-5p  وgga-mir-6642-3p  نه تنها بر
هاي بيوانفورماتيكي، بلكه با شواهد تجربي اساس الگوريتم

عنوان هاي داده زيستي و مقالات علمي، بهموجود در پايگاه
هاي اصلي مسيرهاي آپوپتوز، دفاع ضدويروسي كنندهتنظيم

شوند. تأييد چندين و هموستاز ايمني در ماكيان معرفي مي
هاي ها با ژنmiRNAبيني تعامل اين ابزار مستقل بر پيش

دهد و ريبوزومي مورد نظر، استحكام نتايج را افزايش مي
هاي پژوهش اهميت توجه به اين مسيرهاي تنظيمي را براي

در  موجودكند. اين نتايج نه تنها دانش بعدي برجسته مي
 را هاي پرورشيشناسي مولكولي و ايمني دامزمينه زيست

تواند به تدوين راهكارهاي نوين براي سازد، بلكه ميغني مي
هاي تشخيص زودهنگام، پيشگيري و درمان هدفمند عفونت

 تحليلاده از ويروسي كمك نمايد. همچنين، رويكرد استف
عنوان يك تواند بهاي و بيوانفورماتيك تركيبي ميشبكه

ها در ساير miRNAمدل پژوهشي براي بررسي نقش 
هاي جديدي هاي جانوري تعميم يابد و افقها و گونهبيماري

هاي زيستي با كاربردهاي دامپزشكي و در تلفيق داده
كه شود بيوالكترونيك بگشايد. در نهايت، پيشنهاد مي

هاي عملكردي و تجربي بيشتري جهت ارزيابي پژوهش
ژنتيك ها و اثربخشي مداخلات اپيmiRNAدقيق نقش اين 

ها در مديريت عفونت مبتني بر مهار يا تحريك آن
  آنفلوآنزاي طيور انجام گيرد.
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