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ARTICLE INFO A B S T R A C T 
 

Article history   Cross-kingdom regulation of human genes by plant miRNAs has always been a topic of 

discussion and attention. Several reports have been published on the presence of dietary plant 

miRNAs in the human digestive tract, raising great hopes for their discovery as potential 

therapeutics. Recent studies have demonstrated that plant miRNAs can enter the bloodstream 

and plasma of mammals through the digestive tract, subsequently reaching tissues and cells. 

miRNAs are a type of single-stranded non-coding RNAs with a length of approximately 19–24 

nucleotides, which are known as potent regulators of gene expression. These small molecules 

can regulate mRNAs by cleavage or inhibition of translation. Therefore, discovering the targets 

of miRNAs is of great importance in biological research. However, due to their short length 

and limited sequence complementarity with target genes, developing algorithms for accurate 

prediction of miRNA targets has always been challenging. In this study, the Kronecker method 

and the mintRULS algorithm, the regularized least squares objective function, were used to 

predict the targets of plant miRNAs in the human body. Thus, by the effective features that are 

used in mintRULS algorithm and applying them in the plant miRNA and human mRNA 

sequence datasets in a similarity-based manner, we were able to achieve a very promising level 

of model performance as PmintRULS in the experimental dataset from 0.839 to 0.842 in 

identifying human target sites and classifying them into three classes of strong, medium, and 

weak, which indicates its high generalizability For the purpose of prognosis and treatment of 

various diseases. 
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 اطلاعات مقاله

مقاله تاریخچه  

هستند  دینوکلئوت 22 یال 11 یبیبا طول تقر ررمزگذاریغ یا رشته تک  یهاRNAاز  یها، نوعmiRNA چکیده:

را از ها  mRNA توانند یکوچک م یها مولکول نی. اشوند یژن شناخته م انیب یقو یها کننده میعنوان تنظ که به

دارد.  یادیز تیاهم یستیز قاتیها در تحقmiRNAکشف اهداف  ن،یکنند. بنابرا میمهار ترجمه تنظ ایبرش  قیطر

در مطالعات مختلف همواره  یاهیگ  یهاmiRNAتوسط  Cross Kingdomبه صورت  یانسان یها ژن میتنظ

دستگاه  قیاز طر توانند یم یاهیگ یهاmiRNAاند که  نشان داده ریمورد بحث و توجه بوده است مطالعات اخ

را  یانسان یهاmRNAشوند و  رندهیگ یها ها و سلول بافت پسپستانداران و س یخون و پلاسما انیگوارش وارد جر

 ینیب شیهدف پ یها با ژن شان یطول آنها و مکمل بودن محدود توال یکوتاه لیمورد هدف قرار دهند. اما به دل

و مدل  Kroneckerمطالعه، از روش  نیبوده است. در ا زیبرانگ لشها همواره چاmiRNAاهداف  قیدق

mintRULS اهداف  ینیب شیپ یبرا برد، یهدف حداقل مربعات منظم بهره م ابعکه از تmiRNAدر  یاهیگ یها

 یتوال یها موثر در مجموعه داده یها یژگیکه، با اعمال وزن به و یا بدن انسان استفاده شده است. به گونه

miRNAو  یاهیگ یهاmRNAاه،یگ انمجموعه داده انس دیتول نیبه صورت شباهت محور و همچن یانسان یها 

هدف  یها گاهیجا ییدر شناسا یشیآزما یها از عملکرد مدل در مجموعه داده یا دوارکنندهیبه سطح ام میتوانست

که با اعمال  یشنهادینام مدل پ کهیبه طور میبرس فیمتوسط و ضع ،یآنها در سه کلاس قو یبند و طبقه یانسان

 ییمدل در شناسا نی. ادیگرد یمعرف PmintRULSشد با عنوان  جادیا دیجد یها و داده ها یژگیوزن به و

miRNAیبرگ سبز مانند کلم بروکل اهانیذرت و گ ا،یکه شامل برنج، دانه سو یا مجموعه داده نیدر ا یاهیگ یها 

 یآگه شیآن در پ یریپذ میتعم تیدهنده قابل نشان تواند یم جهینت نی. اافتیبهبود  93822به  938.1از  باشند یم

 .باشد یم ها یماریاز ب یا مجموعه

8111-81-81:دریافت  

8110-10-10: بازنگری  

8110-10-88: پذیرش  

 

 
 
 

 

 
 

 واژگان کلیدی:

miRNA میتنظ ،یاهیگ 

 Crossژن  انیب

Kingdomموثر،  یژگی، و

 .هدف گاهیجا

 پور سلام تایآز نویسنده مسئول: *

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  
 

 

 

 

 

 مجله زیست فناوری گیاهان دارویی
JMPB 

 یبا روش محاسبات یانسان یهاmRNAدر  ییدارو اهانیگ یهاmiRNAاهداف  ینیب شیپ مقاله پژوهشی

 2یمیسل وشیدار   1 *پور سلام تایآز

 

 

 azita.salampour@yahoo.com 

Journal homepage: jmpb.znu.ac.ir 

 



 

 53 

 33-05 صص ،8 ، شماره81، دانشگاه زنجان، دوره ییدارو اهانیگ یفناور ستیز

-1 

 مقدمه

های اصلی در  کننده عنوان تنظیم به هاmiRNAظهور 

جدیدی در حوزه های  کشف یافتهتنظیم ژن، منجر به 

ای از  ها متعلق به دستهmiRNAشده است.  زیستی

RNAای هستند که طولی  های کوچک غیرکُدکننده

از شده  مشتق و دارند نوکلئوتید 22تا  11 برابر

ند. این هستشده  رونویسی های ساختارهای ثانویه ژن

بعد از های کوچک با تنظیم بیان ژن در سطح  مولکول

 ایفای نقش ،ها پستانداران و ویروسدر گیاهان،  رونویسی

  .[73، 71، 43، 43، 71] کنند می

 .111در سال  (lin-4) شده شناساییmiRNA  اولین

کشف  aenorhabditis elegansتوسط آمبروس در کرم 

 اند که های بیشتر نشان داده تحلیل. [71، 77]شد

miRNAمحصور شده صورت بهسلولی   ها در محیط خارج 

و  2ها مانند اگزوزوم 1های کوچک غشایی در وزیکول و

 دهنده اتصال های پروتئین با همراه یا .ها وزیکولومیکر

RNA
AGOانند م 2

با  6های یا در کنار لیپوپروتئینو  5

 [04، 07، 01، 73، 73] چگالی بالا وجود دارند

                                                           
1
و مواد را درون سلول منتقل ی کوچکی است پوشش سلول کولیوز 

 رهیو ذخ سمیمانند متابول ی،مختلف سلول یندهاایو در فر کند یم

درون  یکوچک یها ها مانند حباب . اساساً آنکند یشرکت م ،میآنز

 .کنند یحمل م گریبه مکان د یها هستند که مواد را از مکان سلول
2
 Exosome 

3
 Micro Vesicle 

4
 RNA binding proteins 

گرفته مشخص شده است که  طبق مطالعات صورت

miRNAازجمله ،یندهای مختلفی در گیاهاناها در فر 

های زیستی و  نمو، انتقال سیگنال، پاسخ به تنشو  رشد

در تنظیم و حتی  های ثانویه و تنظیم متابولیت غیرزیستی

تحقیقات  ،علاوه هب؛ [16] نقش دارند میوهیند رسیدن افر

شده  های تولیدmiRNA توانند نشان دادند که گیاهان می

 ،و از طریق آن نندتوسط گیاهان مجاور خود را جذب ک

را در گیاه گیرنده فعال  خاموشی ژن پس از رونویسی

 Cross صورت بهبیان ژن تنظیم  نیز تازگی  به. [28] سازند

Kingdom
به موضوعی  ی گیاهیهاmiRNA توسط 7

در  .[1] میان پژوهشگران تبدیل شده است توجهقابل 

 ، ژانگ و همکاران گزارش دادند که2912سال 

miRNAتوانند در سرم می اناز گیاه شده های مشتق 

ستاندارانی که از گیاهان تغذیه انسان یا در پ خون

خاصی را در  های ژنکنند، وجود داشته باشند و بیان  می

این  .[21، .1، 26] ای تنظیم کنند سطح پساترجمه

 اند که ای را فراهم کرده های جالب، شواهد اولیه یافته

miRNA های گیاهی ممکن است توانایی انتقال از گیاهان

                                                                                           
5
 Argonaut 

6
 Lipoproteins 

7Cross Kingdom                                                                    
 ریسا ای هاmiRNA مانند ییها مولکول انتقال یچگونگ  مطالعه به

RNAیستیز های گونه نیب یعملکرد اثرات اعمال و کوچک یها 

 چگونه که دهد می نشان و دارد اشاره وانات،یح و اهانیگ مانند مختلف،

 ژن انیب توانند یم ،اند گرفته نشئت زیستی گونه کی از که ها مولکول نیا

 سلامت و یولوژیزیف بر بالقوه طور به و کنند میتنظ گرید گونه در را

 .بگذارند ریتأث رندهیگ سمیارگان
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داشته باشند  را به پستانداران از طریق دستگاه گوارش

های گیاهی miRNA . این توانایی نوین[25، 22، 27]

هدف در موجودات مختلف ممکن  های ژنبرای تنظیم 

و  ندطور کامل دگرگون ک است درک کنونی ما را به

های نوین مبتنی بر رژیم  ای را برای درمان های تازه فرصت

 .[11، 12، 8، 19، 1، 5، 2] غذایی گیاهی فراهم آورد

 دهند یم نشان که اند داده ارائه یشواهد ریمطالعات اخ

miRNAیندهاایفر گذراندن از پس یحت یاهیگ یها 

 همچنان هضم، ایپخت  ندایفر ،یساز رهیمانند ذخ یمختلف

با هایی  گیاهان حاوی متابولیت .[22] هستند ییشناسا قابل

خواص ضدالتهابی، ضدباکتریایی، ضدویروسی، ضدانگل، 

؛ لذا [.] اکسیدانی و ضدسرطانی هستند ضداسهال، آنتی

. پتانسیل گیاهان دارویی در درمان سرطان رو به افزایش است

توجهی   گیاهان دارویی با خواص ضدسرطانی، پتانسیل قابل

در . [2] دول دارنهای متدا عنوان جایگزین یا مکمل درمان به

از گیاهان به دلیل  شده داروهای ضدسرطان مشتق واقع،

بیشتر  شدت برای درمان به ،هاmiRNA گیری مؤثر هدف

ترکیب  برای نمونه،؛ [21] شوند توصیه میسرطانی  های بیماری

و   مانند جوانه کلم بروکلی، کلم یگیاهاندر  8سولفورافان گیاهی

افزایش بیان  با های سرطانی معده در انسان را سلول ،هویج

miR-124 نیتعامل ب . همچنین[9.]کند  سرکوب می 

miRNA  گندم وmRNA میدر تنظتواند  می یانسان 

                                                           
8
 Sulforaphane 

صرع،  ،یزوفرنیمانند اسک ،دهیچیپ های یماریب یی ازها شبکه

از  .[1.]نقش مؤثری داشته باشد  ،التهاب و سرکوبگر تومور

بهبود نتیجه درمان  درتشخیص زودهنگام سرطان آنجا که 

ها با  قابلیت شناسایی مراحل اولیه سرطان، حیاتی است

 .[2.]همراه است حساسیت و ویژگی بالا 

های کشف  یکی از روش miRNA اهدافشناسایی 

مطالعات  رای؛ زیندهای زیستی طبیعی استادر فر نقش آن

 توانند می های گیاهیmiRNA دادند کهاولیه نشان 

های هدف mRNA با کاملتقریباً کامل و یا  صورت به

 . [2.، ..] شوند خود جفت گیاهی 

اطلاعات مجموعه داده ایجاد شده با مطالعه  در این

گیاهی و  miRNA های دادهگیاه )مجموعه  - انسان

mRNA  به آن اشاره شد، الگوریتم  تر پیشانسانی( که

یادگیری ماشین مبتنی بر تابع هدف حداقل مربعات 

و همچنین تعیین میزان  Kroneckerمنظم، روش 

ها را miRNA-miTSاهمیت هر ویژگی، تعاملات بین 

بتوانیم اهداف  وسیله بدین مورد بررسی قرار دادیم تا 

را در سه دسته قوی، متوسط و ضعیف  شده بینی پیش

 های دادهبا  ،در نهایت.  [79، 61، 69]کنیم  بندی طبقه

و به نتایج مطلوبی در  یمتجربی مدل را ارزیابی کرد

به  یمبتوان وسیله بدین شناسایی اهداف دست یافتیم تا 

ها سرعت  آگهی طیف وسیعی از بیماری درمان و پیش

ی موجود در این پژوهش  ها . از چالشمخشیببیشتری ب
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گیاه  - منسجم انسان ای توان به عدم وجود پایگاه داده می

وجود داده کافی در  ،دانیم که می  طور . هماناشاره نمود

از اهمیت بالایی برخوردار   ،بینی دقیق آموزش مدل و پیش

وجود هرچه بیشتر این با . [26، 25، 22، .2، 22]است 

و  یابد می بینی اهداف افزایش کارایی مدل در پیش ،ها داده

 از دقت بالاتری برخوردار خواهد شد. 

 ها مواد و روش

هدای  miRNAاهدداف انسدانی    بینی پیشدر این مطالعه به 

حاصل از مصرف خوراکی در بددن انسدان خدواهیم     گیاهی

پرداخت و سپس این اهداف را در سه کلاس قوی، متوسط 

 یند تولید ماتریسالذا فر ؛بندی خواهیم کرد و ضعیف طبقه

بر اسداس میدزان    plant miRNA-human miTSتعاملات  

تدا اسدتخراج نتیجده      از ایجداد مجموعده داده   ها آناهمیت 

 .مشاهده کرد وضوح بههای زیر  توان در گام نهایی را می

 

  

 ها از ایجاد مجموعه داده تا استخراج نتیجه نهایی بندی اهداف انسانی بر اساس میزان اهمیت آن و طبقه plant miRNA-human miTS : فرایند تولید ماتریس تعاملات1شکل 
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 گیاه –انسان   تولید مجموعه داده

 دهنده نشانمنسجم که  ای به دلیل عدم وجود پایگاه داده

های گیاهی و miRNAاهداف و تعاملات بین 

mRNA ،مورد استفاده در مدل  های دادههای انسانی باشد

و متعدد که نتایج مربوط به این تعاملات  روز بهاز مقالات 

و تجربی آزمایشگاهی شناسایی  شده ینیب شیپ صورت بهرا 

اند، جمع آوری شده است. سپس اطلاعات مورد نیاز  کرده

گیاهی و ژن  miRNAها که تنها شامل نام  از این داده

تا مجموعه  استخراج شد ،مورد هدف در بدن انسان بود

مورد استفاده قرار  ،اعمال به مدل برایداده مورد نظر 

. مراحل و نحوه استخراج [1، 27، 28، 21، 59] گیرد

نشان داده شده است. این مقالات  2اطلاعات در شکل 

های گیاهی در miRNAوسیعی از  نسبتاًشامل طیف 

ند که از این میان، تعداد هستانسانی  های ژنتعامل با 

 ،داشتند یا شده محافظتمحدودی از گیاهان که توالی 

، [52] 19، برنج[51] 1که شامل دانه سویا ندا  انتخاب شده

MTR، گیاه [.5] 11ذرت
، دانه [55] .1، جنسینگ[52] 12

، انواع کلم و کلم [57] 15، گوجه فرنگی[56] 12کلزا

 Arabidopsis thaliana  [58]و گیاه  16بروکلی

 شده استخراج های دادهذکر است که تعداد  شایان. شوند می

                                                           
9
 Glycine Max 

10
 Oryaz Sativa 

11
 Zea Mays 

12
 MedicAgo Truncatula 

13
 Panax Ginseng 

14
 Barassica Napus 

15
 Solanum Lycopersicum 

16
 Brassica Oleracea 

گیاهی در تعامل  miRNA 21.از منابع مطالعاتی شامل 

 8آموزشی و  های داده عنوان بهژن انسانی  1527با 

miRNA  عنوان بهژن انسانی  2گیاهی در تعامل با 

 آزمایشی در نظر گرفته شده است. های داده

ها  انتخاب این داده ،طبق منبع مطالعاتی ذکر شده

بر این اساس انجام شده است که  شده بینی پیش عنوان به

 قرار هدف را یخاص یها ژن انسانی که miRNA 29 ابتدا

 توالی یکسانی با ناحیه هسته ها آنناحیه هسته  و دادندیم

8 miRNA  به روش ذکر شده داردگیاهی ،in silico
17
 

مورد تحلیل و  (محاسباتی – روش آزمایشگاهی ینوع)

 برای بررسی قرار گرفتند. معیار انتخاب این تعداد محدود

ذکر  ها آنبودن و ثبات بالای توالی  شده محافظتبررسی، 

در  شده بیان انسانی هدف های ژنشده است. همچنین 

 miRTarBaseمنبع مطالعاتی در پایگاه داده 

 های ژن ،گرفته اند. طی محاسبات صورت اعتبارسنجی شده

های انسانی نیز توانستند مورد هدف miRNAمورد هدف 

miRNAشده قرار گیرند. در نهایت،  های گیاهی انتخاب

ژن  1527و  miRNA 21. کل به  شده حاصلنتیجه 

 ها ژنها و miRNAداد از لذا این تع ؛تعمیم داده شد

                                                           
17

  in silico 
شناسی  ترین رویکردهای پژوهشی در زیست یکی از مهم in silicoروش  

فناوری است که امروزه در مطالعات  محاسباتی، بیوانفورماتیک و زیست

بینی  ژنومیک، ترنسکریپتومیک، طراحی دارو، طراحی واکسن، پیش

طور گسترده  به ،های مولکولی کنش پروتئین و شناسایی برهمساختار 

 .گیرد مورد استفاده قرار می
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در این تحقیق در نظر  شده بینی پیش های داده عنوان به

 اند. گرفته شده

گرفته در مقالات  ها نیز طبق مطالعات صورت بقیه داده

اند که در  آزمایشگاهی بوده - تجربی کاملاًشده  ارجاع

اعتبارسنجی مدل در این پژوهش مورد استفاده قرار 

 .خواهند گرفت

 یعملکددرد و یدرمددان نقددش خلاصدده طددور بدده 2 جدددول در

miRNAبده  توجه با ها آن هدف مورد یها ژن و یاهیگ یها 

 .است شده انیب یانسان یها نمونه بر یشگاهیآزما یها افتهی

و اهداف انسانی که  ها آنموجود در  هایmiRNAهای گیاهی به همراه  گیاهی در بدن انسان. گونه هایmiRNAنقش عملکردی : 2جدول 
 .تشدید بیماری شوند یا توانند منجر به درمان و می

 

 استخراج اطلاعات زیستی و ژنتیکی

های مختلفی همچون  در این مطالعه از پایگاه داده

PNRD، TargetScan 8.0،miRbase 22.1  و 

NCBI  های  استخراج اطلاعات مربوط به توالیبرای

های  گیاهی و انسانی استفاده شده است. همچنین داده

هایی با اطلاعات  پردازش شدند تا جفت موجود پیش

هایی که miRNAرای مثال، تمام ؛ بناقص حذف شوند

در توالی نوکلئوتیدی خود « N» یک یا چند حرف

داشتند، حذف شدند. همچنین کمتر از چهار تطابق 

گیاهی و  miRNAعنوان عدم وجود تعامل بین  به

mRNA های  انسانی در نظر گرفته شده است. گام

نشان داده  2گیاه در شکل  - تولید مجموعه داده انسان

 .شده است

 منبع بیماری ژن مورد هدف miRNA گونه گیاهی

 برنج
osa-miR168a LDLRAP1 [358 59-28] افزایش کلسترول 

osa-miR172d-5p Tab1(TGFβ) [21] سرکوب فیبروز ریوی 

 و کلم بروکلی، سویا
Arabidopsis thaliana 

gma-miR159a-3p 
ath-miR159a TCF7 [51] سرطان پستان های رشد سلول 

، ذرت، برنج و کاهو، اسفناج
Arabidopsis thaliana 

ath-miR156a 

osa-miR156a 

zma-miR156a-5p 

bol-miR156 

JAM-A 
و  های قلبی و عروقی کنترل بیماری

 جلوگیری از پیشرفت تصلب شرایین
[59] 
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 data_table_plants ی داده  مجموعه جادیا ری: مس2شکل

 plant miRNA-human اطلاعات حاصل از تعاملات

mRNA 

  از مجموعددده داده شدددده اسدددتخراجبخشدددی از اطلاعدددات 

data_table_plants  در مجموعه داده نهاییplant_data  و در

ژن  15.1ایدن اسداس، از    . بدر استقابل مشاهده  .جدول 

گیداهی   miRNA 7..جایگاه اتصال بدرای   19.26انسانی، 

تعامدل بدین    19791تعدداد   ،بنابراین ؛شناسایی شده است

miRNA-mRNA لذا یک  ؛داده مثبت استخراج شد عنوان به

موجود خدواهیم   های دادهاز             ماتریس همجواری

بندی سه کلاس بدا عندوان    که برای طبقه ای گونه به ؛داشت

هدای  miRNA-miTSاهداف قوی، متوسدط و ضدعیف بدین    

 کرد. ها استفاده خواهیم از این داده ،گیاهی – انسانی
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 data_table_plants  از مجموعه داده شده استخراج: بخشی از اطلاعات و نتایج .جدول 

MTAs Genes mRNAs(miTS) miRNAs 

19791 15.1 19.26 ..7 

توان  های فراوانی می بیان شد، ویژگی تر پیشکه  طور همان

 mRNAگیاهی و  miRNAشده  یابی توالی های دادهاز 

ها باعث  کلیه این ویژگی لزوماًولی  ؛انسانی استخراج نمود

؛ بینی اهداف نخواهند شد افزایش کارایی مدل در پیش

و  ترین مهمهای مطلوب یکی از  انتخاب ویژگی ،بنابراین

. [6.، 5.]ترین موارد در این مطالعه خواهد بود  اساسی

یابی نسل  های اخیر در فناوری توالی پیشرفت همچنین

 بزرگ حاصل از  داده  امکان تحلیل مجموعه ،بعد

miRNA [29،  1.، 7.] گیاهی را فراهم کرده استهای .

که  mintRULSهای پیشنهاد شده در مدل  طبق ویژگی

بینی اهداف  مدل مورد استفاده در این مطالعه است، پیش

 های گیاهی صورت خواهد گرفتmiRNAانسانی توسط 

بینی بهتر نیاز است تا توالی  برای پیش لذا ؛[69]

miRNA های گیاهی با دقت بیشتری مورد بررسی قرار

استخراج نمود.  ها آنهای مطلوبی از  گیرند تا بتوان ویژگی

اند.  محور استخراج شده شباهت صورت بهها  این ویژگی

جداگانه محاسبه و سپس ماتریس  صورت بههریک امتیاز 

جداگانه تولید شده است. سپس  صورت بهامتیاز هر ویژگی 

بر اساس معادلات رگرسیون، هر ویژگی بر اساس میزان 

 .شود میدهی  وزن  تشیاهم

 گیاهی miRNAمحاسبه امتیاز مبتنی بر شباهت برای 

در این بخش، سیستم امتیازدهی جامع مبتنی بدر شدباهت   

طدوری کده    شود؛ بده  های گیاهی طراحی میmiRNAبین 

بده   miRNAاین امتیازهدا بدر اسداس میدزان شدباهت دو      

ها شامل موارد زیدر هسدتند کده     آیند. این ویژگی می دست

 ترتیب مورد بررسی قرار خواهند گرفت. به

 در  شباهت مبتنی بر انرژی آزادmiRNA  گیاهی

(Free energy) 

 شباهت مبتنی بر پروفایل تعامل گوسی 

  شباهت مبتنی بر روشNeedleman-Wunsch 

  شباهت مبتنی بر الگوهای تکراری ساده توالی

(Simple Sequence Repeat) 

 گیاهی miRNAsشباهت مبتنی بر انرژی آزاد در 

عامل مهمی در تسهیل  mRNA و miRNA انرژی آزاد

زیرا امکان باز شدن نواحی اتصال و  ؛ستا ها آنکنش  برهم

کند. در این مطالعه،  جفت شدن نوکلئوتیدها را فراهم می

با استفاده از بسته  miRNA حداقل انرژی آزاد هر

و بر اساس قوانین ترمودینامیکی محاسبه   seqfoldپایتونی

بر  1طبق رابطه ها miRNA شد. سپس شباهت بین جفت
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 ی محاسبه و ماتریس شباهت انرژی آزادپایه فاصله اقلیدس

miRNA[69] خواهد شد حاصل     ها با نماد. 

  (       )  √∑   
    (         )

 
     7                                                          

 .استگیاهی  miRNAبیانگر انرژی آزاد هر     

 وسیاپروفایل تعاملی گ مبتنی برشباهت 

بسیاری از وسی در اپروفایل تعاملی گ شباهت مبتنی بر

شود که  استفاده می تعاملاتهای مربوط به  بینی پیش

 و ارتباطات drug-target[61]، drug-drug[62]  شامل

disease-miRNA [6.] در اینجا شباهت کرنل. تاس 

 و    یعنی،        بین دو وسیاپروفایل تعاملی گ

و با نماد  استشده زیر تعریف  صورت ه، ب  

 .[62]شود  نشان داده می (     )   

 
صفر و یدک اسدت کده     مقادیر باینری شاملبردار        

دهد. این بردار  می نشانرا    ،  miRNAپروفایل تعاملات

و با  دها تعامل دارmRNA با کدام   که  بیانگر این است

 .    ندارد یک تعاملکدام

و مقدار  استتنظیم پهنای باند کرنل  برایپارامتری    

 آید: می به دستآن از رابطه زیر 

   
  

 

(
 

  
∑    
    ‖       ‖

 )
                                (4)  

 nm تعداد کل miRNAشده است  های انتخاب. 

     بر اساس مطالعات و  بوده ثابت یمقدار

 .[69] شده استدر نظر گرفته  1برابر با  قبلی

 Needleman-Wunschت توالی مبتنی بر روش شباه

هایی miTS-miRNA ،miRNA های تجربی بر اساس داده

های هدف  های مشابه در ناحیه هسته معمولاً ژن با توالی

 شباهت زوجی توالی ،کنند؛ بنابراین مشترکی را تنظیم می

miRNAها با استفاده از الگوریتم Needleman–Wunsch 

امتیاز شباهت و ماتریس شباهت نمایش صورت  محاسبه و به

 miRNAامتیاز شباهت بین دو .[19]شود  می داده

و ماتریس شباهت با  (     )    با نماد   و   ،

 .نشان داده خواهد شد    نماد 

در  یساده توال یتکرار یبر الگوها یشباهت مبتن

miRNAیاهیگ یها 

 های توالیها شامل miRNA الگوهای تکراری ساده در

توانند بر نحوه  نوکلئوتیدی هستند که می 6تا  1کوتاه 

با توجه  .[65] تأثیر بگذارند mRNA به miRNA اتصال

ssrtool با استفاده از ابزار ها آنبه اهمیت این الگوها، 
از  ،18

یند استخراج بر اساس ااستخراج شدند. فر miRNA هر

زیرا انتخاب  ؛انجام گرفت تکرار متوالی دوحداقل 

های بالاتر منجر به ایجاد ماتریس تنک و کاهش  آستانه

 .شود عملکرد مدل می

                                                           
18

 Simple Sequence Repeat tool 

(https://archive.gramene.org/db/markers/ssrtool)) 

https://archive.gramene.org/db/markers/ssrtool
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با  تکرارشونده های توالیدر این مرحله برای استخراج 

 در هر ی الگوهای تکراریتعداد تکرارهادر نظر گرفتن 

miRNA ،بین دو تکرار الگوها شباهت زوجی مبتنی بر 

miRNA، 11وسیاتابع گبا استفاده از ،    و    یعنی
 

 :[62] شود صورت زیر محاسبه می به

   (     )   (   ‖         (  )‖
 
)   (3)  

   (  ) هستند  دودوییبردارهای          و

 در الگوهای تکراریتمام  وجودیا عدم  وجودکه 

miRNA ددهن می  نشانرا    و    های. 

     کرنل پهنای باند کننده میتنظپارامتر نیز 

 شود: و از رابطه زیر محاسبه می است

   
  

 

(
 

  
∑    
    ‖      ‖

 )
                            (1)  

 هاmiRNA ادغام امتیازهای شباهت

استفاده از با از مراحل قبل  آمده دست به های ویژگی

29روش ترکیب وزنی
تا ماتریس  شوند میبا یکدیگر ترکیب  

 به دست   ها با نام miRNA برای ای شباهت یکپارچه

 :[69]شود  میصورت زیر تعریف  آید که به

   {                            

        }                                                        (6)  

 انسانی mRNA برای شباهتمبتنی بر  محاسبه امتیاز 

                                                           
19

 Kernel Gaussian Profile 
20

 weighted Combination Approach  

 شده به  داده  مشابه با امتیازهای اختصاص

miRNAمتمایزهای  ای از ویژگی ، ما مجموعهی گیاهیها 

های miRNAهای انسانی که اهداف miTS را برای

 :استکه به شرح زیر  بردیم کار بهند، هستگیاهی 

  شباهتmRNAانرژی آزاد ها بر پایه (FE) 

 شباهت mRNAبه پذیری دسترس  بر پایه ها 

(TS_access) هدف جایگاه
21 

 شباهت mRNAمحتوای   بر پایه هاAU 

(AU_content) 

  ساده  تکرارشوندهشباهت مبتنی بر الگوهای

 (SSR)های انسانی mRNAدر  توالی

 بر پایه انرژی آزاد هاmRNAشباهت 

 های گیاهیmiRNAبا  روشی مشابه  به  seqfoldابزار

  هدف جایگاههر  آزاد انرژی حداقل  برای محاسبه

miRNAسپس شباهت بین دو شود میگرفته  کار به .

و  طبق فاصله اقلیدوسی ،  و    های  نام ااتصال ب جایگاه

نمایش      (     ,   )  که با نمادانرژی آزاد بر اساس 

در نهایت، ماتریس و گردد  می محاسبهد، شو داده می

      که با نماد های جفتی بر اساس انرژی آزاد شباهت

 .[69]آید  می دست بهشود،  نشان داده می

  (     )  √∑   
    (       )

 
        (1)  

                                                           
21

 Target Site Accessibility 
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 هدف جایگاه به پذیری یدسترس  بر پایه هاmRNA شباهت

عامل مهمی  miRNA پذیری جایگاه هدف دسترسی

و تنظیم بیان ژن است.  miTS به miRNA در اتصال

 در بسته RNAplfold برای محاسبه این ویژگی از ماژول

ViennaRNA شباهت  و [69] شود استفاده می

های هدف بر اساس فاصله  پذیری بین جایگاه دسترسی

نمایش       اقلیدسی سنجیده و در قالب ماتریسی به نام

 .شود داده می

 AUمحتوای   بر پایه هاmRNA شباهت

در نزدیکی محل  GC و کاهش  AU افزایش محتوای

و کارایی  miRNA سترسی، د mRNA.′هدف و ناحیه 

 بنابراین، محتوای ؛[66] دهد می کنش را افزایش برهم

GC
 ،پس از آن وmiRNA  هدف ناحیه ازدر هر  22

AU شباهت زوجی بر اساس
 یعنی، miTS بین دو .2

با  وگردد  میمحاسبه  بر اساس فاصله اقلیدسی،   و   

 شود. نشان داده می      ,   )     نماد

در  شباهت مبتنی بر الگوهای تکرارشونده ساده توالی

mRNAهای انسانی 

توالی از  الگوهای تکراری، ی گیاهیهاmiRNAمشابه 

با این  ؛شوند استخراج می miRNA هدف جایگاههر 

تفاوت که معیار فیلترینگ الگوی تکراری بر مبنای حداقل 

شباهت دوتایی مبتنی بر  شود. سپس سه تکرار انجام می

                                                           
22

 Guanin Cytosine 
23

 Adenine Uracil 

 با استفاده از تابع گاوسی،    و    یعنی ،پروفایل گاوسی

ها  ماتریس دوتایی شباهتشود و  میمحاسبه  (     )   

 .[69]خواهد شد نمایش داده      با نماد

 هاmRNAهای شباهت  ادغام امتیاز

های گیاهی، miRNAگرفته در  مشابه با تحلیل صورت

آمده از مراحل قبل با استفاده از  دست ههای ب امتیاز ویژگی

تا ماتریس  شوند میبا یکدیگر ترکیب  ترکیب وزنیروش 

دست آید   به   ها با نام mRNA برای ای شباهت یکپارچه

 :[69]شود  میصورت زیر تعریف  که به

   {                           

        }                                                    (3)  

 ها محاسبه میزان اهمیت ویژگی

گیداهی   miRNA های برای بهبود کارایی مدل، اهمیت ویژگی

 ؛دهی انجام شدد  ها وزن ارزیابی و بر اساس آنانسانی  miTS و

، تدأثیر  mRNA هدای  داشتن ویژگدی   که با ثابت نگه  طوری به

بده دسدت    گیداهی و بدالعکس    miRNA هدای  ویژگدی مستقل 

 .قابل مشاهده است 2آید که طبق جدول  می
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 AUC بر اساس معیار ها آنو میزان اهمیت  انسانی miTS و گیاهی miRNA شده های استخراج : ویژگی2 جدول

miRNA features AUC 
miTS features 

 
AUC 

     : Free energy 0.70     : Free energy 0.84 

     : Needleman sequence similarity 0.84     : AU content 0.85 

     : Gaussian profile-based 
similarity 

0.84     : Accessibility 0.84 

     : SSRs Gaussian-based similarity 0.73     : SSRs Gaussian-based similarity 0.64 

 

 mintTULSمدل 

های  بایست جایگاه در فاز اول این مسئله ابتدا می

های گیاهی مورد miRNAکه توسط  اتصال در بدن انسان

که هدف آن شناسایی شوند  ،گیرند هدف قرار می

بینی احتمال وجود ارتباط بین دو گره دلخواه در یک  پیش

محاسباتی با عنوان  یاز مدل در این مطالعهلذا  ؛استشبکه 

mintRULS که از ماتریس همجواری  استفاده شده

MTAs
گیاهی و  miRNAطبق تعاملات موجود بین  22

نواحی هدف انسانی شکل گرفته است. این مدل از 

 طور همان، miTSو  miRNAمحور  های شباهت ماتریس

برد. سپس نتیجه حاصل  بهره می ،محاسبه شد تر پیشکه 

و  Kroneckerآمده بر پایه روش  دست هبر اساس امتیاز ب

 .[69]گردد  محاسبه می 25حداقل مربعات منظم

 PmintRULSعملکرد مدل 

                                                           
24

 miRNA Target Site Association 
25

 The Regularized Least Square 

بر اساس ،       ماتریس مجاورت  .طبق شکل  

ایجاد  nt ،miTSو  nm،  miRNAتعاملات بین تعداد 

که در صورت وجود ارتباط بین  ای گونه به ؛شود می

miRNA     وmiTS    مقدار ،      
برابر با یک و  

 ،برابر با صفر خواهد شد. در این مدل ،در غیر این صورت

 = M صورت به miRNAتا  kتصادفی با  ای مجموعه داده

 = L صورت به miTSتا  lو  {            }

انتخاب        از ماتریس همجواری  {            }

 .[69]است                که  ای گونه به ؛شوند می

 منظم   الگوریتم حداقل مربعات

رگرسیون کمترین مربعات  ،تابع هدفدر این مدل 

 شود: تعریف می زیر صورت به شده منظم

      
 

 

 
           

 

 
‖ ‖ 

                       (3)  

گیری  اندازه Kاست که توسط کرنل   نرم تابع   ‖ ‖

بینی و  بین خطای پیش λشود و با استفاده از پارامتر  می

 .[68، 67]کند  تعادل برقرار می ،پیچیدگی مدل
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 یو نواح یاهیگ miRNA یها یاستخراج شده از توال یها یژگیو و اهیانسان و گ نیب plant miRNA-miTSتعاملات  ینیب شیبه کار رفته به منظور پ PmintRULS: مدل 4شکل

 [.61] یهدف انسان

 

صورت  به miTS و miRNA های در این روش، کرنل

 های جداگانه از بردارهای ویژگی استخراج و جفت

miRNA-miTS ساختار  یها سیاز ماتر بیترت به

از  با استفادهو  شوند حاصل می ،یو شباهت توال ییایمیش

            .دنشو های مربوط محاسبه می کرنل  Kroneckerضرب

 Kroneckerروش   

فضای  :، دو فضای ویژگی وجود دارددر مسئله حاضر

miRNA  و فضایmRNA ،ترکیب . برای حل این مسئله

مستقیم طور  بهتر که  بزرگ یکرنلهای دو فضا در  کرنل

سازد،  را به هم مرتبط می miRNA-miTSهای  جفت

 کرنلاز  ،بهتری خواهد بود. برای این منظور حل راه

طبق محاسبات . [61] شود ستفاده میا  Kroneckerضرب

را  mRNAکرنل و     را با miRNAکرنل  شین کهپی

حاصل از ضرب  کرنل، در این صورت دادیمنشان    با 

Kronecker صورت زیر خواهد بود به: 

  =    ⊗                                      (71)  
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. است Kroneckerضرب دهنده  نشان ⊗که در آن نماد 

تابع هدف ، Kroneckerحال با اعمال کرنل حاصل ضرب 

 به فرم زیر تبدیل خواهد شد: 1

      
 

 

 
‖           ‖ 

  
 

 
‖  ‖ 

         (77)  

کاهش خطای تابع هدف در  برایکه   تابع  ،11در رابطه 

 :استنظر گرفته شده است، به فرم زیر 

 
وزنی است که به هر   a کرنل و        ای که  به گونه

 جفت، داده خواهد شد:  

به صورت زیر حاصدل    پارامتر  11گیری از رابطه  با مشتق

 خواهد شد:

                                                (74)  

  و   Kroneckerحاصل از ضرب  کرنل  ، 12رابطه  در

 ماتریس همانی خواهد بود.

را        بایست معکوس ماتریس  در این مرحله می

-های کرنل، مثبت . از آنجاکه ماتریس[16]محاسبه کنیم. 

توان آنها را توسط روش تجزیه  معین هستند، بنابراین می

های کرنل  . لذا، ماتریس[71]تجزیه کرد  26مقدار منفرد

 به صورت زیر تجزیه خواهند شد:    و     

         
                         

         (73) 

 بررسی کارایی مدل

با انجام اعتبارسنجی  PmintRULS عملکرد مدل

LOOCVبه روش  27لمتقاب
گیاه  -های انسان  روی داده 28

–miRNA تعامل ،که در هر تکرار  طوری بهشود؛  می ارزیابی

miTS عنوان آموزش در  ها به عنوان آزمون و سایر تعامل به

برای کاهش هزینه محاسباتی و  .شوند نظر گرفته می

 ای که گونه به ها برازش، زیرماتریسی تصادفی از داده بیش

k=nm و   l=0.3×nt ،تکرار انتخاب و  199در  است

 .شود ارزیابی انجام می

 سازی امتیاز و ارزیابی عملکرد نرمال

21برای محاسبه نرخ مثبت واقعی
، 9.و نرخ مثبت کاذب 

–miRNA   شده بینی از تعاملات واقعی و پیش

miTS عملکرد مدل از طریق منحنی .شود میاستفاده 

ROC  و معیار AUC ها سازی شبیهدر  .شود ارزیابی می، 

نوکلئوتید در نظر گرفته شده  29برابر  miTS حداقل طول

 با روش PmintRULS و امتیازهای خروجیاست 

                                                           
26

 Singular Value Decomposition 
27

 Cross-Validation 
28

 Leave One Out Cross Validation 
29

 True Positive Rate (TPR) 
30

 False Positive Rate (FPR) 
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Unity-Based Normalization   1تا  9در بازه 

 .شوند سازی می نرمال

     
      

         
                      (71)      

X′ آمده از امتیاز  دست به  شده نرمال امتیازX  برای

در  .است آمده دست  که توسط مدل به است تعاملی یجفت

1.چارکیی زسا ها بر اساس نرمال همه جفت ،نهایت
به سه  

 :است شوند که به شرح زیر میدسته تقسیم 

 اهداف ضعیف (Weak Targets)متر از چارک : ک

 (درصد 25پایین )چارک 

 اهداف متوسط (Moderate Targets)ین چارک : ب

 درصد( 75) ( و چارک بالادرصد 25پایین )

 اهداف قوی (Strong Targets)شتر از چارک بالا: بی 

 درصد( 75)

 ,Python 3.11.3سازی های پیاده در این مطالعه از محیط

R 4.4.2  وCollab .استفاده شده است 

 mintRULS نتایج حاصل از مدل 

شده از  های ارائه گرفته و روش طبق مطالعات مروری صورت

آوری  تدوان بده جمدع    هدای جدیدد ایدن ندوآوری، مدی      جنبه

های گیداهی و نقدش تنظیمدی    miRNAهای تجربی  داده

های انسدانی، بده    بر ژن Cross Kingdomصورت ها به آن

ای منسجم مبتندی بدر     مقالات معتبر و ایجاد مجموعه داده

                                                           
31

 Quantile Normalization 

گیاه اشاره نمود که به غندای ایدن مددل     -های انسان  داده

وزن منظور تعیین میزان اهمیت هر ویژگی،  افزوده است. به

و وزن کمتر هایی با مشارکت فردی بیشتر  بیشتر به ویژگی

تا بددین   داده شداختصاص هایی با اهمیت کمتر  به ویژگی

 AUC ارزیابی مدل و کسب بهبود قابل توجهی دروسیله  

صورت زیدر   های مدل به بنابراین، ویژگی؛ یدآدست   بهبهتر 

 .قابل اعمال به مدل خواهند بود
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 یانسان miTSو  یاهیگ یهاmiRNAمنتخب  یها یژگی: و5جدول

miRNA features 
miTS features 

 

     : Free Energy     : Free Energy 

     : Needleman sequence similarity     : AU content 

     : Gaussian profile-based similarity     : Accessibility 

     : SSRs Gaussian-based similarity     : SSRs Gaussian-based similarity 

 

نسبت مساوی در نظر گرفته   ثابت و به mRNA های کلیه ویژگی، miRNA محاسبه اهمیت هر ویژگی. برای محاسبه اهمیت هر ویژگی :6جدول

 گیرد نیز انجام می mRNA شود. همین فرایند برای محاسبه اهمیت هر ویژگی می

Feature Kernels 
Feature Combinations 

 

Feature kernel 1 (    ) × (0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     ) 

Feature kernel 2 (    ) × (0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     ) 

Feature kernel 3 (    ) × (0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     ) 

Feature kernel 4 (    ) × (0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     + 0.25 *     ) 

Feature kernel 5 (   ) × (0.25 *      0.25 *      + 0.25 *      + 0.25 *     ) 

Feature kernel 6 (   )  × (0.25 *      0.25 *      + 0.25 *      + 0.25 *     ) 

Feature kernel 7 (   ) × (0.25 *      0.25 *      + 0.25 *      + 0.25 *     ) 

Feature kernel 8 (   ) × (0.25 *      0.25 *      + 0.25 *      + 0.25 *     ) 

Feature kernel 9 
(0.10 *      + 0.40 *      + 0.40 *      + 0.10 *      ) × 

(0.30 *     + 0.30 *     + 0.30 *     + 0.10) 

 

 

 نشان داده شده است. 93822برابر با  AUCمدل با  ییو برآورد کارا یانسان miTSو  یاهیگ miRNA یها مجموعه داده یها برا آن تیاهم زانیمنتخب با توجه به م یها یژگی: و2شکل 
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برای  مدلقابل مشاهده است،  2 شکلکه در  طور همان

برای  93829 برابر باهای AUC ، بهmiRNA های ویژگی

و پروفایل       لمندهای مبتنی بر توالی نی شباهت

ویژگی  سهکه در مقایسه با  ه استرسید      گاوسی

 انرژی آزاد دهنده نشانترتیب  که به      و     دیگر، 

، از اهمیت ندستهو شباهت مبتنی بر الگوهای تکراری 

 .بیشتری برخوردارند

 های محتمل مقایسه حالت

شده  های انتخاب تر مدل و ویژگی منظور ارزیابی دقیق به

های مختلفی از  لازم است تا مدل با مقایسه حالت

مورد  ،های ثابت و متفاوت موجود و نیز وزنهای  ویژگی

ها اطمینان  بررسی قرار گیرد تا از انتخاب صحیح ویژگی

 حاصل شود. 

 

 های ثابت و متغیر با وزن PmintRULS : مقایسه ارزیابی مدل7 جدول

miRNA features Free energy Needleman sequence Gaussian profile SSR AUC 

Weights 9325 9325 9325 9325 

938.1 miTS features Free energy AU content Target Accessibility SSR 

Weights 9325 9325 9325 9325 

miRNA features Free energy Needleman sequence Gaussian profile SSR AUC 

Weights 9319 9329 9329 9319 

93822 miTS features Free energy AU content Target Accessibility SSR 

Weights 93.9 93.9 93.9 9319 

 

در حالتی که وزن هریک از ، 7مطابق با جدول 

=  938.1، حاصل است در نظر گرفته شدهها ثابت  ویژگی

AUC  و در حالتی که ضریب وزنی هر ویژگی بر اساس

دست ه ب AUC=  93822اهمیت آن متغیر است، حاصل 

شود که در  آمده است. از این بررسی، این نتیجه حاصل می

نظر گرفتن وزن متغیر بر اساس اهمیت هر ویژگی منجر به 

 بهبود عملکرد مدل خواهد شد.

   PmintRULSارزیابی عملکرد مدل 

، از mintRULS مدددل  بینددی اعتبارسددنجی پددیش  بددرای

کده   ه اسدت اسدتفاده شدد   گیداهی و انسدانی   های تجربدی  داده

هدای هددف انسدانی را     گیداهی و ژن  miRNA بین تتعاملا

 به میدانگین  یمتوانستبر این اساس  دهد. مورد ارزیابی قرار می

AUC تجربدی انسدان   های  در مجموعه داده 93822 برابر با- 

های متغیر با توجه بده   بنابراین، با اعمال وزن؛ یابیمدست گیاه 

میزان اهمیت هر ویژگی، توانایی مدل در شناسدایی تعداملات   

های هدف نمایان شدد. پدس    های گیاهی و ژنmiRNAبین 
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با این رویکرد  PmintRULSتوان نتیجه گرفت که مدل  می

هدای  miRNAدر شناسدایی تعداملات بدین     توانایی بیشتری

 .های هدف انسانی دارد گیاهی و ژن

 یهامعیارتوسط  PmintRULS کارایی مدل گیری : اندازه8جدول 

و  گیاه - انسان های دادهمختلف با استفاده از مجموعه  یابیارز

 های مختلف مجموعه ویژگی

 Sensitivity 
(Recall) 

F-score AUC(ROC) 

LOOCV 93818 93199 93822 

 93818 93811 938.1 

–plant   شده بینی تعاملات واقعی و پیش طبق

miRNA  وhuman-miTS، های  منحنی ویژگی

تا سطح  شده استترسیم  5شکل در   (ROC)عملکرد

در دو   برآورد عملکرد مدل برایAUC(ROC)  زیرمنحنی

؛ گردد مشخص AUC=  938.1و  AUC=  93822حالت 

توان نتیجه گرفت که مدل توانسته است از  می ،بنابراین

اند، تعداد قابل توجهی  هدف بوده هایی که واقعاً بین نمونه

 هدف واقعی شناسایی نماید. عنوان بهرا 

 

 لیبا استفاده از پروفا PmintRULS عملکرد مدل: 5شکل 
AUC(ROC) 

 

 λ  سازی ارزیابی پارامتر منظم

منظور کاهش  به λ سازی منظمدر این مطالعه، پارامتر 

 - های انسان روی داده LOOCV برازش با استفاده از بیش

 تصادفی، داده ماتریس چند مقایسه با. شد تنظیم گیاه

عنوان بهترین گزینه انتخاب  به           داده  مجموعه

با دستیابی به  λ=36 مقدار بهینه ،گردید و در نهایت

ملکرد مطلوب مدل در ، ع93822برابر با  AUC بیشترین

 .های گیاهی را فراهم کردmiRNA بینی اهداف انسانی پیش

 

با  PmintRULS که در مدل λسازی  : کارایی پارامتر منظم6شکل 

.6  λ = شود استخراج می ها بهترین ویژگی. 

 های تجربی  اعتبارسنجی مدل با داده

تجربی، از  های دادهاساس  اعتبارسنجی مدل بر برای

miRNAزیر استفاده شده است:  های 

osa-miR168a, ath-miR156a, osa-miR156a, 

zma-miR156a-5p,bol-miR156, ath-miR159a, 

gma-miR159a-3p, osa-miR172d-5p.  

-osaمورد هدف  های ژناز بین  ،1طبق جدول  

miR168a ژن ،LDLRAP1  از اهمیت بالایی برخوردار

0/5
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0/7
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1
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regularization parameter (λ)  

Regularization parameter (λ) 
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تجربی بسیاری روی انسان  های زیرا آزمایش ؛است

که با مصرف مواد  انجام شده Cross Kingdom صورت به

مورد  LDLRAP1ژن  osa-miR168aغذایی حاوی 

بینی  طبق پیش، بنابراین ؛هدف قرار گرفته است

موجود در برنج  miRNAاین  ،گرفته توسط مدل صورت

مهم در بدن انسان در کنترل  ینشانگر عنوان به تواند می

 چربی مضر مورد استفاده قرار گیرد.  میزان

 Arabidopsisکده در گیداه    ath-miR159aهمچنین 

thaliana شود و گیاه سدویا کده حداوی     یافت میgma-

miR159a-3p      است و تدوالی مشدابهی در ناحیده هسدته

دارد، طبددق مدددل  Arabidopsis thalianaخددود بددا 

PmintRULS با هدف قدرار دادن   شود که بینی می پیش

عنوان هدف قوی، منجر به سرکوب تومدور و   به TCF7ژن 

پستان در بدن انسان  های سرطانی همچنین سرکوب سلول

در گیداه   miRNAشوند. شایان ذکدر اسدت کده ایدن      می

 .وفور وجود دارد بروکلی نیز به

 

 

 .اند شده بندی طبقهمربوط به برنج که در سه دسته قوی، متوسط و ضعیف  osa-miR168aشده  : اهداف تعیین1 جدول

 دسته ژن مورد هدف miRNAنام  گونه گیاهی

 SPEN Mild-Target  برنج
 

  WDFY3 Strong-Target 

  FRY Mild-Target 

 

 
 

PPP1R3E Mild-Target 

  RHBDF1 Mild-Target 

 osa-miR168a LDLRAP1 Strong-Target 

  NOVA2 Strong-Target 

  MATK Mild-Target 

  MED16 Mild-Target 

  ASTN2 Weak-Target 

  PLXNA3 Strong-Target 

  NUP210 Mild-Target 

  ATP2B2 Mild-Target 

  PARG Mild-Target 
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و سویا   Arabidopsis thalianaمربوط به گیاهان  gma-miR159a-3p و ath-miR159aشده  هدف تعیین عنوان به TCF7 :19جدول 

 شناسایی شده است. PmintRULSکه توسط مدل 
   دسته ژن مورد هدف miRNAنام  گونه گیاهی

 Arabidopsis thaliana ath-miR159a TCF7 Strong-Target گیاه

 gma-miR159a-3p TCF7 Strong-Target گیاه سویا

 

 

که  gma-miR172gو  osa-miR172-5pهمچنین 

و مسیرهای  Tab1بیان ژن  شوند، در برنج و سویا یافت می

را در  TGFβدهی مرتبط با فیبروز القا شده توسط  سیگنال

د. بر نکن انسان سرکوب و از بروز فیبروز ریه جلوگیری می

هدف قوی  عنوان به Tab1ژن  ،PmintRULSاساس مدل 

 نی شده است.بی شناسایی و پیش

 mintRULS توسط مدل gma-miR172g و osa-miR172-5p هدف قوی عنوان به Tab1 : شناسایی ژن11جدول 

   دسته ژن مورد هدف miRNAنام  گونه گیاهی

 osa-miR172-5p Tab1 (TGFβ) Strong-Target برنج

 gma-miR172g Tab1 (TGFβ) Strong-Target سویا

 Arabidopsisهای گیاهی برنج، ذرت، کلم بروکلی و گیاه  هدف قوی توسط گونه عنوان به JAM-A(F11R)شده  : هدف تعیین12جدول 

Thaliana ترتیب حاوی  به  کهosa-miR156a ،zma-miR156a-5p،bol-miR156   وath-miR156a ندهست.. 

   دسته ژن مورد هدف miRNAنام  گونه گیاهی

 Arabidopsis thaliana ath-miR156a JAM-A (F11R) Strong-Targetگیاه 

 osa-miR156a JAM-A (F11R) Strong-Target برنج

 zma-miR156a-5p JAM-A (F11R) Strong-Target ذرت

 bol-miR156 JAM-A (F11R) Strong-Target کلم بروکلی

 

ath-miR156a  نیز که در گیاهArabidopsis 

thaliana ،osa-miR156a  ،در برنجzma-miR156a-

5p  در ذرت وbol-miR156  در گیاه بروکلی یافت

که در این مدل  JAM-Aشوند، با هدف قرار دادن ژن  می

بینی  پیش ،هدف قوی شناسایی شده است عنوان به

 طور قابل هشود که منجر به سرکوب پیشرفت تومور و ب می

توجهی باعث کاهش تهاجم سلولی در بدن انسان شود. 

شده توسط  گونه های گیاهی ذکر شده و اهداف شناسایی

 ند.هستقابل مشاهده  PmintRULSمدل 
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 گیری نتیجهبحث و 

-Cross  صدورت  این مطالعه با تمرکز بر تنظیم بیان ژن به

Kingdom سددطتو miRNA گیدداهی، مجموعدده هددای 

 های گیاهی و اهداف انسدانی بدا  miRNA جامع از ای داده 

مددل یدادگیری    ارزش پزشکی ایجاد کرده و بدا اسدتفاده از  

، اهداف انسدانی را بده سده    PmintRULSبا عنوان  ماشین

در بندی نمدوده اسدت.    دسته قوی، متوسط و ضعیف طبقه

هدای   ادههدا و ارزیدابی بدا د    دهی بهینه ویژگی با وزننهایت، 

آمدده   دسدت  تجربی، عملکرد مدل بهبود یافتده و نتدایج بده   

هدا   . یافتده داشته اسدت تطابق بالایی با شواهد آزمایشگاهی 

هدای   های گیاهی در درمانmiRNA بیانگر پتانسیل بالای

غذایی، شناسدایی نشدانگرهای زیسدتی و    مبتنی بر مصرف 

کاربردهای دارویی هستند و مسیر روشنی بدرای تحقیقدات   

هدایی مانندد دیابدت،     آینده در پیشگیری و درمدان بیمداری  

عروقی و اخدتلالات متابولیدک    -  های قلبی سرطان، بیماری

 .دهند ارائه می
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