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Abstract 
BACKGROUND: Chronic inflammatory enteropathy (CIE) in dogs refers to a disorder characterized by chronic 

intestinal inflammation. It can lead to symptoms such as persistent diarrhea, vomiting, weight loss, and anorexia. 

Various factors, including food allergies, infections, and immune disorders, typically cause the disease. Accurate 

diagnosis and appropriate treatment are essential for improving the quality of life and health of affected dogs. 

OBJECTIVES: This research investigates the molecular mechanisms and gene expression patterns in CIE using 

bioinformatics methods and molecular experiments. 

METHODS: Single-cell RNA sequencing (scRNA-seq) data from healthy dogs and dogs with CIE were processed 

and normalized using the Seurat package version 3. After identifying 20 distinct cell clusters, the expression of key 

genes associated with major signaling pathways was evaluated by RT-qPCR in 35 samples (25 diseased and 10 control). 

RESULTS: Comparing gene expression between CIE (4 samples) and healthy samples (3 samples) yielded 385 

differentially expressed genes (DEGs). KEGG pathway analysis revealed a key signaling pathway associated with 

Human T-cell Leukemia Virus type 1 (HTLV-1) infection, involving 217 genes. Among these, 15 genes were of 

particular importance in this study. These findings, confirmed by bioinformatic methods, provide deeper insight into 

genetic regulation in CIE and suggest mechanisms that affect cellular function. RT-qPCR results showed that EGR2 

was upregulated in diseased samples, while CSF2 and ETS2 were downregulated. NFKBIA also showed a significant 

decrease. Conversely, the overexpression of SLC2A1 and NFATC4 indicated their roles in glucose metabolism and 

immune regulation. 

CONCLUSIONS: The present study revealed that dysregulation of signaling pathways associated with viral infection 

and the immune response, including the cfa05166 and JAK-STAT pathways, plays a pivotal role in the pathogenesis 

of this enteropathy, which could pave the way for the development of diagnostic biomarkers and novel therapeutic 

approaches. 
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Figure Legends and Table Captions 

Table 1. The list of primers used in this study. 

Table 2. List of target genes and their full names. 

Figure 1. Validation of various gene expressions using real-time RT-PCR. The relative mRNA levels of the EGR2, CSF2, SLC2A1, FOS, ETS2, 

ICAM1, NFATC4, NFKBIA, CDC20, and CCND1 genes were assessed. 
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                                                                                                                 چکیده

 

ها به اختلالی اشاره دارد که با التهاب مزمن در سگ CIE( یا Chronic Inflammatory Enteropathyبیماری انتروپاتی التهابی مزمن ) :مطالعه زمینه

ازجمله  ،علت عوامل مختلفیاین بیماری معمولاً به .شودمنجر اشتهایی تواند به علائمی مانند اسهال مداوم، استفراغ، کاهش وزن و بیها همراه است و میدر روده

 ها ضروری است.شود و تشخیص و درمان مناسب آن برای بهبود کیفیت زندگی و سلامت سگها و اختلالات ایمنی ایجاد میهای غذایی، عفونتحساسیت

های مولکولی های بیوانفورماتیکی و آزمایشبا استفاده از روش CIEهای مولکولی و الگوهای بیان ژن در بیماری به بررسی مکانیسم مطالعه حاضر :هدف

 پردازد.می

 مزمن التهابی انتروپاتی به مبتلا و سالم هایسگ هاینمونه به مربوط( scRNA-seq) سلولیتک RNA یابیتوالی هایداده مطالعه حاضر، در :کارروش

(CIE )پکیج از استفاده با Seurat مسیرهای با مرتبط کلیدی هایژن بیان مجزا، سلولی خوشه 20 شناسایی از پس و شدند سازینرمال و پردازش 3 نسخه 

 .گرفت قرار ارزیابی مورد( کنترل نمونه 10 و بیمار نمونه 21) نمونه 31 در RT-qPCR روش با اصلی سیگنالینگ

 سیگنالینگ مسیر هاآن Pathway سازیغنی که کرد شناسایی را( adjusted P<01/0) دارمعنی دارتفاوت بیان با ژن 3۸1 بیوانفورماتیک آنالیز نتایج :نتایج

 افزایش جملهاز مسیر، این کلیدی هایژن دارمعنی تغییرات RT-qPCR با validation و داد نشان را( cfa05166) انسانی T سلول لوسمی ویروس عفونت

 .بودمتابولیسم گلوکز و تنظیم ایمنی  هاقش آنکرد که ن تأیید راNFKBIA (01/0>P )برابری  3/3 کاهش وEGR2 (01/0>P )پنج برابری 

 و cfa05166 مسیر جملهاز ایمنی، پاسخ و ویروسی عفونت با مرتبط سیگنالینگ مسیرهای تنظیم در اختلال داد نشان حاضر مطالعه :نهایی گیرینتیجه

JAK-STAT یماریب این برای نوین درمانی رویکردهای و تشخیصی بیومارکرهای توسعه ساززمینه تواندمی که کندمی ایفا بیماری پاتوژنز در محوری نقش 

 .باشد

    Real-time RT-qPCR سیگنالینگ، بیومارکر، مسیر ژن، بیان بیوانفورماتیک، آنالیز :کلیدی کلمات

  .دانشگاه تهرانناشر: مؤسسه انتشارات                                            نویسندگان. © تیرایکپ 

 یشرفته،پ هاییرو فناو یصنعت یلیتکم یلاتدانشگاه تحص یطی،پژوهشکده علوم مح یوتکنولوژی،گروه ب ،یعسکر یدناه: مسئول سندهینو
 یرانکرمان، ا

 

 مقدمه

 التهاب با که است چندعاملی و پیچیده وضعیت یک هاسگ در( Chronic Inflammatory Enteropathy) روده التهابی مزمن بیماری

 ماریبی این. گرددمنجر می اشتها تغییرات و وزن کاهش اسهال، مزمن، استفراغ مانند علائمی، به و شودمی مشخص گوارش دستگاه مداوم

 مبتنی نآ تشخیص و شده ایجاد( نرمال فلور هایباکتری و غذایی مواد مانند) روده ترکیبات به ایمنی سیستم غیرطبیعی پاسخ دلیلبه

 داروهای و( هیدرولیزه یا حذفی هایرژیم مانند) غذایی تغییرات شامل معمولاً درمان. است روده از بردارینمونه و هابیماری سایر رد بر

زیرا تحت تأثیر ترکیبی از  ؛استنشده مشخصخوبی هنوز به CIE وجود اهمیت بالینی آن، علل دقیق . با(1)است  ایمنی کنندهسرکوب

تشخیص و مدیریت را  ،این پیچیدگی، (3 ،2) اختلالات ایمنی، عوامل غذایی، عدم تعادل در میکروبیوم روده و استعداد ژنتیکی قرار دارد

10.22059/jvr.2025.396797.3521 

 

 211-212، 1415، 3، شماره 11دوره 

 

https://jvr.ut.ac.ir/
https://jvr.ut.ac.ir/
https://jvr.ut.ac.ir
https://ut.ac.ir/
https://ut.ac.ir/
https://doi.org/10.22059/jvr.2025.396797.3521
https://doi.org/10.22059/jvr.2025.396797.3521
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://en.wikipedia.org/wiki/Open_access


 

1415، 3شماره  11دوره ▐ تحقیقات دامپزشکی مجله           

 

 203 

های مولکولی و مسیرهای را روشن کرده است، مکانیسم CIE هایبرخی جنبه مطالعاتکه حالیدر کند،برانگیز میبرای دامپزشکان چالش

 .(1 ،4)طور دقیق مشخص نیست بهو درک پاتوژنز آن  نشده استشناخته  کاملطور ند، هنوز بهشوبیماری میباعث پیشرفت خاصی که 

 CIE دمانن ،هاییهای جدیدی برای بررسی بیماریشناسی مولکولی راههای علم بیوانفورماتیک و زیستهای اخیر، پیشرفتدر سال

و اینکه ها توانایی ما را در مطالعه ناهمگونی سلولی در بافت (scRNA-seq) سلولیتک RNA یابیفناوری توالیمثال، عنوانگشوده است. به

ها در فرایندهای بیماری ارائه سلول مورد نقشدر جدیدیهای متحول کرده و بینشباشد های سلولی متفاوت میهر بافت شامل جمعیت

 differentially expressed genes شدههای متفاوت بیانتوانند ژنن مییسلولی، محقق. با تحلیل بیان ژن در سطح تک(6)دهد می

(DEGs) این رویکرد (7)سایی کنند که ممکن است برای توسعه و پیشرفت شرایط التهابی حیاتی باشند، شنا ایو مسیرهای مولکولی .

هاب و مسیرهای مرتبط با ایمنی های کلیدی التکنندهویژه ارزشمند بوده و برای کشف تنظیمبه های مزمن انسانی،بررسی بیماریدر 

 مطالعاتای هنوز محدود است و نیاز به های پیشرفتهها، کاربرد چنین تکنیکدر سگ CIE زمینهدر حال،این. با(۸)استفاده شده است 

 .(9)بیشتری برای پر کردن این شکاف وجود دارد 

 مونه،ن برای. است مزمن التهابی هایبیماری بروز و ویروسی هایعفونت میان ارتباط بررسی توجه،جالب پژوهشی هایزمینه از یکی

 گوارشی حاد هایآسیب برای عاملی عنوانبه عمدتاً شود،می محسوب خطرناک اغلب و مسری شدتبه عفونت یک که هاسگ پاروویروس

 ایندهند می نشان ایفزاینده شواهد دارند، حاد حالت معمولاً ویروس این از ناشی هایعفونت اگرچه حالاینبا. است شده شناخته

 نقش «زمنم التهابی انتروپاتی» مانند مزمنی، هایبیماری پیدایش در توانندمی و باشندمی پایدار ایمنی اختلالات ایجاد به قادر هاویروس

 این نیست، دسترس در هنوز( CIE) مزمن التهابی انتروپاتی با پاروویروس ارتباط درباره مستقیمی شواهد اگرچه. (10)باشند  داشته

 عاتمطال نیازمند موضوع این بررسی که باشند داشته نقش مزمن التهاب تشدید یا شروع در ویروسی هایعفونت که دارد دوجو احتمال

 توسعه برای علمی مبنای و دهد ارائه CIE بیماری شناسیعلت مورددر حیاتی هایبینش تواندمی ارتباطاتی چنین درک. است بیشتر

 .(11)کند  فراهم مؤثرتر درمانی راهبردهای

مرتبط با عفونت ویروس  KEGG پردازد و تمرکز خاصی بر روی مسیرمی CIE به بررسی مسیرهای مولکولی درگیر در حاضر مطالعه

 ددهمی نشان مولکولی هایآزمایش و بیوانفورماتیک آنالیزهای تلفیق از استفاده با حاضر مطالعهدارد.  T 1 (cfa05166)لوسمی سلول

 این. دارد نقش( CIE) مزمن التهابی انتروپاتی پاتوژنز در داریمعنی طوربه( انسانی T سلول لوسمی ویروس عفونت) cfa05166 مسیر

 اختلال موجب باشند،می دخیل التهاب و ایمنی پاسخ در که SLC2A1 و EGR2، NFKBIA جملهاز کلیدی، ژن 11 تنظیم طریقاز مسیر

 یرتهاجمیغ تشخیصی هایروش توسعه ساززمینه تواندمی هامکانیسم این شناسایی. شودمی التهابی پاسخ تشدید و ایروده سد عملکرد در

 هایاز ابزارهای بیوانفورماتیک و دادهبا استفاده  مطالعه حاضرباشد.  مرتبط سیگنالینگ مسیرهای مهار بر مبتنی هدفمند هایدرمان و

scRNA-seq دار های معنیژن، به شناسایی و تحلیلDEGs توجهی مانند نوراپیلینجمله کاندیداهای قابلپرداخت، از خواهدر این مسیر د 

 .(12) (NFATC4) فعال T هایای سلولو فاکتور هسته EGR2 و EGR1 های پاسخ رشد زودهنگام، ژن(NRP1)1ـ 

 یقدق هایمکانیسم درک برای ایامیدوارکننده اهداف شوند،می شناخته التهاب و ایمنی تنظیم در خود نقش خاطربه که هاژن این

 پاسخ هایژن ،(NRP1) 1نوراپیلین ـ  شامل ایبالقوه بیومارکرهای حاضر مطالعه. آیندمی شمار به (CIE) مزمن التهابی انتروپاتی بیماری

 اساسبر فاکتورها این انتخاب. است کرده شناسایی را (NFATC4) فعال T هایسلول ایهسته فاکتور و EGR2 و EGR1 زودهنگام رشد

 تمایز، و تکثیر مانند کلیدی، سلولی فرایندهای تنظیم در هانقش آن ایمنی، پاسخ و التهاب سیگنالینگ مسیرهای در هاآن مشارکت

 بررسی. تاس گرفته صورت بیماران هاینمونه در دارمعنی تفاوت بیان همچنین و دارویی مهار قابلیت دلیلبه درمانی هدف بالای پتانسیل

 .شود نوین درمانی راهبردهای توسعه و بیماری پاتوژنز بهتر درک باعث تواندمی نشانگرها این زمانهم

 ازطریق CIE به مبتلا هایسگ در شدهمختل ایمنیِ هایپاسخ و سلولی سیگنالینگ مسیرهای کشف مطالعه حاضر، اصلی هدف

 ناساییش بیماری، هایمکانیسم درک تعمیق دنبال به مطالعه حاضر. است بالینی مشاهدات و مولکولی شناسیزیست هاییافته تلفیق

 مانیدر هایگزینه تنهانه مطالعه حاضر دستاوردهای. باشدمی بیمار حیوانات در آگهیپیش و تشخیص دقت ارتقای و جدید درمانی اهداف

 خواهد مکک التهابی هایبیماری مطالعه و ایمقایسه دامپزشکی از تریگسترده هایحوزه به بلکه بخشد،می بهبود مبتلا هایسگ برای را

 .(14 ،13)کرد 
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 کار مواد و روش

 مطالعه(: سلولیتک RNA-Seq هایتحلیل دادهوتجزیهاز  (DEGs) شدههای متفاوت بیانشناسایی ژنسلولی )آنالیز تک

به   GEO-NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gds) بود که از پایگاه داده CIEتحلیل یک مجموعه داده از وشامل تجزیه حاضر

 دارمعنی ژن 3۸1 شناسایی به که شد انجام KEGG و GEO هایپایگاه در تخصصی هایکلیدواژه از ادهاستف با آنالیزهادست آمده است. 

 ،اده. این مجموعه دشدند تعیین تجربی تأیید و بیوانفورماتیک هاییافته گراییهم اساسبر مطالعه نهایی اهداف منجر گردید. در ادامه

ارزیابی کیفیت دقیق و  ها،داده صحت تضمین منظوربهبود.  CIE های مبتلا بهنمونه از سگ 4سالم و  حیواناتنمونه از  3شامل 

 کیفیت با هایسلول کیفیت، کنترل معیارهای اعمال باانجام شد.  Rنویسی در زبان برنامه 3نسخه  Seuratپردازش با استفاده از بسته پیش

ها با استفاده از روش مبتنی بر . نمونهپذیرفت انجام( CIE به مبتلا 4 و سالم 3) نمونه 7 روی بر بعدی هایتحلیل و شدند فیلتر پایین

Findanchor در بستهSeurat  یابیهای توالیهای اصلی با فیلتر کردن دادهدغام شدند و سلولا RNA سلولیتک (scRNA-seq)  شناسایی

های اصلی با استفاده های بیان ژن از سلولداده .تحلیل بیشتر حذف شدندوهایی که معیارهای کیفیت را نداشتند از تجزیهشدند. سلول

 ژن با تنوع بالا با استفاده از تابع 2000شده، سازی شدند. از این مجموعه داده نرمالاز یک مدل رگرسیون خطی نرمال

FindVariableFeatures  های اصلیمؤلفهبا استفاده از ها سپس شناسایی شدند. این ژن Principal Component Analysis (PCA)  

مؤلفه اصلی اول برای  20تر کاهش یابند. مدیریتتر و قابلهای با ابعاد بالا به یک فرمت با ابعاد پاییندادهماتریس تا  تحلیل شدندوتجزیه

 اساسبر. شد انجام با تنوع بالا ژن 2000 شدهنرمال بیان هایداده روی بر( PCA) اصلی هایمؤلفه تجزیههای بعدی حفظ شدند، تحلیل

 و لولیس بندیخوشه جملهاز بعدی، هایتحلیل برای بودند بیولوژیکی واریانس بیشترین حاوی که اول مؤلفه بیست ،ElbowPlot روش

هایی با سلول انجام شد تا 4/0بندی در یک وضوح خوشه ،تعیین شد ElbowPlot طور که با روشهمان .شدند انتخاب UMAP ترسیم

 .بندی شوندهای بیان مشابه گروهپروفایل

مؤلفه اصلی استفاده  20اساس بر Uniform Manifold Approximation and Projection (UMAP) بندی بیشتر از برای خوشه

 بیان پروفایل دارای هایسلول دادن قرار با UMAP روشدر دو بعد فراهم کرد. را ها تفسیر دادهشد. این کار امکان نمایش واضح و قابل

 را امکان این جداگانه، هایتجمع صورتبه( CIE مقابل در سالم) آزمایشی هایگروه بین هایتفاوت نمایش و مجاور هایخوشه در مشابه

 هایین نمونهب DEGs. برای شناسایی کند تفسیر و شناسایی بصری صورتبه را بیولوژیکی الگوهای بتواند تا کندمی فراهم محقق برای

CIE و سالم، از تابع FindMarkers در Seurat 01/0ر هایی که تغییاستفاده شد. ژن>adjusted P value و |logFC| ≥1 طبق آزمون ،

های های مولکولی کلیدی بین نمونهدار در نظر گرفته شدند. این رویکرد چارچوبی قوی برای کشف تفاوتعنوان معنیویلکاکسون، به

 .بیماری ارائه کرد دخیل درهای مورد مکانیسمهایی درارائه داد و بینش CIE و مبتلا بهسالم 

بر روی  KEGG سازی، یک تحلیل غنیCIEبرای درک بهتر مسیرهای بیولوژیکی درگیر در  :KEGG یرسازی مستحلیل غنی

 DAVID  در پلتفرم Functional Annotation از ابزار انجام شد. این تحلیل با استفاده حاضر در مطالعهشده دار بیانهای معنیژن

(https://david.ncifcrf.gov/) ،که یک منبع رایج برای آنالیز عملکردی و مسیرها است، انجام شد. برای اطمینان از قابلیت اطمینان نتایج

 هایدر نظر گرفته شد که یک رویکرد استاندارد برای در نظر گرفتن مقایسه 01/0زیر  False Discovery Rate (FDR) نرخ کشف کاذب

های کمک کرد و بینش CIE ترین مسیرهای مرتبط باهای کاذب است. این مرحله به شناسایی مرتبطمتعدد و کاهش خطای مثبت

 .فراهم آورد های مولکولی بیماریارزشمندی درمورد مکانیسم

 10و  CIE سگ مبتلا به 21آوری شد که شامل نمونه جمع 31ها، مجموعاً در سگCIE در مطالعه مربوط به  :In vivo اتآزمایش

 جاماز حیوانات مبتلا انها آوری نمونهجمعحیوانات برای رضایت آگاهانه از صاحبان  ،دریافت تأییدیه اخلاقیبعد از سگ کنترل سالم بود. 

 کیت رپید آزمایش از استفاده با CIE به مبتلا هایسگآوری شد. مطالعه جمعهای موردوده، از سگهای رهای بافتی، بیوپسینمونه و شد

CPV ویروسی هایآزمایش منفی نتایج و گوارشی بیماری سابقه عدم اساسبر سالم هاینمونه کهحالیدر شدند، تأیید بالینی عایناتم و 

شده از های سواب گرفتهاز نمونه RNA  . برای استخراجشدند آوریجمع استریل هایروش با روده سواپ هاینمونه. گردیدند انتخاب

 منظوربهاستفاده شد.  ((TRIzolهای فاز مایع )، ایران یا روشSinaclon )کیت مبتنی بر ستون RNA های استخراجناحیه مقعد، از کیت

 روش این بالای بازدهی از گیریبهره با تا شد استفاده( TRIzol) مایع فاز روش از کم، غلظت با مقعد سواب هاینمونه از RNA استخراج

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gds
https://david.ncifcrf.gov/
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طور کامل ها در یک بافر لیز سلولی قرار گرفتند و به. نمونهگردد حاصل RNA مقدار حداکثر نمونه، پایین هایحجم از استخراج در

طور کامل انجام شده است. در روش مبتنی بر ستون، پس از سانتریفیوژ، مایع د که لیز سلولی بهورتکس شدند تا اطمینان حاصل شو

شد. در روش  جدا RNase-free نهایی با استفاده از آب RNA د.شو طبق پروتکل کیت انجام شوفوقانی به ستون منتقل و مراحل شست

TRIzol حاوی، پس از افزودن کلروفرم و سانتریفیوژ، فاز آبی RNA جدا و RNA  .از پسبا استفاده از ایزوپروپانول رسوب داده شد 

 از استفاده با RNA غلظت و خلوص. گردید حل RNase از عاری آب در و وشودرصد شست 70 اتانول با حاصل پلت ،RNA دهیرسوب

 تا ۸/1 محدوده در نانومتر 260/2۸0 جذب تنسب با هانمونه و شد گیریاندازه( ایران ،Nano Mahan مدل) NanoDrop اسپکتروفتومتر

 1۸S و 2۸S واضح نوارهای مشاهده و یک درصد آگارز ژل در الکتروفورز از استفاده با نیز RNA یکپارچگی. گرفتند قرار تأیید مورد 1/2

 میکرولیتر در نانوگرم 10 نهایی غلظت با RNA از ،PCR ریل ـ تایم دقیق هایواکنش انجام برای. گردید تأیید آلودگی حضور بدون

شد  نگهداریگراد درجه سانتی -۸0شده در دمای استخراج RNA. است شده سازیبهینه استاندارد هایپروتکل اساسبر که شد استفاده

)پارس شده با استفاده از کیت ترانسکریپشن معکوس استخراج RNA( از cDNAمکمل ) DNAتا از تخریب آن جلوگیری شود. سپس 

( و بر روی 1جدول سنتز شدند ) شرکت پیشگام ایران توسط CIE های هدف مرتبط باسنتز شد. پرایمرهای مربوط به ژنتوس، ایران( 

 دمای ،یکارای ویژگی، مانند) ضروری پارامترهای ارزیابی و طراحی از پس پرایمرها مسیرهای کلیدی التهابی و تنظیمی تمرکز داشتند. 

 بیان سطح سپس و شدند بررسی ،GeneRunner (Hastings Software, Inc., USA)  افزارنرم با( ثانویه ساختار تشکیل عدم و ذوب

 در( ایران سیناکلون،) SYBR Green کیت از استفاده با Real-time PCR روش با کنترل و CIE هایگروه هاینمونه در هدف هایژن

 .گرفت قرار سنجش مورد ،ABI (Applied Biosystems, USA) دستگاه

)آستانه  Ct ها به کار رفت. این روش شامل مقایسه مقادیربرای ارزیابی سطوح بیان نسبی ژن ΔΔCt ها، روشبرای تحلیل داده

سازی شد. این رویکرد به شناسایی نرمال بتااکتینداری های کنترل بود که به یک ژن خانهبا نمونه CIE هایهای هدف در نمونهچرخه( ژن

 .دادها ارائه در سگ بیماریمورد پاتوفیزیولوژی این ارزشمندی در بررسیکمک کرده و  CIE بیومارکرهای بالقوه

 

 حاضر. شده در مطالعهلیست پرایمرهای استفاده .1جدول 

 دمای آنلینگ توالی پرایمر نام ژن

 (گرادیسانت)درجه 

طول قطعه 

 )جفتباز(

EGR2 (Early Growth Response2) Forward:5'-TGCTGCTGCTGCTGCTGTT-3' 

Reverse:5'-CCTCCTCCTCCTCCTCCTC-3' 
1۸ 91 

CSF2 (Colony Stimulating Factor2) Forward:5'-AGCTGCTGCTGCTGCTGAT-3' 

Reverse:5'-GCTGCTGCTGCTGCTGCTA-3' 
17 10۸ 

SLC2A1 (Solute Carrier Family2 

Member1) 

Forward:5'-CTGCTGCTGCTGCTGCTGT-3' 

Reverse:5'-GCTGCTGCTGCTGCTGCTC-3' 
19 112 

FOS (Fos Proto-Oncogene) Forward:5'-AGGACCAGGAGGACGAGAA-3' 

Reverse:5'-CAGGAGGAGGAGGACAGTGA-3' 
1۸ ۸9 

ETS2 (ETS Proto-Oncogene2) Forward:5'-TGCTGCTGCTGCTGCTGTT-3' 

Reverse:5'-CCTCCTCCTCCTCCTCCTC-3' 
1۸ 102 

ICAM1 (Intercellular Adhesion Molecule1) Forward:5'-AGGACCAGGAGGAGGAGAA-3' 

Reverse:5'-CAGGAGGAGGAGGACAGTGA-3' 
60 121 

NFATC4 (Nuclear Factor of Activated T 

Cells4) 

Forward:5'-CTGCTGCTGCTGCTGCTAT-3' 

Reverse:5'-GCTGCTGCTGCTGCTGCTA-3' 
19 91 

NFKBIA (NFKB Inhibitor Alpha) Forward:5'-CTGCTGCTGCTGCTGCTGT-3' 

Reverse:5'-GCTGCTGCTGCTGCTGCTC-3' 
1۸ 10۸ 

CDC20 (Cell Division Cycle20) Forward:5'-AGGACCAGGAGGAGGAGAA-3' 

Reverse:5'-CAGGAGGAGGAGGACAGTGA-3' 
60 11۸ 

CCND1 (Cyclin D1) Forward:5'-TGCTGCTGCTGCTGCTGTT-3' 

Reverse:5'-CCTCCTCCTCCTCCTCCTC-3' 
17 134 

Beta-Actin Forward Primer:5'-

CTGGAACGGTGAAGGTGACA-3' 

Reverse Primer:5'-

GAGGACCTCTCTTCCAGCCT-3' 

17 146 

 

 

 

https://jvr.ut.ac.ir/
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 نتایج
ای برای تحلیل استفاده شد. پس عنوان پایهدست آمد و به به GEO از پایگاه GSE254005 مجموعه داده :بیوانفورماتیکآنالیز 

خوشه  20توانند به ها میبندی شدند. نتایج نشان داد سلولطبقه Seurat های سلولی با استفاده از بستهها، جمعیتسازی دادهاز نرمال

به دست   FindMarkers با استفاده از تابع دارهای معنیژنو کنترل،  CIE هایها بین نمونهبرای بررسی تفاوتبندی شوند. متمایز گروه

 .دست آمد به (n=3) های سالمبا کنترل CIE (n=4) هایشناسایی شد که در مقایسه نمونه دارژن معنی 3۸1آمدند. درمجموع 

انجام شد. این تحلیل یک مسیر  KEGGسازی مسیر طریق تحلیل غنیاز داریهای معنژنمورد آنالیزهای بیشتر در مطالعات

ژن است. از میان  217را مشخص کرد که شامل  HTLV-1( یا cfa05166) 1انسانی نوع  Tدهی مرتبط با ویروس لوسمی سلول سیگنال

 ها بینشخلاصه شده است. این یافته 2 جدولمرتبط شناخته شدند که در  حاضر زمینه مطالعهداری دریطور معنژن به 11ها، این

کنند که ممکن است به توسعه ای را پیشنهاد میدهند و مسیرهای بالقوهارائه می CIEهای مولکولی زیرین مورد مکانیسمارزشمندی در

 و پیشرفت بیماری کمک کنند.

 

 قرار دارند. HTLV-1ه در مسیر ک حاضر های مطالعهفهرست ژن .2جدول 

 نام کامل نماد ردیف

1 NRP1 neuropilin 1 

2 EGR1 early growth response 1 

3 EGR2 early growth response 2 

4 CSF2 colony stimulating factor 2 

1 SLC2A1 solute carrier family 2 member 1 

6 FOS Fos proto-oncogene, AP-1 transcription factor subunit 

7 ETS2 ETS proto-oncogene 2, transcription factor 

۸ ICAM1 intercellular adhesion molecule 1 

9 NFATC4 nuclear factor of activated T cells 4 

10 NFKBIA NFKB inhibitor alpha 

11 CDC20 cell division cycle 20 

12 CD4 cell division cycle 20 

13 CCND1 cyclin D1 

14 ESPL1 extra spindle pole bodies like 1, separase 

11 CREB3L3 cAMP responsive element binding protein 3 like 3 

16 TSPO translocator protein 

 

 
 ،EGR2، CSF2، SLC2A1، FOS، ETS2، ICAM1های ژن mRNA. سطوح نسبی RT-PCRهای مختلف با استفاده از تأیید بیان ژن .1تصویر 

NFATC4، NFKBIA، CDC20، و CCND1. مورد ارزیابی قرار گرفت. 
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 EGR2های بیمار نسبت به کنترل برای ژن ، بیان ژن در نمونهReal-Time PCRز اساس نتایج حاصل ابر :Real-Time PCRنتایج 

برابر  3و  2ترتیب با به NFATC4و  SLC2A1های که ژنحالیدر ،(P<01/0) دار نشان دادبرابر کاهش معنی 1به میزان  CIE در گروه

( P<01/0دار )یبرابر کاهش معن ۸/0میزان به   ETS2و (>01/0P) رابرب 1/0به میزان  CSF2 ژن .(P<01/0دار همراه بودند )افزایش معنی

 داریمعنی تغییر هیچ آماری، نظر ازنشان دادند.  (>01/0Pدار )افزایش معنی 2/1به میزان  ICAM1 و (>01/0Pبرابر ) FOS 1/1های و ژن

 دارمعنی تغییر بدون نیز CDC20 ژن بیان و کنترل برابر NFBIA 97/0 ژن بیان سطح. نشد مشاهده CDC20 و NFBIA ژن دو بیان در

 (.1تصویر ) برابر افزایش بیان داشت ۸/1، به میزان CCND1ژن  اما بود،

 بحث
 EGR1 . همچنین( اشاره کرد که در تنظیمات عصبی و ایمنی نقش دارد1)نوراپیلین  NRP1 توان بهتوجه میهای قابلجمله ژناز

کننده کلونی )فاکتور تحریک CSF2 و باشندمیهای سلولی ( که فاکتورهای رونویسی حیاتی برای پاسخ2و  1پاسخ اولیه رشد ) EGR2 و

عضو خانواده ) SLC2A1 باشند:این موارد می های مهم شاملهای ایمنی ضروری است. سایر ژنتوسعه سلول ( که برای هماتوپوئز و2

که برای  ICAM1و  ETS2ست و ا AP-1 که بخشی از کمپلکس فاکتور رونویسی FOS ( که یک ناقل گلوکز است؛1، عضو 2حامل 

یندهای التهابی اهای محوری در تنظیم فرنقش NFKBIAو  NFATC4ن . همچنیباشندمیهای ایمنی حیاتی دهی سلولی و پاسخسیگنال

، جداکننده( در تنظیم چرخه سلولی دخیل 1های اضافی مانند )پول ESPL1( و D1)سیکلین  CDC20 ،CCND1که حالیدر .کنندایفا می

های )پروتئین ترانسلوکاتور( به پاسخ TSPO( و 3مشابه  cAMPدهنده به )پروتئین باندکننده عنصر پاسخ CREB3L3نهایت، . درباشندمی

 غییراتت دهندهنشان هایافته دهند.ها را بیشتر نشان میکنند و عملکردهای متنوع این ژناسترسی، تکثیر سلولی و آپوپتوز کمک می

 نقش با که داشت( برابر 1) بیان افزایش توجهیقابل طوربه EGR2 مثال،عنوانبه. بودند β-actin به نسبت ژن بیان در توجهیقابل

 در هاآن هاینقش با که دادند نشان را بیان کاهش ETS2 و CSF2 مقابل، در. دارد همخوانی سلولی تکثیر و تمایز در اششدهشناخته

 هایپاتولوژی با معمولاً که است NF-κB دهیسیگنال افزایش دهندهنشان NFKBIA چشمگیر کاهش. است سازگار التهابی هایپاسخ

 شافزای. کندمی تأیید ایمنی تنظیم و گلوکز متابولیسم در را هاآن هاینقش نیز NFATC4 و SLC2A1 بیان افزایش. است مرتبط التهابی

 CCND1 بیان افزایش دیگر،ازسوی .ماند پایدار CDC20 کهدرحالی است. سلولی تطبیقی هایپاسخ دهندهنشان ICAM1 و FOS جزئی

 یابیلیتوا هایتحلیل از گیریبهره با مطالعه حاضر، دارد. در همخوانی تکثیر شرایط در ویژهبه سلولی، چرخه تنظیم در آن نقش با نیز

RNA سلولیتک (scRNA-seq )داده پایگاه در شدهبارگذاری هایداده روی بر GEO، به مبتلا هایسگ در افتراقی بیان دارای هایژن 

 سازی و کاهش ابعاد، مطالعهها، نرمالبرای ادغام داده Seurat افزاریبا استفاده از بسته نرم .شدند شناسایی( CIE) روده التهابی بیماری

، NRP1 های کلیدی مانندپرداخته است. ژن CIE انداز سلولی مرتبط باها را تضمین کرده و به بررسی دقیق چشمکیفیت بالای داده حاضر

EGR1 ،EGR2 و NFATC4  زمینه مسیر عفونت ویروس لوسمیویژه درشناسایی شدند که به T  1انسانی (cfa05166)  اهمیت دارند. این

عنوان ژن به 11ها، دهد. از میان این ژنهای ایمنی و فرآیندهای التهابی را نشان میژن است، پیچیدگی پاسخ 217مسیر که شامل 

 .است CIE ها در پاتوژنزبالقوه آندهنده نقش های مهم شناسایی شدند که نشانژن

 از CIE هب مبتلا هایسگ در ایمونولوژیک و التهابی هایژن بیان الگوی داد نشان پیشین مطالعات با حاضر مطالعه یجنتا مقایسه

 مقایسه این هایجنبه ترینمهم به ادامه در. است برخوردار التهابی و آلرژیک هایبیماری در شدهگزارش هایمکانیسم با توجهیقابل تشابه

 (STAT1و  CXCL9،CXCL10مانند ) اینترفرون ـ گاما پاسخ با مرتبط هایژن بیان داد نشان حاضر مطالعه هاییافته :شودمی اشاره

 هایآلرژی و (IBD) روده التهابی هایبیماری به مبتلا بیماران در مطالعات هاییافته مشابه الگو این. است یافته افزایش داریمعنی طوربه

  .(13)است  غذایی

 وارشگ دستگاه به شدیدی آسیب و ستا هاسگ در ویروسی شایع پاتوژن یک که پاروویروس، عفونت مورد در ویژهبه هایافته این

 با ترکمش مولکولی مسیرهای طریق از احتمالاً شدید، التهابی و ایمنی هایپاسخ تحریک با پاروویروس. باشندیم دارمعنی کند،می وارد

CIE، مطالعه نمونه، برای. (11) شودمی منجر بافتی آسیب بهSampath  مسیرهای شدنفعال که داد نشان 2021 سال در همکاران و 

 در اشتراک نای. دارد کلیدی نقش سیستمیک و موضعی التهاب ایجاد در نیز غذایی آلرژی به مبتلا بیماران در گاما-اینترفرون به وابسته

 .(10)باشد  بیماری دو این در مشابه علائم بروز دلیل تواندمی التهابی هایمکانیسم
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 شود. این منجر التهاب افزایش و هالنفوسیت عملکرد در اختلال به است ممکن NRP1 ژن بیان کاهش داد نشان حاضر مطالعه

 عملکرد رد اختلال ایجاد با توانندمی هاسگ در باکتریایی و قارچی هایعفونت دادند نشان که است همسو ینمحققمطالعات قبلی  با یافته

 .(16)منجر شوند  محیطی و غذایی هایآلرژی به حساسیت افزایش به ایمنی، تحمل کنندهتنظیم هایژن بیان کاهش و هالنفوسیت

 عملکرد در اختلال داد نشان و کرده اشاره غذایی هایآلرژی ایجاد در روده محور نقش به 201۸ در سالTang و  Loh مطالعه همچنین،

 .(17) شود منجر التهابی مسیرهای طریقاز غذایی حساسیت به تواندمی روده موکوس لایه

 تأثیر منیای سیستم با مرتبط هایژن بیان بر ژنتیکاپی تغییرات طریقاز توانندمی محیطی عوامل داد نشان حاضر مطالعه یجنتا

 عوامل از ناشی ژنتیکاپی تغییرات کردند گزارش که دارد همخوانی 2021سال همکاران در  و Sampath مطالعه با نتایج این. بگذارند

 همچنین،. (10) شود منجر غذایی هایآلرژی شیوع میزان افزایش به تواندمی( روده میکروبیوم و هاآلاینده غذایی، رژیم مانند) محیطی

 واندتمی اکتسابی و ذاتی ایمنی سیستم با مرتبط هایژن در ژنتیکاپی تغییرات داد نشان 2021 همکاران در سال و Abrams مطالعه

 .(1۸) باشد آلرژیک هایبیماری توسعه ساززمینه

 مطالعه با افتهی این. بگذارد تأثیر ایمنی پاسخ با مرتبط هایژن بیان بر تواندمی روده میکروبیوم در تغییرات داد نشان حاضر مطالعه

Brough تحمل در اختلال به تواندمی روده میکروبیوم ترکیب در تغییرات کردند گزارش که است همسو 2020 همکاران در سال و 

 داد نشان 2016 در سال همکاران و Perkin مطالعه همچنین. (19) شود منجر غذایی هایآلرژی به ابتلا خطر افزایش و ایمونولوژیک

 .(20) کند کمک غذایی هایآلرژی از پیشگیری به تواندمی هاپروبیوتیک مصرف از ناشی روده میکروبیوم تغییرات

 عنوانبه. باشد داشته مهمی نقش آلرژیک و التهابی هایبیماری درمان و پیشگیری دقیق بررسی در تواندمی حاضر مطالعه هاییافته

. شود منجر( ایمونوتراپی مانند) هدفمند درمانی راهکارهای توسعه به تواندمی بیماری پاتوژنز در درگیر کلیدی هایژن شناسایی مثال،

 به تواندمی خاص هایژن آنالیز بر مبتنی ایمونوتراپی دادند نشان که است همسو 2023 همکاران در سال و Santos مطالعه با نتایج این

 نشان 2011 در سال همکاران و Du Toit مطالعه همچنین .(21)کند  کمک غذایی هایآلرژی به مبتلا بیماران در ایمونولوژیک تحمل

. (22) کند کمک غذایی هایآلرژی توسعه از پیشگیری به تواندمی غذایی هایآلرژن زودهنگام معرفی مانند زودهنگام، مداخلات داد

 نانسا و سگ بین ایگونه هایتفاوت اما دهد،می نشان انسان در آلرژی مطالعات با توجهیقابل هایتشباه حاضر مطالعه یجنتا اگرچه

 انسان در مستقیمی آنالوگ است ممکن سگ در شدهشناسایی هایژن از برخی مثال، عنوانبه. کند محدود را هایافته این کاربرد تواندمی

 مطالعات هب نیاز ایمنی سیستم عملکردی هایپاسخ ارزیابی و بود متمرکز بافتی هاینمونه روی بر حاضر مطالعه همچنین. باشند نداشته

 .است انسانی مطالعات در شدهگزارش هایمحدودیت مشابه هامحدودیت این. دارد بیشتر

 در یبررسمورد بافتی هاینمونه گیرد؛ صورت مهم شناختیروش ملاحظه یک گرفتن نظر در با باید مطالعه حاضر یجنتا تفسیر

 پاروویروس. اندشده اخذ( Canine ParvovirusInfection) پاروویروس حاد عفونت به مبتلا هایسگ از انحصاری طوربه پژوهش حاضر،

 ویژه املاًک ایمونوپاتولوژیک اثر یک تکثیر، حال در روده اپیتلیال هایسلول برای مشخص تروپیسم با ویروسی پاتوژن یک عنوانبه سگ،

 هدهندبازتاب ناپذیریاجتناب طوربه و عمدتاً مطالعه حاضر، در شدهمشاهده ژن بیان الگوی نتیجهدر. کندمی ایجاد را خود به مختص و

 هاییماریب بین پایه التهابی مسیرهای از برخی در اشتراکاتی نظری، طوربه اگرچه. است خاص ویروس این به میزبان التهابیایمنی پاسخ

 روده لتهابیا بیماری اشکال سایر زاییبیماری هایمکانیسم به نتایج این شرطوقید بدون و مستقیم تعمیم اما است، محتمل روده مختلف

(IBD )بنابراین؛ نیست توجیهقابل ،(ایدیوپاتیک یا خودایمنی پایه با موارد مانند) دارند چندعاملی اغلب و متفاوت کاملاً هایاتیولوژی که 

 یمونولوژیکا وقایع از آبشاری در هاآن یبالقوه نقش تبیین و کلیدی کاندید هایژن شناسایی در تحلیل، این بنیادی ارزش و اصلی تمرکز

 داریمعنی بیان تفاوت مطالعه حاضر در که هاییژن مثال، برای. دهدمی رخ پاروویروس عفونت چرخه طول در خاص طوربه که است

 پاروویروس زپاتوژن با مستقیماً که باشندمی دخیل نوتروفیلی التهاب آپوپتوز و ویروس، به پاسخ مانند مسیرهایی، در عمدتاً دادند، نشان

 IBD شدهتعریف و مختلف انواع به مبتلا حیوانات از هایینمونه شامل که تریگسترده نگرآینده مطالعات است بدیهی. باشندمی مرتبط

 .بود واهدخ ضروری خاص، هایاتیولوژی با مرتبط اختصاصی نشانگرهای و روده کلی در التهاب زیستی نشانگرهای بین تمایز برای باشند،
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 اختلال و مخاطی سد یکپارچگی کاهش روده، پرزهای تخریب با CIE به مبتلا هایسگ در روده مزمن التهاب داد نشان هابررسی

 در مهمی نقش هالنفوسیت عملکرد در اختلال و NRP1 مانند کلیدی هایژن بیان کاهش ویژهبه. است همراه تنظیمی ایمنی پاسخ در

 .دارد التهاب تداوم

 پیتلیوما مانند) سریع تقسیم حال در هایسلول روی ترانسفرین هایگیرنده به اتصال پاروویروس با است شده مشخص اینبرعلاوه

 جذب در اختلال و دهندهخونریزی اسهال به هاآسیب این. شودمی سلولی مرگ و پرزها آتروفی ای،روده هایکریپت تخریب باعث( روده

 CIE .دارند متفاوتی هایمکانیسم اما شوند،می روده ساختار تخریب باعث CPV و CIE شرایط دو هر بنابراین؛ گرددمنجر می مغذی مواد

 .(23)است سلولی تخریب با مستقیم ویروسی عفونت یک  CPVکهحالیدر است، ایمنی تنظیم در اختلال با محورایمونو التهاب یک

 فعالیت به هالنفوسیت عملکرد کاهش و CXCL10 و CXCL9 مانند التهابیپیش هایژن بیان افزایش شد مشخص حاضر مطالعه در

 هالنفوسیت کاهش باعث CPV عفونت دادند نشان 2010 در سال همکارانو  Kalli شود.می مزمن منجر التهاب و ایمنی سیستم غیرطبیعی

 ایمنی سیستم ،CIEدر  درنتیجه. (24)دهد می افزایش را ثانویه هایعفونت احتمال که شودمی سلولی ایمنی تضعیف و( لنفوپنی)

 .شودمی تضعیف ایمنی سیستم ،CPVدر  کهحالیدر است. مناسب تنظیم فاقد و فعالبیش

 ژنتیکاپی و ژنتیکی عوامل تأثیر تحت است ممکن  EGR2وNRP1 مانند  CIEدر  ایمنی کنندهتنظیم هایژن بیان در تغییرات

 که دهندمی نشان  CPV به بیشتری حساسیت( دوبرمن مانند) سگ نژادهای برخی دادند نشان 2010در سال   Kumar و  Nandiباشد. 

 عوامل تأثیر تحت بیمار حیوان است ممکن حالت دو هر در نتیجهدر .(21) است عفونت به حساسیت برای ژنتیکی پایه دهندهنشان

 .است ویروسی عفونت به حساسیت بر تمرکز CPV در کهحالیدر است. ایمنی تنظیم بر تمرکز CIE در اما باشد، گرفته قرار ژنتیکی

 نشان CIE در NFATC4 و EGR2 بیان افزایش زیرا کنند، عمل مشترکی التهابی مسیرهای از است ممکن CIE و پاروویروس

  ETS2  و CSF2 طور مشابه، کاهش بیانبه. دارند نقش نیز پاروویروس مانند ویروسی هایعفونت از ناشی التهاب در هاژن این که دهدمی

زمن مطور بالقوه ارتباط بین اختلال ایمنی ناشی از پاروویروس و التهاب یافته باشد که بهدهنده یک پاسخ التهابی کاهشممکن است نشان

دهد تعاملات ویروسی، مانند کلی نشان میطوربه 1انسانی  Tدهد. همچنین درگیری مسیر عفونت ویروس لوسمی را نشان می CIE در

 هایپروفایل بررسی با .(26) با مختل کردن هموستاز ایمنی کمک کند CIE تواند به پاتوژنزشود، میآنچه در عفونت پاروویروس دیده می

 تنظیم در که اندکرده شناسایی را متعددی کلیدی هایژن transcriptomics مطالعات ها،سگ مزمن التهابی هایانتروپاتی در ژنی بیان

 خاطم گسترده تخریب و حاد التهاب با که پاروویروس از ناشی انتریت زمینهدر. کنندمی ایفا محوری نقش روده التهاب و ایمنی پاسخ

 NRP1 (Neuropilin-1)، EGR2 (Early Growth مانند هایی،ژن دهدمی نشان  شدهبیان متفاوت هایژن تحلیلوتجزیه است، همراه روده

Response 2 )و NFATC4 (Nuclear Factor of Activated T-Cells 4 )اندشدهتنظیم داریمعنی طوربه. 

 موجب ،(VEGF) عروقی لاندوتلیا رشد فاکتورهای و التهابیپیش هایسیتوکین سیگنالینگ تعدیل با NRP1 رسدمی نظر به

 فاکتور ،زمانهم. گرددمی منجر بافتی آسیب تشدید به امر این که شودمی روده بافت به هالوکوسیت نشت و عروقی نفوذپذیری افزایش

 و T هایلنفوسیت سازیفعال و تمایز تنظیم با شود،می القا التهابی هایمحرک و استرس به پاسخ در سرعتبه که ،EGR2 رونویسی

 عنوانبه NFATC4 دیگر،ازسوی. کندمی تشدید را التهابی پاسخ و داده افزایش را IL-6 و TNF-α مانند هایی،سیتوکین تولید ماکروفاژها،

. دارد نقش ذاتی ایمنی پاسخ تعدیل و روده اپیتلیال هایسلول آپوپتوز و هایپرتروفی در احتمالاً کلسیم، به وابسته رونویسی عامل یک

 روده خاطم به پاتولوژیک آسیب و التهابی آبشار تقویت آن نتیجه که کنندمی عمل هماهنگ مولکولی شبکه یک در هاژن این مجموع،در

 .(29-27) است پاروویروسی عفونت طی در

اند که فاقد دقت شناسی بودههای بافتکل یا تحلیل RNA یابیاساس توالیعمدتاً بر CIE موردای، مطالعات قبلی درطور مقایسهبه

یوم کل برای مطالعه میکروب RNA یابیاز توالی 2012 در سالو همکاران   Liعنوان مثال، . بهباشندمیلازم برای ضبط ناهمگونی سلولی 

 هایاما بینش ،های التهابی شناسایی شدندها سیتوکیناستفاده کردند که در آن CIE های مبتلا بهروده و پاسخ ایمنی مخاطی در سگ

با استفاده از  CIE ها را درهای سیتوکیننقش 2012 در سال و همکاران  Jergensطور مشابه، . به(30)ارائه ندادند خاص سلولی را 

 scRNA-seq . در مقابل، رویکرد(13) لی محدود بودنددرک تعاملات خاص سلومطالعه این های چندگانه بررسی کردند، اما در آزمایش
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دهنده نشانهای خاص سلولی را که ممکن است دهد و زیرجمعیتسلولی ارائه میدرک دقیقی از بیان ژن در سطح تک حاضر مطالعه

 .سازدنمایان میند، باش CIE پاتولوژیوضعیت 

 .ها، همخوانی داردها و موشها، مانند انسانهای سایر گونهدر مسیرهای مرتبط با ایمنی با یافته شدهبیان متفاوت ژن سازیغنی

  EGR1عنوان مثال، . بهباشندمیدخیل  Inflammatory bowel disease (IBD) که مسیرهای مشابهی در بیماری التهابی رودهطوریبه

 IBD و هاسگ CIE های التهابی درشوند که به پاسخشناخته می T هایسازی و تمایز سلولهای فعالکنندهعنوان تنظیمبه NFATC4 و

ای را سههای مقایشده اختلال ایمنی است و پتانسیل مدلهای حفظمسدهنده مکانیای نشانگونهکنند. این شباهت بینانسانی کمک می

 .(31) کندها برجسته میما از این بیماریبرای پیشبرد درک 

 روده التهابی بیماری از جامع بررسی پروفایل اولین ،scRNA-seq وتحلیلتجزیه کارگیریبه با حاضر مطالعه نهایی: گیرینتیجه

(CIE )کلیدی هایکنندهتنظیم شامل که شده است شناسایی شدهبیان متفاوت ژن 3۸1 در مطالعه حاضر. دهدمی ارائه را هاسگ در 

 مسیرهای چشمگیر شدگیفعال مسیرها، سازیغنی وتحلیلتجزیه. شوندمی NFATC4 و EGR2، SLC2A1 نظیر ایمنی پاسخ و التهاب

 به مبتلایان جملهاز تر،متنوع بالینی هاینمونه درنظرگیری با آینده مطالعات .داد اننش را CIE پاتوژنز با مرتبط ذاتی ایمنی و التهابی

 ایهمکانیسم تر ودقیق زیستی نشانگرهای شناسایی به تواندمی( IBD) روده التهابی بیماری و غذایی آلرژی ایدیوپاتیک، التهابی انتروپاتی

 ارائه CIE ولیمولک با مکانیزمبینش دقیق دررابطه های حاصل از مطالعه حاضریافته. کند شایانی کمک اختلالات این بین پاتوژنز مشترک

 کند.می شناسایی آینده در هدفمند هایدرمان و تشخیصی بیومارکرهای توسعه برای ایامیدوارکننده اهداف و دهدمی

 ملاحظات اخلاقی
. شد انجام( 6019/03/7: شماره) پیشرفته فناوری و صنعتی تکمیلی تحصیلات دانشگاه اخلاقی اصول قرارداد اساسبر مطالعه حاضر

 هبا شناس تأییدیه اخلاقی .گردید اجرا و تنظیم حیوانات کار با المللیبین هایدستورالعمل با مطابق مطالعه هایپروتکل کلیه

IR.UT.KGUT.REC.1906.03 افتدری کرمان پیشرفته فناوری و صنعتی تکمیلی تحصیلات دانشگاه هایپژوهش در اخلاق کمیته از 

 شد.
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