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 Introduction: Pathogens affect host cellular mechanisms in order to impair the 

capabilities of the host cell in the path of infection. Cryptosporidium parvum in people 

with AIDS and people with weakness of the immune system creates severe bile and acute 

diarrhea, and is known as an important intestinal pathogen in humans and some of the 

mammals and rows with Salmonella, Shigella and Enterotoxic genetic strains of 

Escherichia coli It takes. From the point of view of cellular genetics, it should be noted 

that human intestinal cells due to infection with Cryptosporidium parvum undergo major 

changes in host-parasite interactions, especially changes in the expression of relevant 

genes. The aim of this study was to identify the effects of altering the expression profile 

of genes in HCT-8 cells infected with Cryptosporidium parvum on host-parasite 

interaction. In this study, an estimate of the amount of genes involved in biological 

processes and in the process of intestinal cell infection with Cryptosporidium parvum was 

obtained. 

Materials & Methods: In order to carry out the studies, the data recorded in the GEO 

database on the NCBI website, which was placed by researchers at the University of 

Houston, Texas, USA, were used. Raw data were read, pre-processed and processed using 

various software and online databases. 

Results: Studies have shown that the expression of genes involved in HCT-8 cell line 

infection is affected by Cryptosporidium parvum, and that some genes are over-expressed 

and some are under-expressed.  The results of this study show that the most genes involved 

in biological processes are related to cell-parasite communication and the least genes are 

involved in cell death (apoptosis) and DNA replication. 

Conclusion: The results of this study show that different genes under the influence of 

infection change in expression, each of which can activate different factors and different 

pathways in the direction of infection and be considered as future drug and vaccine targets. 
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 مقاله پژوهشی  
 

 

  کریپتوسپوریدیوم پاروومهای روده آلوده به بررسی پروفایل بیانی سلول

 با استفاده از بیوانفورماتیک
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 چکیده  کلمات کلیدی
 کریپتوسپوریدیومپارووم

 کریپتوسپوریدیوزیس
 اپی تلیوم روده

 HCT-8رده سلولی 
 عفونت انگلی

 

عفونت قرار دهند.  های سلول میزبان را در مسیردهند تا بتوانند تواناییا تحت تأثیر قرار میهای سلولی میزبان رها مکانیسمپاتوژن مقدمه: 

ه کشندد و احل سهاو ادید شاوی صفرت مشکلاد یجاایمنی اضعف سیستم اد دارای فرز و ایدامبتلا به اد فرکریپتوسپوریدیوم پارووم در ا

ی ـتوکسونتری ااهویهسو شیگلا ، ونلایف با سالمردهمه و شناخته شدبرخی پستانداران  ن ونسادر امهم ای ژن رودهپاتوان عنوبهو د نمایمی

ووم دچار انسان در اثر آلودگی و عفونت با کریپتوسپوریدیوم پار های رودهد. باید توجه داشت که سلولگیرمیار شرشیاکلی قراك ـنیژ

حقیق شناسایی اثرات تهدف از انجام این  .گرددیهای مربوطه مدر بیان ژن خصوص تغییرگل بهان -تغییرات عمده در فعل و انفعالات میزبان

نی این تحقیق تخمی انگل بود. در-وم پارووم بر واکنش متقابل میزبانآلوده به کریپتوسپوریدی HCT-8 هایها در سلولتغییر پروفایل بیانی ژن

 .ست آمددارووم بهپروده به کریپتوسپوریدیوم  هایدگی سلولدرگیر در فرایندهای بیولوژیکی و در روند آلو هایاز میزان ژن

که توسط محققین  NCBIدر وب سایت   GEOهایمنظور انجام مطالعات مورد نظر از اطلاعات ثبت شده در پایگاه دادهبه ها:مواد و روش

ای اینتزنتی مورد هز پایگاهاستفاده امختلف و با  رهایافزاآمریکا قرار داده شده بود استفاده شد. اطلاعات خام با نرم دانشگاه هوستن تگزاس

 .خوانش، پیش پردازش و پردازش قرار گرفتند

سیله کریپتوسپوریدیوم پارووم تحت وبه HCT-8های دخیل در آلودگی رده سلولی شده مشخص شد که بیان ژن های انجامدر بررسی نتایج:

مطالعه نشان  اصل از اینحند. نتایج شوتر از حد بیان میها کما بیش از حد و برخی از ژنهگیرند و به طبع آن برخی از ژنتاثیر قرار می

 های درگیر در ارتباط با مرگترین ژننگل و کما -ات سلول وط به ارتباطهای درگیر در فرایندهای بیولوژیکی مربترین ژندهد که بیشمی

 می باشند. DNAسلولی)آپوپتوز( و تکثیر 

 وند که هرشبیان می در ار تغییرمختلفی تحت تاثیر عفونت دچ هایکه ژن دهدبررسی نتایج حاصل از این تحقیق نشان می گیری:هبحث و نتیج

ر آینده دو واکسن  ف داروییعنوان اهداشدن عوامل مختلف و مسیرهای متفاوتی در راستای عفونت شوند و به توانند موجب فعالکدام می

 .مورد توجه قرار گیرند
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 قدمهم
در پستانداران  ایروده-انگلی عوامل ترينمهم از يكی كريپتوسپوريديوم 

عنوان يک به كريپتوسپوريديومويژه حيوانات اهلی و انسان است. به

گيرشناسی اهميت قابل توجهی زئونوز، به چند دليل از نظر همه انگل

 وسپوريديومكريپت هایگونه برخی است. گسترده ميزبانی طيف دارای دارد:

برای ميزبان اختصاصی است اما گونه پارووم برای تمام پستانداران 

برای جوامع انسانی  انگل اين بودن، زئونوتيک دليلباشد. بهزا میعفونت

باشد. كريپتوسپوريديوزيس بيماری انگلی است كه می بسيارخطرناک

نتريت شود و يک گاستروآايجاد می كريپتوسپوريديوم ياخته تک اثر در

در پرزهای ديواره روده ساكن  كند. اين انگلحاد يا مزمن را ايجاد می

شود. اين علايم در افراد با ايمنی شده و موجب بروز علايم بالينی می

شود و تا كامل با يک اسهال حاد خود محدود شونده شروع می

گاستروآنتريت شديد مزمن در افراد دچار ضعف سيستم ايمنی كه 

و با  1980در آغاز دهه  .(1) ه مرگ منجر شود متغير استتواند بمی

تری پيدا كرد زيرا مشخص كشف بيماری ايدز اين انگل اهميت بيش

 شد اين ارگانيسم يكی از عوامل مهم مولد اسهال شديد، طولانی

بيماران است. آلودگی به اين انگل  در اين مدت و تهديدكننده حيات

لوده يا از طريق تماس فردی يا حيوان آب و غذای آ تواند از طريقمی

های سلولی ميزبان را ها مكانيسمپاتوژن .(2د )به انسان صورت گير

های سلول ميزبان را در دهند تا بتوانند توانايیتحت تأثير قرار می

های مولكولی بين مسير عفونت قرار دهند. نقش حياتی اين واكنش

های درک كاملی از مكانيسمها در ايجاد و حفظ عفونت نياز به گونه

عنوان يک های تعاملی بين ميزبان و پاتوژن بهمربوطه دارد. واكنش

های ايجاد عفونت رويكرد در سطح سيستم جهت شناسايی مكانيسم

آوری در يک دهه گذشته های فندنبال پيشرفتضروری است. به

است. توليد شده  وسيع مقياس ميزبان در –پاتوژن هایواكنش هایداده

مبتنی بر سيستم بيولوژی برای استنباط و تجزيه و تحليل  هایروش

های پروتئين واكنش -و پروتئين متابوليكی ايمنی، تنظيمی، هایشبكه

 هایمنظور شناسايی و روشن شدن مكانيسمبه پاتوژن -ميزبان متقابل

 افزايشی به تقاضای رو Omics هایداده بودن دسترس در لطف عفونت به

آوری شده از جمع Omics هایداده مختلف است. سطوح كرده اپيد

تجزيه  هستند كه های مهمیآلوده مؤلفه هایزا يا سلولعوامل بيماری

های تسهيل ساخت و آناليز شبكه را جهت بيوانفورماتيک هایو تحليل

دهند. يكی پروتئين انجام می -تنظيمی، ايمنی، متابوليكی و پروتئين

های ترنسكريپتوم های ذخيره دادهمعتبرترين پايگاه ترين واز مهم

 و های ميكرواریهای حاصل از تكنولوژیاست كه داده GEOپايگاه 

NGS ميزبان يا پاتوژن(  ارگانيسم 1600از  بيش بعد( نسل يابی)توالی(

 رسانیدهد و دائم بروزمحققين قرار می رايگان در دسترس صورتبه را

 مختلف علوم از متشكل جامعی دانش ماتيکبيوانفور .(3د )شومی

 و اطلاعات گردآوری آن هدف است مهندسی و كامپيوتر علوم مانند

 آن وسيله به توانمی كه است زيستی علوم زمينه در هاآن پردازش

 الحاقی پروتئين كارآيی و ساختاری فيزيكی، خصوصيات و مشخصات

 داد قرار ارزيابی وردم آن بيان و آزمايش انجام از قبل را شده طراحی

 آنلاين سرورهای و ایمحاسبه هایبرنامه بيوانفورماتيک، حوزه در (.16)

تا  (.15) باشندمی پروتئين توالی شناسايی و آناليز در رايج ابزارهای از

شناسی دنيای پر همين اواخر بيوانفورماتيک در بحث مطالعات انگل

بيوانفورماتيک و علوم شد. ابزارهای رمز و راز برای آن تلقی می

شناسان مورد استفاده قرار ای توسط انگلطور فزايندهمحاسباتی به

های حيوانات های مربوط به عملكرد يا تكامل انگلتا داده گيردمی

ها توانايی بينیخانگی و ساير حيوانات را استخراج كنند. طبق پيش

نواع مختلف برداری از منابع وسيع موجود در ادانشمندان در بهره

ها و ميزبان برقرار ارتباطی كه بين آن چنينها و همو ژنوم آن هاگونه

پيشرفت آن خواهد  ای برعمده تاثير علم بيوانفورماتيک واسطهبه است

متعلق به انسان و جايگاه آن كولون  HCT-8 رده سلولی .(4ت )داش

و بيماری  شودمی بندیتقسيم پوششی بافت در رده سلولی باشد. اينمی

باشد. اين رده سلولی شده در آن سرطان بدخيم كولوركتال می ايجاد

دليل انعطاف بسيار بالا شد و به در آمريكا جدا برای اولين بار از فردی

های حيوانی برای كشت سلولی، رشد و تكثير جای نمونهدر رشد به

و  مورد استفاده قرار گرفت. اين رده سلولی خاصيت تومورژنيک دارد

 21اثرات آن در موش به اثبات رسيده است. تومورها بعد از گذشت 

ها نسبت به رنگ رسند. اين سلولدرصد رشد خود می 100روز به 

داشت كه  توجه بايد مثبت هستند. آميزی ايمونو پراوكسيداز و كراتين

كريپتوسپوريديوم پارووم در اثر آلودگی و عفونت با  های رودهسلول
خصوص تغيير انگل به -در فعل و انفعالات ميزبان عمده تتغييرا دچار

و نقش  پروفايل بيانی تغييرات (.14) گرددمربوطه می هایدر بيان ژن

ای در های ميزبانی دارای اهميت قابل ملاحظهها بر روی پاسخآن

التهابی  هایها و واكنشزايی انگلبيماری تاثيرگذار در عوامل شناسايی

از انجام اين مطالعه، شناسايی اين تغييرات  و هدف كندیايفا م ميزبان

 است.كريپتوسپوريديوم پارووم در مورد 
 

 هاروشمواد و 
 كريپتوسپوريديوم ياختهتک با مرتبط هشد منجاا ميکاُ تمطالعا ابتدا در       

ى كليدت كلماى سريکهای داده جستجو شد. از در پايگاهپارووم 

ى به جستجو طمربو قسمت در پارووم سپوريديومكريپتوو  HCT-8 مانند

در شد.  دهستفاا NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo) سايت

ت مطالعااى برف حذب و نتخاايط است با تعريف شرزم اين مرحله لاا
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مطالعاتى از جستجو  يندر اشوند.  بنتخاامناسب  ىهاه، دادهشد منجاا

كريپتوسپوريديوم ودگی انسان به و آلHCT-8  سلولی رده سىركه به بر
شدند. ف حذو مطالعات نامربوط يد دگر دهستفادند ابو ختهداپرپارووم 

 بركريپتوسپوريديوم پارووم تک ياخته به ط مربوت طلاعاانهايت در

، نوميکح ژسطوه در شد نظر گرفتهوج درخرى ورود و هارمعياس ساا

ى بندطبقهو آورى تئوميک جمعوپرو نا وآرميكر، نسكرپتوميکاتر

 GSE )سری GEOاز سايت مناسب ب مطالعه نتخااز ايد. بعد دگر

انسان با  HCT-8آلودگی رده سلولی سى ربه بردر آن ( كه 7268

های ، نمونهدبوشده خته داپرنمونه  3در كريپتوسپوريديوم پارووم 

در اين هايى كه ژنتحليل اى آناليز و برند. شدكنترل و عفونی آناليز 

های های عفونی در مقابل نمونه، نمونهشتندن داغيير بياتمطالعه 

و گير هاى دربندی نمونهاز طبقهبعد  .(5) بندی شدندكنترل طبقه

مجموعه بيانى  تبديل به بايد هادر آنمطالعه  ردمو هایدادن نمونهار قر

و  Rنويسى برنامهن بار از زين كااى اند. بردگر Expression Setيا 

ين ل اخلادر  شد. دهستفاا GEOquery ،Biobase ،Limma ى:هاپكيج

تبديل به مجموعه بيانى بايد همگن از قبل  نبياى هادعدم تما يندآفر

پذيرفت. رت صوكوانتايل يتم رلگواده از ستفااين عمل با اشوند كه 

كيفيت ل كنتراى بر Rنويسى برنامهن باباكس پلات در زپكيج 

ها با فرمان شود كه توسط آن دادهیبرده م كاربهبيانى ى هامجموعه

Normalize between arrays م نجااين پكيج با سازی شدند. انرمال

ى هادادهتلفيق ن مكاايا آهد كه دمىن صلى نشاى اهاتحليل مولفه

های لساختن مدس ساابرروش ين د دارد. اجووبا يكديگر لعه مطا

اد سيله تعدوبهداده يانس واركه رىطوبه، ستاخطى ه چندمتغير

ى هامولفهن با كشيدد. صلى( توصيف مىشوا اىجز)ا تركم ىهارفاكتو

بقيه از تى ومتفاى فضادر ناهمگن های ، دادهصلى نسبت به يكديگرا

دن بالابراى بايد برهای نامطلوب ، دادهينامىگيرند. بنابرار قرها داده

ى هاتئينوپر ژن مرحله ينا ف شوند. درحذ مطالعه ندم از روغااد كيفيت

اف هدابا گروه عفونی مقابل وه كنترل در گره در شدن داده تغيير بيا

وه كنترل گره در مدآست دى بههاDEGه و مدآست دى بههاوتئينپر

دى عموصورت ، بهنوميکژبا نتايج تحليل ه عفونی گرومقابل در 

نظر گرفته در  05/0دن بودار معنیين مرحله سطح در ا شدند.م غااد

ناليز آمتا ن موآزچند ه، شدن تغيير بياى هاژنشناسايى اى رشد. ب

د بووژن هتر ًنسبتاه شدب نتخالعه امطان شد كه چوم نجاامختلف 

ثر ازه انداز روش انتايج حاصل ، از صلى(ى اهامولفهدار نموس ساا)بر

 هایژن دىعمو مغااز اد شد. بعد دهستفاى ابعدى ناليزهاآ اىفى بردتصا

 هايیژن، هاآنبين اک شتردن اكرا جهت پيده شدده ن داتغيير بيا

، مدندآست دبه دىعموم غااز اد بعدمقابل عفونی  كنترل در وهگر دركه 

سم اى رگرفته شدند. بر كاربهدر سم شبكه مااى ربر DEGs عنوانبه

يد. دگرده ستفاا (https://string-db.org) استرينگ سايتاز شبكه  ينا

استرينگ سايت  چسر رموتو را در همدآ ستدبه ایهژنكه  رتصو ينابه 

سته اخوار فزامنراز نسانى ض افر پيشل مدب نتخااز ابعد ده و كر وارد

 هایکملاس ساابرو شبكه د در موجوت طلاعاس اسااكه برد شومى

د جوويابى ک ارزملا 7 شبكه ينا د. درشو هكشيد نظر ردمو شبكه يابىارز

، Text mining ،Experiments ،Databases از: تندرعبا تيبتربه كه دارد

Co expression ،Neighborhood ،Gene Fusion ،Co-occurrence .

سم شبكه اى ربرط تباارماكزيمم آوردن ست دبه اىين مطالعه بردر ا

ى هاوهگراى بردر شبكه ماو شد ده ستفاک املا 7ين م اتمادر از ما

ار فزامنرده از استفابا ه سم شددر رسم شد. شبكه ماسه گانه ر

تحت تجزيه  Network analyzerبهط پليكيشن مربوسايتواسكيپ و ا

مشخص شد. ه وهر گراى مركزيت بر هایکملاو گرفت  ارتحليل قرو 

ترتيب بهكه د دارد جووشبكه  تحليلاى صلى مركزيت برا سه شاخص

 Degree ،Closeness ،.Betweenness از:تند رعبا

Degree  ى هارمعيا ترينمهمو ترين دهسااز بكه يكى ش علم در جهدريا

ه ست كه به يک گراجايى اد ارتعده كنندست كه مشخصامركزيت 

به ع جااد اربالاتر باشد تعدد جه نودرهرچه د. شوشبكه مىد در يا نو

 د:ير تقسيم مىشوزيرشاخه دو زجه به د. درشومى تربيشد نوآن 

In degree ،Out degree  جاعى كه به اد ارتعداز ند ترتيب عباتربهكه

يا  Closeness كند.مىه وگرد جاعى كه خواد اريا تعده و شده وگر

نسبت به د ميانگين فاصله هندسى هر نوس يكى معكودمركزيت نز

اد يا مركزيت بينابينى تعد Betweenness ست.اشبكه در ها دساير نو

ر بوعد يک نواز ست كه اشبكه د درنودو ين مسير بين هر ترهكوتا

از تر بيشدر شبكه ماق صلى فوامركزيت ک سه ملاس سااكند. برمى

ق فوک سه ملااک شتراز احاصل د نوه پنجاكه شت د دانوه پنجا

گشت. رج مطالعه خاط از تبادن ارعلت ضعيف بومابقى بهب و نتخاا

شدند. ه ناميدهاب شاخص مركزيت س ساابره مدآست دهای بهژن

سم شبكه و رها DEGدى عموم غاداز اين مطالعه بعد سپس در ا

های و هابگرفت ار ناليز مركزيت قرآيند اتحت فردر شبكه مادر، ما

سايت د وارد مجده مدآست دبههای هابين ب شدند. انتخااليه او

سم رشبكه د. سم شوآن رنظر رد نسانى مواتا شبكه ند شداسترينگ 

گرفت م نايرشبكه ، زسته امدآست دبهى هااز هابكه برگرفته ه شد

ط را تباارين تریقوو ين تربيشست كه اهايى تئينوپروى ژن كه حا

ن نماياافزار گفی منرده از ستفاابا ه مدآست دبهيرشبكه زند. دارهم  با

 هایش، از روصلىو امهم ى هادعملكرو يندها ايافتن فراى گشت. بر

، يزهانالآين از اهر يک در شد. ده ستفااشبكه ژول در ما يافتن مختلف

ده ستفااهستند وت متفاى مترهاراپاوى مختلفى كه حاى هايتمرلگوا

ست. ز اين فات اترين نكامهماز مترها راين پازى اساشد كه بهينه

ست دبهتبديل شبكه از شد. بعد ده ستفاگفی ا ارفزامنر ازمر اين اى ابر

طقى من ژولما چند به همدآ ستدبه شبكه، مطالعه ردموهای وهگر از همدآ
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تئين وپر -زى ژن ساناليز غنىس آساابرژول شد كه بهترين ما تقسيم

د يافتن عملكرر منظوين مرحله بهدر ايد. دمعرفى گرب و نتخاا

ى هاتئينوپرژن/مشخص  دعملكر يافتن ياو  ناشناختهى هاتئينوپرژن/

نى زى ژساناليز غنىى آهاد، از روشچند عملكره داراى شناخته شد

غنى ى هاده از دادهستفا، اهاروشين اتمامى س سااشد. ده ستفاا

و نى ژشناسى هستىه پايگاد در داده موجوه نويسى شدن ماارگز

يک ژبيولوى مسيرهار منظو ينا ست. بها KEGGم پيا لنتقاا ىمسيرها

ست دبه هاینژسانى سلولى رمپياى مسيرهادر گير ى درهاشبكهو 

زى سايند غنىاتحت فربررسی  وه موردگرو شد  معرفىژول مادر  همدآ

نتايج س سااگرفت. برار قر  Enrichrسايت ده از ستفااتئين با وپر-ژن

 هایژنه، مدآست دبهى هاو هابشبكه  ناليز مركزيته، آمدآست دبه

اى برب شده و نتخاامركزيت ى هاخصشا بالاترينک و داراى مشتر

 شوند.ارزيابی جهت ساخت احتمالی دارو يا واكسن معرفی می
 

 نتایج
 p.valueمقدار  Rدر برنامه : نمودار فرآیندهای بیولوژیکی       

برای  - 10logتر، محاسبه شده و برای دقت و حصول اطمينان بيش

p. value هاآن در كه هايیژن بيان كنيم. تغييراتمی را محاسبهp. value 

ايی كه هدار و تغييرات بيان ژنمعنی( >05/0p) تر استكم 05/0از 

دار نيستند. معنی( <05/0p) تر استبيش 05/0از  p.valueها در آن

هايی اين است كه چه درصدی از ژن percentage of geneمنظور از 

كاهش بيان و چه از نظر افزايش  )چه از نظر یدارمعنیترين كه بيش

يک از فرايندهای بيولوژيكی مختلف مانند كدام را دارند، مسئول بيان(

رتباط سلول و يا جلوگيری از مرگ سلولی هستند و در كدام مورد ا

است دارای ارتباط >p 05/0كه  ، مواردی=05/0pمورد  در نقش دارند.

داری است ارتباط معنی <05/0pها و مواردی كه در آندار معنی

درصد  2/2دهد كه نتايج حاصل از اين مطالعه نشان می وجود ندارد.

ترين تغيير در بيان را داشتند در رابطه با مرگ هايی كه بيش از ژن

 8/17سلولی،  هایسيگنال هدايت در درصد apoptosis، 1/31يا  سلولی

 2/2درصد در مسيرهای مرتبط با انرژی،  8/17درصد در متابوليسم، 

درصد در ارتباط سلولی نقش داشتند.  3/33و  DNAدر تكثير  درصد

عنوان توانند بهندهای سلولی میهای دخيل در هريک از اين فرايژن

هدف برای مطالعات آزمايشگاهی، حيوانی و انسانی در توسعه  هایژن

درمان و يا پيشگيری از طريق ساخت واكسن بر عليه اين بيماری 

 معرفی شوند. 

 

 
 های درگیر: نمودار فرایندهای بیولوژیکی برای میزان ژن1شکل
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 هابه همراه تغییرات بیانی ژن Log FC (fold change)و  P.valueنتایج : 1دولج

 - دار نيست:ی*تغييرات معن،  دار است: + ی*تغييرات معن        
 

 

 بحث
ياخته ه روى تکشدم نجات اهه تحقيقاد ريک به چهادنزاز بعد        

، شناسىانگل ىهاجنبه جملهازمختلفى  دبعا، اكريپتوسپوريديومپارووم
بالينى ى هاىگيرن و دربا ميزباانگل نش متقابل ك، وايمنى شناسىا

های بسياری از آن رد جنبهموز در ما هنواست. ه اشناخته شداز آن 
را در تر بيشت مطالعاوم كه لز سته امانداب جوون بددى ياز تلااسؤ

ن نتيک ميزباميزبان، ژ -انگل بيولوژيكی فرايندهای ،شناسىانگلمينه ز
های پيشرفت اخير، هایسال در كند.مىتر گرنپر رى بيماژى يمنولوو ا

ژنتيكس و ترانسكريپتوميكس باعث ژنوميكس، اپی حاصل در زمينه
های مولكولی های جامع در مورد مكانيسمآمدن تجزيه و تحليل پديد

های مختلف گرديده است. در كنار اين دخيل در پيشرفت بيماری
اند كه وجود آمدهبه های حاصله، تعداد زيای پايگاه دادهپيشرفت

های اند. اكثر اين پايگاهزيستی متنوعی را در خود جای داده هایداده
های خود را به ، دادهGEO (GeneExpression Omnibus)داده مثل 

دهند. تعداد حجيمی زيستی قرار می محققين در اختيار رايگان صورت
يكی و ساير تجزيه توانند توسط ابزارهای بيوانفورماتها میاز اين داده
های ای مورد پردازش قرار گرفته و مكانيسمهای شبكهو تحليلگر

های متعدد را بررسی مولكولی و زيستی دخيل در پيشرفت بيماری
گيری كنند. علم و تكنولوژی ميكرواری برای تجزيه و تحليل و اندازه

زده صورت پرباژن به و بيان پروتئوميک ژنوميک، جملهاميک از تغييرات
های حاصل از ميكرواری گيرد. دادهو گسترده مورد استفاده قرار می

های آزمايشگاهی در توانند نتايج دقيقی را برای تجزيه و تحليلمی

ى هاداده ينده از استفاد اياز ىياامز رغمعلی دهد. اختيار محققين قرار
، ناكافى بخشىرعتبااناليز يا آ مانند هايىنقص ادىنفرت اصوربهزده با پر
رت صودر  چنينهم. (6) دارد دجوو ذبكا مثبت اردكافى مو لكنتر معد

به ان تونمىرا يک جمعيت از نتيجه حاصل ارد ين موم اعايت تمار
ى سرتاسررت صوبهها م دادهغاادين ابنابرداد. تعميم ى يگردجمعيت 

ايى پاير و عتباافتن رباعث بالاتر د موجو ىهااز دادناليز آمتا تهيه يک و
 نسكريپتوميكساتر ،نوميكسژ ىهاداده ينابنابر د.شومى همدآ ستدبه نتايج

دار تا يک نتيجه معنى شوند تلفيق نند با يكديگراتوتئوميكس مىوپرو 
د فق بوجواين تواحاضر ل حادريد. آست دبهها دادهين از امناسب و 
ى ترصودريک فقط ژبيولوى هاسيستماز قيق دكه يک فهم  ستا همدآ

شناخت ا لذ .(6) نددگر مغااد يكديگر ميک باا ىهاكه لايه دشومى حاصل
ياخته و تکين ايى زارىيند بيماافردر خيل ه دشبكه پيچيدو درک 

اى هبالقون مكاايند اين فردر اخيل دمل اين عوترمهمدن مشخص نمو
اى مناسب برى هاداروحى اطر، تشخيصى نوين ىهاروش حىاطراى بر

ر منظوبه هانياخته از آتکهايى كه رفاكتوين ترمهمدن ار داقرف هد
د و برمىه بهرد تكثير خوو توليد د پيشبرو سلولى ى يندهااتغيير فر

های در بررسی كند.مىد يجارا اكسن مناسب واحى اطرچنين هم
دخيل در آلودگی رده سلولی  هایشد كه بيان ژن انجام شده مشخص

HCT-8 گيرد و تحت تاثير قرار میديوم پارووم كريپتوسپوريوسيله به
از حد  تركمها ها بيش از حد و برخی از ژنبه طبع آن برخی از ژن

ها شوند. در روند ايجاد بيماری افزايش و يا كاهش بيان ژنبيان می
تحت تاثير عفونت باعث ايجاد تغيير در فرآيندهای بيولوژيكی سلول، 

شود كه بيولوژيک سلولی می شدن مسيرهای تركيبات سلولی و فعال

Significant* P.Value logFC Gene.symbol ID 

+ 0/021178289 1/362293198 SLC26A7 239006_at 
+ 0/008024323 1/306986278 POLB 234352_x_at 
+ 0/023848744 1/250088077 LSD1 1562780_at 
+ 0/002007064 1/233293896 SAMSN1 1569599_at 
+ 0/001525945 1/211811657 MPHOSPH6 1554906_a_at 
+ 0/00299102 1/18981066 ST6GAL2 228821_at 
- 0/174963002 1/136260844 DUSP19 1552705_at 
+ 0/007289047 1/102947339 ZNF417 1552783_at 
+ 0/001026292 1/101361368 SIAE 1554354_at 
+ 0/020861384 1/0965281 ASZ1 1569729_a_at 
- 0/13231024 0/604672228 DKK1 204602_at 
+ 0/002808353 -1/368229532 LINC01500 241283_at 
+ 0/003066995 -1/422388499 GRTP1-AS1 1559653_at 
+ 0/016585237 -1/430351472 LINC00664 231581_at 
+ 0/024341319 -1/453606475 CFTR 234706_x_at 
+ 0/001015723 -1/483389106 NAALAD2 1554506_x_at 
+ 0/016677411 -1/485160582 LOC340017 1560823_at 
+ 0/025419804 -1/524319036 CPXCR1 1560494_a_at 
+ 0/01600597 -1/547889998 LOC284825 241764_at 
+ 0/00429611 -1/589027009 UGT2B4 206505_at 
+ 5/30E-05 -1/595779623 DCC 238914_at 
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بيولوژيک سلولی به تنهايی و يا در همكاری  كدام از اين مسيرهای هر
ها و يا با مسيرها و يا عوامل ديگر موجب فعال شدن بيماری

شود. با توجه به زا نيستند میعملكردهای ديگر كه الزاماً بيماری
ران با و همكا Hu ارتباطات سلولی در اين مطالعه،اهميت مسير 
نشان كريپتوسپوريديوم پارووم های اپيتليال آلوده به بررسی سلول

تواند باعث افزايش توليد اگزوزوم از اين دادند كه اين انگل می
حاكی از آن است كه  چنينهمها . مطالعات آن(7د )ها گردسلول

كريپتوسپوريديوم های اپيتليال آلوده به های مشتق از سلولاگزوزوم
بر عليه  TLR-4تواند باعث القای التهاب از طريق مسير میپارووم 

و  Wang های حاصل از مطالعهاين انگل گردد. اضافه بر اين، يافته
های مشتق از دهنده اين موضوع است كه اگزوزومهمكاران نشان

های پيش تواند باعث افزايش بيان ژنهای اپيتليال آلوده میسلول
مطالعات  چنينهم. (8) گردد طحال ساكن يدسف هایالتهابی از گلبول

های ضدميكروبی نظير ها حاوی پپتيددهند كه اين اگزوزومنشان می
cathelicidin-37  وβ-defensin-2 خاطر قرارگيری انگل باشند. بهمی

خاطر غنی به حاصله از اين مطالعهدر اطراف سلول ميزبان، نتايج 
ج سلولی و ترافيكی قابل های خارها در فعاليتسازی اغلب ژن

 O’Connorگردد. مطالعه حاصل از آناليز داده توسط اعتمادتر می
 Singhتوسط  كه ایمطالعه . در(9) باشدمی نتيجه يكسان دهندهنشان

های مورد نياز برای تهاجم اين انگل و همكاران برای تعيين پروتئين
 ABC*قلين نا انجام شده است، نشان داده شده است كه احتمالاً

 های ميزبان ضروری هستندغذايی انگل در سلول تامين نيازهای برای
دادند، نشان  و همكاران انجام Pawlowicكه  ایبراساس مطالعه (.10)

نوكلئوتيد  پورين، متابوليسم شد كه اين انگل با استفاده از ناقلين داده
از پورين  های ميزبان را تغيير داده و با وارد كردن و استفادهسلول

 دهدمی تغيير را هاسلول پورين موجود در اين سلول ميزبان، متابوليسم
های عنوان يكی از ژنبه و همكاران Liu توسط نيز PHLDA1 ژن .(11)

افزايش بيان يافته دخيل در ضد مرگ سلولی و آپوپتوزيس معرفی 
د توانمی Dkk1اند كه ژن و همكاران نشان داده Ming. (12) اندشده

 های رودههای ضروری برای چرخه سلولی انگل در داخل سلولاز ژن
های ژن از عنوان يكیتواند بهژن می اين، اين باشد. مضاف برمی ميزبان

به موارد  توجه . با(13) كريپتوسپوريديوزيس باشد درمان در هدف مورد
های دخيل در فرآيندهای بيولوژيكی مورد بحث، هر يک از ژن

كريپتوسپوريديوم پارووم روده كه تحت تاثير آلودگی با  هایسلول
توانند پايه و اساس تحقيقات آينده برای توليد دارو اند میواقع شده

 و واكسن باشند.
 

                                                           
ند. اشده داده پلاسمايی تشخيص غشايی واكوئل و غشای هایدر سيستم ABC ناقل* 

 ر مخمر،های غيرزيستی دشان برای مقاومت به استرسعلت قابليتاين ناقلين به

 اند.جانوران و گياهان شناخته شده
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