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 Abstract 

Background. The aim of this study was to investigate the relative changes in the 

expression levels of these genes in melanoma tumor samples. 

Methods. During this study, 40 tumor samples and 40 samples of marginal tissue around 

the tumor were collected as control samples. After collecting RNA, the samples were 

extracted and the expression of the desired gene was evaluated using real-time 

polymerase chain reaction. Differences in the expression levels of the three groups were 

assessed by appropriate statistical tests. In statistical tests, P<0.05 was considered 

significant. 

Results. The expression level of all three genes in the tumor samples was significantly 

different from marginal samples. In addition, the genes were significantly associated 

with patients’ clinical features such as metastasis and lymph node involvement. 

Conclusion. Our findings revealed that microRNA expression can be used as a 

pathological biomarker in melanoma. However, it is better to perform more research in 

this regard among different communities with larger sample sizes. 

Practical Implications. This biomarker is effective in the early diagnosis of melanoma, 

causing higher survival rates in patients. 
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Extended Abstract 
 

Background 

Cutaneous melanoma is one of the deadliest 

cancers in young adults. This disease spreads quickly 

and is highly aggressive. The average survival time 

of patients with metastatic melanoma is only 6–10 

months. Less than 10% of them can live for five 

years. However, no significant improvement has 

been observed in the survival of these patients over 

the past few decades. Similar to other cancers, in 

addition to environmental factors, genetic factors can 

be involved in this disease as well. Less than one-

fifth of early diagnosed melanomas become 

metastatic. Cranial metastases are common in 

patients with metastatic melanoma. Metastasis to the 

liver, bones, abdomen, or distant lymph nodes is the 

most common type of melanoma metastasis. A large 

group of small non-coding RNAs with a length of 

1825 nucleotides are microRNAs, which can act as 

oncogenes or tumor suppressors. Genetics can pave 

the way for a better understanding of the mechanisms 

that cause this disease and its treatment. The lack of 

examination of the expression of these genes in 

melanoma, as well as the importance of their role in 

tumorigenesis has prompted us to examine the 
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expression level of these genes in melanoma cancer 

samples and their possible relationship with the 

clinical findings of patients. This study aimed to 

better understand the pathogenesis of melanoma. 

 

Methods 

This case-control study examined 100 samples 

(50 tumor samples and 50 healthy margin samples). 

Patients participated in the study after receiving a 

consent form from them or their guardians. On the 

other hand, patients who had a history of 

chemotherapy, radiotherapy, or drugs that could 

interfere with target gene expression, suffered from 

any other type of malignancy, or were unwilling to 

cooperate were excluded from the study. Before 

implementing all the steps, the plan was reviewed 

and approved in terms of medical ethics by the Ethics 

Committee of Tabriz University of Medical Sciences 

(Code of ethics: IR.TBZMED.REC.1400.443). 

People were assured of data confidentiality, and the 

results were presented without mentioning people’s 

details. Sampling was completed from 2016 to 2019. 

During this time, the samples were stored in a 

nitrogen tank at a temperature of -70 degrees Celsius.  

Two tissue samples were taken from each person 

by the surgeon. A part of the fresh sample was sent to 

the laboratory in a sterile Epidhroff tube containing a 

solution of RNase Later (Qiagen®). In the 

laboratory, first, the desired samples were 

homogenized for RNA extraction. The RNAs were 

extracted, and cDNA synthesis was initiated to 

ensure the correct synthesis using a real-time 

polymerase chain reaction. The standard curve slope 

was used to evaluate each gene’s efficiency. The 

standard curve for each gene was calculated using 

the cycle threshold (Ct). A standard curve obtained 

using Ct was determined from serial dilutions of 

target gene products versus logarithmic 

concentrations of cDNA. Then, the results of the 

expression of each gene (the expression ratio) in two 

tumor tissues and margins were analyzed by 

GraphPad Prism (version 6) in order to study gene 

expression levels in tumor samples and tumor 

margins based on the Unpaired T-TEST program. 

Spearman’s correlation coefficient was utilized to 

check the relationship between the two genes. A P-

value was calculated for all relationships, and P<0.05 

was considered statistically significant. 

 

Results 

Expression changes and biomarker analysis of 

miR-378 were performed in tumor samples and 

healthy tissues. The expression of miR-378 in 

melanoma samples was significantly lower compared 

to healthy samples (P = 0.0022). Moreover, receiver 

operating characteristic (ROC) analysis demonstrated 

that this gene can be used as a suitable diagnostic 

tool, with an area under the curve of 0.63% and a P-

value of 0.0027 (Figure 1). Additionally, the 

expression level of this gene was associated with 

metastasis and lymph node involvement. There was a 

significant decrease in miR-497 expression in cancer 

samples compared to healthy samples (P = 0.0002). 

ROC analysis showed that this gene, with an area 

under the graph of 0.71% and a P-value of 0.0002, 

can be employed as a suitable parameter (Figure 2-

A). In addition, the expression level of this 

microRNA was related to metastasis and lymph node 

involvement. Changes in miR-103 expression in 

cancer samples, compared to healthy samples, 

represented a significant increase (P = 0.0026). The 

ROC analysis revealed that this gene can be utilized 

as a suitable diagnostic indicator with an area under 

the curve of 0.67% and a P of 0.0003 (Figure 2-B). 

Furthermore, the expression level of this gene was 

associated with metastasis and lymph node 

involvement. 

 

Conclusion 

Based on the results of this study, the expression 

level of miR-497 was reduced in tumor cells 

compared to healthy tissues, and studies conducted 

on miR-378 confirmed the role of tumor and reduced 

expression in cancer samples in comparison to 

healthy samples and its relationship with the rate of 

metastasis. In line with previous studies, the 

expression level of miR-378 in tumor cells was 

decreased compared to healthy tissues, and changes 

in miR-103 expression in cancer samples were 

noticeable compared to healthy samples. 
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 چکیده 
و  103-و میکرورنا 378-میکرورنا یها نمونه انیدر سطح ب ینسب راتییتغ یبررس ،مطالعه نیهدف از ا .زمینه

 .استتومور ملانوما در  497-میکرورنا
عنوان نمونه کنترل در این مطالعه  ای سالم اطراف تومور به نمونه از بافت حاشیه 40نمونه از تومور و  40 کار. روش
 Real-timeهای مورد نظر با استفاده از روش  ها استخراج و بیان ژن RNAها،  آوری نمونه آوری شد. پس از جمع جمع

PCR 05/0 و های آماری مناسب ارزیابی شد مورد ارزیابی قرار گرفت. تفاوت در سطح بیان این سه گروه با آزمونP< 

 .داری در نظر گرفته شد عنوان سطح معنی هب
داری داشت. همچنین،  سالم تفاوت معنی  های حاشیه  های تومور با نمونه  سطح بیان هر سه ژن در نمونه .ها افتهی

 .های بالینی بیماران مانند متاستاز و درگیری غدد لنفاوی مرتبط بودند طور قابل توجهی با ویژگی ها به ژن
عنوان بیومارکر پاتولوژیک در  توانند به های مورد بررسی می RNAهای ما نشان داد که میکرو  یافته .یر یگ جهینت

استفاده قرار گیرند. با این حال، انجام تحقیقات بیشتر در جوامع مختلف با حجم نمونه بزرگتر لازم ملانوما مورد 
 .است

ثر هستند و در نتیجه با تشخیص زود مؤ هنگام ملانوما بیومارکرهای مورد بررسی در تشخیص زود .عملی پیامدهای
 .شوند هنگام باعث بقای بهتر در بیماران می

 
 مقدمه

ها در جوانان ملانوم پوستی است.  ترین سرطان یکی از کشنده
این  1.یابد و بسیار تهاجمی است بیماری به سرعت گسترش میاین 

بیماری در هر دو جنس از شیوع یکسانی برخوردار است. با این 
تواند پوست ناحیه پا در زنان  حال، در اکثر موارد در درجه اول می

قرار دهد. از دیدگاه  تأثیر و پوست ناحیه پشت در مردان را تحت 
اپیدمیولوژیک، بیشترین شیوع این بیماری مربوط به کشورهای 

وسط زمان بقای مت 2باشد. استرالیا و ایالات متحده آمریکا می
ماه است. کمتر  10تا  6بیماران مبتلا به ملانومای متاستاتیک تنها 

توانند پنج سال زندگی کنند. در طول چند دهه   درصد آنها می 10از 
گذشته بهبود قابل توجهی در بقای این بیماران مشاهده نشده 

ترین نوع سرطان پوست است. در سال  ملانوما خطرناک 3است.
 2015میلیون نفر در سال  1/3نفر بود.  232000بروز جهانی آن  ،2012

اولین عامل  4نفر شد. 59800بیماری فعال داشتند که منجر به مرگ 
خطر این بیماری قرار گرفتن در معرض اشعه یونیزان به ویژه اشعه 

های پوست  در سلول DNAماوراء بنفش است که منجر به آسیب 
توانند از منابع طبیعی مانند خورشید و یا  ها می شود. این اشعه می

تشخیص  5های سولاریوم منشا گیرند. از تابش مصنوعی دستگاه
برداری و معاینات پاتولوژیک انجام  قطعی این بیماری با نمونه

های  علائم اولیه ملانوما تغییر در شکل یا رنگ خال 6شود. می
پوست  موجود و ظاهر شدن یک خال یا توده جدید در هر نقطه از 

ها ممکن است خارش، زخم  های بعدی، این خال است. در استیج
های نامتقارن، شکل نامنظم،  یا خونریزی داشته باشند. حاشیه

متر نشانگرهای  میلی 6های مختلف و قطرهای بیشتر از  رنگ
ملانوما متاستاتیک ممکن است  7تشخیصی این بیماری هستند.

اختصاصی از جمله از دست دادن اشتها،  پارانئوپلاستیک غیرعلائم 
حالت تهوع، استفراغ و خستگی ایجاد کند. متاستاز در ملانوما 

نادر است، کمتر از یک پنجم ملانوماهایی که زود تشخیص  نسبتا  
ها،  شوند. متاستاز به کبد، استخوان شوند متاستاتیک می داده می

ترین نوع متاستاز ملانوما است.  شکم یا غدد لنفاوی دور، شایع
متاستاز به جمجمه در بیماران مبتلا به ملانوما متاستاتیک شایع 

توانند در  علاوه بر عوامل محیطی، عوامل ژنتیکی نیز می 8است.
بروز این بیماری دخیل باشند؛ مانند اختلال ژنتیکی 
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. دهد اگزودرمپیگمانتاسیون که خطر ابتلا به ملانوما را افزایش می
کننده این  های ایجاد تواند برای درک بهتر مکانیسم ژنتیک می

های کوچک  RNAگروه بزرگی از   8،9بیماری و درمان آن به کار رود.
ها  نوکلئوتید وجود دارند که نام آن 25-18غیر کد کننده با طول 

microRNA  است. اینmiRNA  ها ابتدا از مناطق بین ژنی یا درون
شوند. پس از بلوغ، آنها به  رونویسی می IIپلیمراز  RNAژنی توسط 

شوند  هدف متصل می UTR mRNA'3توالی مکمل خود در ناحیه 
توانند فرآیند  ها می RNAشوند. این  می mRNA یا باعث تخریب آن

ها  miRNAترجمه را مختل کنند. بسته به ژن هدف خود، این 
 10-12عنوان انکوژن یا سرکوبگر تومور عمل کنند. توانند به می

تواند  ها می miRNAمطالعات اخیر نشان داده است که الگوی بیان 
های مختلف مانند ریه، پروستات، سینه، تخمدان، روده  سرطان

 با توجه به اینکه 14،13بزرگ و کبد را با دقت زیادی شناسایی کند.
ها در ملانوما مورد بررسی قرار نگرفته است و  بیان این ژن

زایی، مطالعه  ها در تومور اهمیت و نقش آنهمچنین با توجه به 
های سرطان  ها در نمونه حاضر با هدف بررسی سطح بیان این ژن

های بالینی بیماران، برای  ها با یافته ملانوما و ارتباط احتمالی آن
 .درک بهتر پاتوژنز ملانوما، طراحی و اجرا گردید

 
 روش کار

 50نمونه تومور و  50نمونه ) 100شاهدی حاضر، -مطالعه مورد 
نمونه با حاشیه سالم( را مورد بررسی قرار داد. یک متخصص 

های مبتلا به این بیماری را تشخیص داد. پس از  پوست ابتدا نمونه
بیماری توسط پاتولوژیست، بیماران به جراح گوش، حلق و  تأیید

نامه آنها توسط  بینی ارجاع داده شدند. بیمارانی که رضایت
رپرست آنها امضا شده بود در مطالعه شرکت کردند. خودشان یا س

درمانی، رادیوتراپی، یا مصرف داروهایی که  بیمارانی که سابقه شیمی
توانند با بیان ژن هدف تداخل داشته باشند، از هر نوع بدخیمی  می

برند یا تمایلی به همکاری نداشتند، از مطالعه حذف  دیگر رنج می
احل، کلیات طرح از نظر اخلاق پزشکی شدند. قبل از انجام کلیه مر 

توسط کمیته اخلاق دانشگاه علوم پزشکی تبریز بررسی و با کد 
تصویب شد. رضایت کتبی از .1400.443IR.TBZMED.RECاخلاق 

کنندگان اطمینان داده شد که  همه افراد اخذ شد. به مشارکت
ه اطلاعات آنها محرمانه بوده و نتایج بدون ذکر مشخصات آنها ارائ

انجام شد و در این  1398تا  1395برداری از سال  شود. نمونه می
گراد  درجه سانتی -70ها در مخزن نیتروژن در دمای  مدت نمونه

کننده در مطالعه دو نمونه  نگهداری شدند. جراح از هر فرد شرکت
بافت تهیه کرد. بخشی از نمونه تازه گرفته شده در یک لوله 

Epidhroff  استریل حاوی محلولRNase (®Later (Qiagen  به

های مورد نظر برای  آزمایشگاه فرستاده شد. در آزمایشگاه نمونه
ها  میکروگرم از بافت 100ابتدا حدود  همگن شدند. RNAاستخراج 

اضافه   Trizol Reagent (ROCHE®)میکرولیتر  800جداسازی شد. 
توسط یک خردکن صورت کامل  گردید و محصول بدست آمده به

الی  10سازی، محلول حاصل در یخ برای  همگن شد. بعد از همگن
میکرولیتر کلروفورم اضافه گردید  300دقیقه اینکوبه شد. حدود  15

دقیقه اینکوبه شد. مخلوط دوباره  10و در یخ به مدت 
دقیقه اینکوبه شد. سپس  15الی  10سازی شد و در یخ برای  همگن

دقیقه در  15به مدت  (SIGMA®)یخچالی  تیوب در سانتریفیوژ 
دور در دقیقه سانتریفیوز شد.  13000گراد و  درجه سانتی 4دمای 

فاز ظاهر شد. فاز  3پس از سانتریفیوژ، محلول داخل لوله در 
، فاز میانی سفید بود و فاز پایین RNAبالایی آبی شفاف حاوی 

به  RNA)مواد آلی( بود.  DNAلوله قرمز حاوی پروتئین و  میکرو
لیتر ایزوپروپانول در  میلی 1یک میکرولوله جدید انتقال یافت. 

 60الی  45درجه به آن اضافه شد. میکروتیوب به مدت  -24دمای 
 20الی  10درجه نگهداری شد. لوله به مدت  -20دقیقه در دمای 

 RNAگراد، برای رسوب  درجه سانتی 4و دمای  13000دقیقه با دور 
 1به شکل صفحه سفید در کف میکروتیوب، سانتریفیوژ شد. 

 10درصد به میکروتیوب اضافه شد و به مدت  75لیتر اتانول  میلی
دور در دقیقه سانتریفیوژ شد. محلول  10000الی  7500دقیقه با دور 

 75رویی )مایع و الکل( برداشته شد و مرحله شستشو با اتانول 

تری حاصل شود. اتانول خارج  بدرصد تکرار شد تا نتیجه مطلو
 20دقیقه در هوا خشک شد. حدود  20شد و پلیت به مدت 

اضافه شد و لوله به  Depc water (cinagene®) میکرولیتر محلول
گراد  درجه سانتی 57در دمای  Dry Bathدقیقه در دستگاه  10مدت 

ها چندین بار تکان داده شدند تا  قرار گرفت. در این مدت، لوله
  80ها به فریزر  در آب حل شود. در نهایت لوله RNAرسوب و 

 2گیری غلظت،  گراد منتقل شدند. برای اندازه درجه سانتی

قرار  NanoDropاستخراج شده را در دستگاه  RNAمیکرولیتر از 
نسبت جذب  را به دست آوردیم. RNAغلظت  شکلدادیم و 

RNA عنوان  به 280و  260های  استخراج شده در طول موج
 DEPSبا افزودن آب  شود. در نظر گرفته می RNAشاخص خلوص 
میکروگرم بر میکرولیتر  3الی  2ها به  در نمونه RNAغلظت نهایی 

میکرولیتر بود   5/8 معادل RNAرسید. حجم نهایی مخلوط آب و 
میکرولیتر  5/0و  Randomhexmerمیکرولیتر پرایمر  1که به آن 

میکرولیتر از بافر  10اضافه شد. در نهایت  Oligodtپرایمر 
PrimeScript  میکرولیتر  20اضافه کردیم و حجم کل محلول به

در  (BIORAD®) رسید. برای این منظور از دستگاه ترموسایکلر
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برای اطمینان از سنتز  شرایط دمایی خاص دستگاه استفاده شد.
 Real-time PCR®) انجام شد cDNA ،Real-time PCRصحیح 

LightCycler 96, Roche).5/3 ،میکرولیتر  5 میکرولیتر آب
Cybergreen ،1  میکرولیترcDNA  میکرولیتر  5/0رقیق شده و
به  1TMPO-ASپیکومول( پرایمر اختصاصی ژن  4)غلظت 

ها سانتریفیوژ و در  میکروتیوب نواری اضافه شد. میکروتیوب
 10غلظت  قرار داده شدند. Real-time PCRداخل دستگاه 

صورت  پیکومول پرایمر مورد نیاز است و پرایمرها عمدتا  به
هستند که با افزودن مقدار معینی آب ( Freeze-drying) لیوفیلیزه
 10پیکومول رسید. از این محلول، محلولی به غلظت  100به غلظت 

عنوان محلول اصلی  سازی تهیه و به رقیق پیکومول به روش
استفاده شد. شیب منحنی استاندارد برای ارزیابی کارایی هر ژن 
استفاده شد که منحنی استاندارد برای هر ژن با استفاده از آستانه 

( محاسبه شده است. منحنی استاندارد به دست آمده با Ctچرخه )
های پی در پی محصولات ژن هدف در مقابل  از رقت Ctاستفاده از 

ها،  محاسبه شد. برای تجزیه و تحلیل داده cDNAغلظت لگاریتمی 
ژن هدف و ژن  Ctژن در هر نمونه از تفاوت بین  Ctابتدا دلتا 

GAPDH ها در حالت پایه  عنوان ژن مرجع محاسبه شد. بیان ژن به
گیری  رد اندازهمو ΔCT2-های مرجع با فرمول  نیز در مقایسه با ژن

قرار گرفت. سپس نتایج نهایی بیان هر ژن )نسبت بیان( در دو 
افزار مورد تجزیه و تحلیل قرار   بافت و حاشیه تومور توسط نرم

بان  برای بررسی و محاسبه بیان ژن هدف و ژن خانه گرفت.
(Housekeeping gene) ها از فرمول زیر  آوردن نسبت آن و به دست

 استفاده کردیم: Ctو بر اساس بازده و تفاوت در 
 

ΔCT تومور = Ct ژن هدف )تومور(   – Ct بان )تومور( ژن خانه  

ΔCT (حاشیه) = Ct بان )حاشیه( ژن خانه Ct – ژن هدف )حاشیه(   

2-ΔCT = نسبت بیان 
 

های  ها در نمونه های سطح بیان این ژن برای ارزیابی داده
 6 ی نسخه Graphpad Prismافزار  حاشیه تومور از نرمتومور و 

جفت نشده بود.  T-TEST استفاده شد و اساس تحلیل بر روی
برای بررسی رابطه بین دو ژن از ضریب همبستگی اسپیرمن 

برای همه روابط محاسبه شد و مقدار کمتر  P-valueاستفاده شد. 
 دار در نظر گرفته شد. معنی 05/0از 

 
 ها افتهی

 هینمونه حاش 50نمونه تومور و  50صد نمونه بافت )شامل 
قرار گرفت. از  لیو تحل هیو مورد تجز  یآور  جمع مار یب 50سالم( از 

نداشتن اطلاعات لازم از  لینمونه به دل 10نمونه موجود،  50
قرار   لیو تحل هیمورد تجز  مار یب 40 جیمطالعه حذف شدند و نتا

امام رضا توسط جراح طراح  مارستانیبافت در ب یها گرفت. نمونه
از  هیحاشای از  شد. نمونه یآور  نظر متخصصان مربوطه جمع ر یو ز 

 ینیشد. اطلاعات بال یآور  عنوان گروه کنترل جمع  افراد به
 .(1 جدول)قابل مشاهده است  ر یدر جدول ز  مارانیب یشناس بیآس

 

 ینیبال یشناس یبو آس یشناخت یتاطلاعات جمع .1جدول 
 متغیر فراوانی )درصد(

 سن سال 50≥ 15( %37/5)
 سال 50 < 25( %62/5)
 جنسیت مرد %22( 55)
 زن %18( 45)
 درگیری گره لنفی  مثبت 17( %42/5)
 منفی 23( %57/5)
 محل سر و گردن 15( %37/5)

 پا %12( 30)
 دست 13( %32/5)
(85/%42 )18 II  )مرحله )استیج 
(23/%45 )19 III 
(92/%11 )5 IV 

 متاستاز مثبت %8( 20)
 منفی %32( 80)

 
در  miR-378 ومارکریب انیب راتییتغ لیو تحل هیتجز 
در  miR-378 انیسالم انجام شد. ب هیتومور و حاش یها نمونه
سالم   یها نسبت به نمونه یدار  یطور معن ملانوما به یها نمونه

مشخصه  لیو تحل هیتجز  ن،یهمچن (.P=0022/0) ه بودافتیکاهش 
 کیعنوان  تواند به یم نژ نینشان داد که ا (ROC) رندهیعملکرد گ

و  درصد 63/0 شکل ریمناسب با سطح ز  یصیشاخص تشخ
0027/0=P  ژن با متاستاز و  نیا انیب زانی( استفاده شود. م1)شکل
-497 ژن انیدر ب یدار  یکاهش معنمرتبط بود. یغدد لنفاو یر یدرگ

miR سالم مشاهده شد  یها نسبت به نمونه یسرطان یها در نمونه
(0002/0=P)  لیو تحل هیتجز و ROC ژن با سطح  نینشان داد که ا
شاخص  کیعنوان  تواند به یم P= 0002/0و  درصد 71/0 شکل ریز 

 ژن انیب راتیی(. تغA-2مناسب استفاده شود )شکل  یصیتشخ
103-miR طور  سالم به یها نسبت به نمونه یسرطان یها در نمونه
نشان  ROC لیو تحل هی(. تجز P= 0026/0) افتی شیافزا یدار  یمعن

مناسب با  یصیشاخص تشخ کیعنوان  تواند به یژن م نیداد که ا
-2 استفاده شود )شکل P=0003/0درصد و  67/0 شکل ریسطح ز 

Bمرتبط  یغدد لنفاو یر یبا متاستاز و درگ ها ژن نیا انیب زانی(. م
های بیمار  نسبی هر سه ژن مورد مطالعه در نمونهسطح بیان  بود.

داری داشت. همچنین هر سه  نسبت به بافت سالم تغییرات معنی
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ژن با متاستاز و درگیری غدد لنفاوی مرتبط بودند. ارتباط سن، 
جنس، درگیری غدد لنفاوی و متاستاز با بیان ژن در جدول زیر 

 .(2نشان داده شده است )جدول 

 

 
 miR-378 تغییرات بیان و تجزیه و تحلیل بیومارکر .1شکل 

 

 
 miR-103 (B)و تغییرات بیان و تجزیه و تحلیل بیومارکر ( (miR A-497تغییرات بیان و تجزیه و تحلیل بیومارکر .2شکل 

 
 ارتباط سن، جنس، درگیری غدد لنفاوی و متاستاز با بیان ژن .2جدول 

P متغیر 
0678/0 378-miR  سن 
092/0 103-miR 
083/0 497-miR 
093/0 378-miR  جنسیت 
087/0 103-miR 
092/0 497-miR 
003/0* 378-miR متاستاز 
017/0* 103-miR 
029/0* 497-miR 
0041/0* 378-miR  لنفویدرگیری گره 
038/0* 103-miR 
014/0* 497-miR 

05/0P< دار در نظر گرفته شد. معنی 

 بحث
پوست با  هیدر ناح عیشا نسبتا   یها یمیاز بدخ یک یملانوما 

ها، عوامل  سرطان ر یمانند سا 1.ها است تیمنشاء ملانوس
باشند.  لیدخ یمار یب نیتوانند در بروز ا یم یک یو ژنت یط یمح

تواند به درک  یم یک یعوامل ژنت یاست که بررس نیاعتقاد بر ا

 15.منجر شود ثرتر ؤم درمان در نتیجه و جادیا یها سمیبهتر مکان
و  صیعلاوه بر تشخ miRNAاست که بتوان از  نیتلاش بر ا

استفاده کرد.  ز یها ن ها، در درمان آن سرطان یبند طبقه
MicroRNA ( هاmiRNA  )کد کننده هستند  ر یغ زا درونهای  ژنها 
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 یندهایفرآ قیبه کنترل دق ،بافتخود در خاص  انیب با و
اختلال در عملکرد  13.دنکن یمختلف کمک م یک یولوژ یب

miRNA درون  انیشده است. ب افتیمختلف  یها ها در سرطان
 16.انواع سرطان استفاده کرد یبند توان در طبقه یرا م miRNAزا 

نشان  یبافت سرطان در را  ییبالا انیکه ب  miRNA نیچند
 ینشانگرها ایمناسب  یصیتشخ یعنوان نشانگرها دهند به یم
محققان نشان  ،یگر یدر مطالعه د 17.اند گزارش شده  یآگه شیپ

 یرهایبا متغ یک یارتباط نزد miR-103 انیب شیدادند که افزا
از  LTAS2با هدف قرار دادن  miR-103 انیدارد. کاهش ب ینیبال
 طیدر شرا یسرطان یها مهاجرت سلول وتهاجم  ر،یتکث
 نتایج حاصل از با  افتهی نیکند. ا یم یر یجلوگ یشگاهیآزما

 miR-103 کیمطابقت دارد و بر نقش انکوژنحاضر مطالعه 
در  miR-497 در مطالعات انجام شده، معمولا   18.دارد دیکتا  

دارد.  یکمتر   انیسالم ب یها تومور نسبت به نمونه یها نمونه
آپوپتوز در  شیبا افزا یطور کل به RNA کرویم نیا انیب یالقا

ها همراه  سلول نیو کاهش متاستاز در ا یسرطان یها سلول
 زانیمطالعه مانند مطالعات انجام شده، م نیا جینتادر است. 

سالم   یها تومور نسبت به بافت یها در بافت miR-497 انیب
 miR-378 یمطالعات انجام شده بر رو 19.است افتهیکاهش 

 یها آن در نمونه انینقش سرکوب کننده تومور و کاهش ب
ارتباط آن با  نیسالم و همچن یها با نمونه سهیتومور در مقا

متاستاز را ثابت کرده است. در مطالعه حاضر، مطابق با  زانیم
تومور نسبت  یها در بافت miR-378 انیسطح ب ،یمطالعات قبل

ها در  RNA کرویم راتییتغ 20.است افتهیبه بافت سالم کاهش 
و  دیجد یها روش یطراح یتواند مبنا یم یمیبدخ ندیطول فرآ

باشد که به  یمارانیسرطان در ب شرفتیاز پ یر یشگیپ یثر براؤم
عنوان  توانند به یها م مولکول نیاند. ا داده شده صیموقع تشخ
مورد استفاده قرار   یدرمان یها یاستراتژ  یبرا یدیاهداف جد

حاضر با  پژوهشبه دست آمده از  جینتا یطور کل به .رندیگ
دهد که  یدارد و نشان م یمطابقت و همخوان یمطالعات قبل
micro-RNA تشخیص در  یستیعنوان نشانگر ز  تواند به یم

 شنهادیپ ،ی. در مطالعات آتردیملانوما مورد استفاده قرار گ
در  یشتر یب یها ها در نمونه ژن انیب راتییکه سطح تغ  شود یم

مورد  یها ژن انیب راتییتغ لیو تحل هینظر گرفته شود. تجز 
است. استفاده از  یتومور قابل بررس یها بافت ر یمطالعه در سا

 نیعمل ا سمیکشف مکان  یبرا توان یرا م یگر ید یها روش
 نیا راتییکرد و تغ  شنهادیپ ییزا سرطان ندیها در فرآ مولکول

در داخل بدن  توان یرا م ییدارو یها ها در پاسخ به درمان ژن
 . کرد  شیآزما

 
 گیری تیجهن

 miR-103 انیب ،های حاصل از مطالعه حاضر یافتهبر اساس 
 شیافزا هیمبتلا به ملانوما نسبت به بافت حاش مارانیدر نمونه ب

 گریدو ژن د انیکه ب  یداشت، در حال انیدر ب یدار  یمعن
378-miR 497 و-miR یتومور کاهش قابل توجه یها در نمونه 

غدد  یر یهر سه ژن با متاستاز و درگ انیب یداشته است. از طرف 
سه ژن  نیتوان گفت که ا یداشت و م یدار  یمعن ارتباط یلنفاو

مورد استفاده قرار   یصیتشخ یومارکرهایتوانند به عنوان ب یم
 از ین یشتر یادعا به مطالعات ب نیا دییتا   یحال، برا نی. با ارندیگ

 است.
 

  قدردانی
از تمامی کسانی که در تسهیل انجام تیم نویسندگان 

 .پژوهش حاضر نقش داشتند؛ کمال تشکر را دارد
 

 مشارکت پدیدآوران
عبدالرحیمی در  پردازی، زهره اصلانی در طراحی و ایده فریا

بگلو در  قاسم نویس و نقد و بررسی مطالعه و شهرام تهیه پیش
 ها شرکت داشتند. تحلیل و تفسیر داده

 

 منابع مالی
صورت گرفته  (Self-fund)صورت خودکفا  این مطالعه به

 .است
 

 ها پذیری داده دسترس
شده در مطالعه فعلی در صورت درخواست   های ایجاد داده

 .گردد ه مییارا مسؤولنویسنده معقول از 

 
 ملاحظات اخلاقی

طالعه رعایت شد و کد اخلاق کلیه ملاحظات اخلاقی در م
 است. IR.TBZMED.REC.1400.915مطالعه 

 

 منافع تعارض 
 .گونه تعارض منافع وجود ندارد هیچ
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