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Abstract  

Aim and Background: Osteoarthritis (OA) is the most common chronic joint disease in the world and 

the main cause of movement disorders in the elderly. Identification the precise molecular pathogenesis 

pathways of osteoarthritis disease, early diagnosis and effective treatment for OA is challenging because 

OA pathogenesis is still unclear. Therefore, one of the key and important goals of OA disease is to identify 

sensitive biomarkers, which is very valuable and effective for clinical applications, considering the 

availability of peripheral blood samples. The present study aimed to find differential expression genes in 

peripheral blood mononuclear cells (PBMCs) of OA patients and introduced a reliable biomarker to 

distinguish OA via bioinformatics analysis.  

Material and methods: The microarray dataset of PBMCs of OA patients and normal individuals 

(GSE48556) was obtained from the GEO database. Differential expression analysis between OA and 

normal groups was performed using GEO2R and genes with differential expression were isolated. Signaling 

pathways and GO analysis were determined using Enrichr databases. Next, genes with differential 

expression were introduced and ROC curve analysis was performed for analysis the probability of the 

selected gene as a biomarker. 

Results: The bioinformatics results showed 1515 genes had significant differential expression which 657 

genes upregulated and 858 gens downregulated. Analysis of signaling pathways showed that proteasome 

pathways, chemokine signaling pathway and FoxO signaling pathway are important in this disease. It was 

also found that the SRSF10 gene has the most downregulation in OA patients and the ROC curve analysis 

showed that this gene can differentiate OA patients from healthy individuals with high sensitivity and 

specificity.  

Conclusion: Overall, our data demonstrated that the differential genes expressions have potentially to be 

considered as biological biomarkers with diagnostic and therapeutic target approaches. In this regard, the 

reduction of SRSF10 gene expression can probably be a biomarker to identify OA disease in PBMC cells, 

which should be confirmed in experimental analysis. 
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 هایسلول ی دربیان ژن تغییرات پروفایل بیوانفورماتیکی بررسی

 استئوآرتریتمبتلا مونوسیت خون محیطی بیماران  

 *2مازیار اویسی،  1مهشید ملکوتیان ،1، ماهرخ باقری مقدم1اکرم قلی پور

 ایران  تهران، ایران، پزشکی علوم دانشگاه رجایی، شهید عروق و قلب درمانی و تحقیقاتی آموزشی، مركز كاردیوژنتیک، تحقیقات مركز .1

 نایرا ،بم بم، یپزشک معلو هگروه ارتوپدی، عضو هیات علمی دانشگا .2

 
 چکیده

 باشد.مزمن مفصلی در جهان و علت اصلی اختلال حركتی در افراد مسن می شایع ترین بیماری (OA) استئوآرتریت  :سابقه و هدف

  OAبرای  هنگام و درمان موثر تشخیص زود، پاتوژنز دقیق مولکولی بیماری استئوآرتریتمسیرهای با توجه به مشخص نبودن 

 شناسایی نشانگرهای زیستی حساسدر این مطالعه،  OA بیماری بررسی مهم و اهداف كلیدی یکی. بنابراین، است چالش برانگیز

در خون  OA شناسایی بیوماركرهای حساس تشخیصیباشد كه با توجه به دست یابی  و در دسترس تر بودن نمونه خون محیطی می

 وماركریب یو معرفهای با بیان متفاوت ژن  افتنیمطالعه حاضر با هدف  .است و موثر بالینی بسیار ارزشمند هایی كاربردمحیطی برا

 انجام شد.به صورت بیوانفورماتیکی  OA یقابل اعتماد برا یمولکول

 یافتراق انیب لیو تحل هیبه دست آمد. تجز GEOاز پایگاه داده  GSE48556 ریزآرایه به شماره  یمجموعه داده ها ها:و روش مواد

 >adj.p.vaul 05/0آماری با بررسی پارامترهای  دارای تفاوت بیان یهاو ژنانجام شد  GEO2Rبا استفاده از  نرمالو   OAگروه  نیب

با  های جداسازی شدهژن GOو آنالیز  لینگگنایس یرهایمس در طی آنالیز بیوانفورماتیکی جداسازی شدند، سپس #1/0logFC و

رای بیشترین تغییر بیان معرفی شد و برای احتمال بیوماركر های دادر ادامه ژنشد.  نییتع Enrichrداده  یها گاهیاستفاده از پا

  انجام شد.   GraphPad_Prism_8.0.1در نرم افزار  ROCبودن ژن با بیشترین تغییر بیان آنالیز منحنی 

 افزایش بیانژن  657از این تعداد  .ژن دارای تفاوت بیان معنادار بودند 1515نشان داد كه  بیوانفورماتیکی بیان ژن جینتا :هاافتهی

 ریمس ، پروتئازوممسیرهای نشان داد كه  نگیگنالیس یرهایمس لیو تحل هیتجزمعنی دار را نشان دادند.    بیان كاهش ژن 858و 

بیشترین  SRSF10 همچنین مشخص شد كه ژناهمیت دارند. در این بیماری  FoxO نگیگنالیس ریو مس نیكموكا نگیگنالیس

را از  OAتمایز افراد مبتلا به  ییتوانابا حساسیت و دقت بالایی  تواندیمنشان داد این ژن  ROCكاهش بیان را دارد و آنالیز منحنی 

در نرم  ROC و همچنین آنالیز منحنی GEO2R  افراد سالم داشته باشد زیرا، با استفاده از میزان بیان ژن بدست آمده در بررسی با

  میزان حساسیت و دقت تعیین شد. GraphPad_Prism_8.0.1 افزار

 صیبالقوه در تشخ یبا سودمند دیجد یستیز یتوانند به عنوان نشانگرها یها مما نشان داد كه ژن یهادر مجموع، داده :یریگجهینت

OA در این راستا كاهش بیان ه شوند. در نظر گرفت این بیماری صیتشخ یبرا دیجد یلکولمو یوماركرهایبه عنوان ب و عمل كنند

باشد كه بایستی به صورت  PBMCهای در سلول OAتواند یک نشانگر زیستی برای شناسایی بیماری احتمالا می SRSF10ژن 

 آزمایشگاهی تایید شود. 

 Iau Science.، ، ریزآرایهSRSF10، ژن ، بیوانفورماتیک یستیز ینشانگرها، تیاستئوآرتر کلیدی: واژگان

از علل اصلی اختلال حركتی در افراد  (OA) استئوآرتریت  مقدمه

-1)مزمن مفصلی در جهان است مسن و شایع ترین بیماری

شیوع و بروز استئوآرتریت با افزایش سن و وزن افزایش . (3

عمومی بسیار نگران كننده یابد و این موضوع برای سلامت می

 40شیوع بیماری در میان زنان و مردان بین سنین . (4)است

برآوردهای جهانی بیماری تا سال  سال افزایش می یابد. 60تا 

 60از زنان  ٪18از مردان و  ٪9.6دهد كه نشان می 2015

تاكنون  (.4)سال یا بیشتر احتمالاً آرتروز علامت دار دارند

 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ 

  نویسنده مسئول:

 ایران بم، پزشکی علوم گروه ارتوپدی، عضو هیات علمی دانشگاه

 Maziar.oveisee@gmail.com: پست الکترونیکی

 02/09/1401 :دریافت تاریخ

 16/02/1402 تاریخ پذیرش:
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برخی از فاكتورهای پرخطر و مستعدكننده از جمله افزایش 

وزن، آسیب مفاصل سال(، چاقی یا اضافه  50سن )بالاتر از 

های ورزشی، سابقه قبلی، نوع شغل، بعضی از انواع فعالیت

. 3)مثبت خانوادگی در ارتباط با استئوآرتریت گزارش شده اند

لگن را تحت تأثیر  و زانو، دست بیشتر مفاصلاین بیماری . (5

تشخیص استئوآرتریت بر اساس شرح حال كامل  .دهدقرار می

بیمار و یافته های معاینه فیزیکی است، كه ممکن است با یا 

شایعترین علامت . (6)بدون شواهد رادیوگرافی باشد

بی استئوآرتریت، درد مزمن می باشد كه علایم دیگر از جمله 

شکلی مفصل و باریک شدن فضای  ثباتی مفصل، سفتی، بد

، حساسیت به لمس، كرپیتوس و محدودیت مفصل رادیوگرافی

حركت همراه با افیوژن گاه به گاه و درجات متغیر التهاب 

 . (3،4)ن شودموضعی می تواند در افراد درگیر نمایا

های مختلف دارویی، غیردارویی، درمان استئوآرتریت به شکل

مواردی هم برای به دست آوردن نتایج  در باشد وجراحی می

-های مختلف با هم استفاده میمطلوب تر از تركیب درمان

كاهش درد، كاهش ها مجموعا با هدف این درمان. (6)شود

كیفیت وعملکردی  بهبود ظرفیتو كاهش علائم سفتی، 

م یک جراحی و جایگزینی مفصل ه .(6،7)باشدمیزندگی 

درمان موثر برای بیماری در مرحله پایانی و علامت دار است، 

تواند ضعیف و ناكارآمد باشد اگرچه نتایج جایگزینی مفصل می

كه طول عمر پروتزها نیز محدود است. در نتیجه، آنجاییز ا

اصول اولیه درمان استئوآرتریت تمركز بر پیشگیری از بیماری 

علی رغم مطالعاتی كه در زمینه پاتوژنز مولکولی . (8)است

بیماری استئوآرتریت صورت گرفته است اما همچنان 

های مولکولی دقیق پاتوژنز این بیماری ناشناخته مکانیسم

است و در حال حاضر رویکرد درمانی موثری به جز جراحی 

یا به  OAكه به كاهش سرعت پیشرفت تعویض كامل مفصل 

تعویق انداختن تخریب غیرقابل برگشت غضروف انجام شود 

از فرآیندهای  اطلاعات كمی كهبا توجه به  .(3)وجود ندارد

 تشخیص زود ،وجود دارد OA مولکولی درگیر در پاتوژنز

اهداف  یکی. بنابراین، كم است  OAبرای  هنگام و درمان موثر

شناسایی نشانگرهای زیستی  OA بیماریمهم  و كلیدی

تر بودن یابی و در دسترسبا توجه به دست كه باشدمی حساس

حساس  شناسایی بیوماركرهایمحیطی  نمونه خون

بالینی بسیار  هایدر خون محیطی برای كاربرد OA تشخیصی

ای های تک هستهسلولارتباط  .(11-9)است و موثر ارزشمند

استئوآرتریت  با بروز و پیشرفت (PBMCs) خون محیطی

ها  PBMC همچنین.(12)پیش از این نشان داده شده است

می توانند توسط فرآیند التهابی استئوآرتریت در هنگام عبور 

روند ها مونوسیت .(13)شوندهای مختلف مفصل فعال از بافت

-ها را افزایش میتخریب ماتریکس خارج سلولی كندروسیت

كنند و های غضروفی را ترویج میآپوپتوز سلول و (14)دهند

. (15)شوندغضروف می بین رفتن ازدر نهایت منجر به 

های استئوآرتریت  PBMC بنابراین، تعیین پروفایل بیان ژن

در پاتوژنز مولکولی استئوآرتریت  مطالعهدست یابی و امکان 

كند و ممکن است به شناسایی اهداف بهبود یافته را فراهم می

در این مطالعه . (11،16)برای درمان استئوآرتریت كمک كند

تغییرات احتمالی با استفاده از آنالیزهای بیوانفورماتیکی 

های را در سلول OAمرتبط با بیماری  هایپروفایل بیان ژن

بیماران مبتلا به  (PBMC)خون محیطی  مونوسیت

ها و استئوآرتریت و افراد نرمال به منظور شناسایی ژن

معرفی به و  شدبررسی مسیرهای مولکولی درگیر بیماری 

برای شناسایی استئوآرتریت جدید بیوماركرهای احتمالی 

 . شدپرداخته 

  هامواد و روش

های مونوسیت خون سلولدر  یژنبیانی  پروفایل

 و افراد سالم  OA در افراد بیمار (PBMC)محیطی 

های مونوسیت خون محیطی های میکرواری سلولداده

(PBMC)  نمونه بیمار  106مرتبط باOA  نمونه نرمال  33و

 GEOاز پایگاه داده 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)  و با شماره

GSE48556  .)سپس این داده ها با گرفته شد )یا دانلود شد

 GEO2R  استفاده از
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/geo2r/?acc=) 

 های دارای تفاوت بیان با بررسی پارامترهایو ژنآنالیز شد و 

 .ندجداسازی شد #1/0logFC و >adj.p.vau 05/0 آماری

و مسیرهای  Gene Ontology Enrichment بررسی

 سیگنالینگ 

 Geneآنالیز عملکردی های دارای بیان متمایز سپس برای ژن

Ontology (GO) ( و مسیر سیگنالینگKEGG با استفاده )

  Enrichrاز پایگاه داده 

(http://amp.pharm.mssm.edu/Enrichr/)  .انجام شد

-05/0P بررسی فاكتور آماریبا  لیو تحل هیتجز نیامعناداری 

value< .انجام شد 

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

25
-1

2-
07

 ]
 

                             3 / 10

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/geo2r/?acc
http://amp.pharm.mssm.edu/Enrichr/
https://ncmbjpiau.ir/article-1-1683-en.html


  NCMBJ, volume & issue, 14/55, July 2024-1403 تابستان، 55/14های بیوتکنولوژی سلولی و مولکولی، دوره و شماره فصلنامه تازه

 Research Article-مقاله پژوهشی

76 76 

 در بیماری تغییر بیانهای با بیشترین بدست آوردن ژن

 و  # 1logFCدر ادامه با بررسی فاكتورهای آماری 

05/0p.adj.Value<   بیان جهت  تغییرژن دارای بیشترین

این ژنهای ارائه ماركرهای تشخیصی احتمالی معرفی شد. 

بدست آمدند كه GEO2Rدارای تفاوت بیان با استفاده از 

همانطور كه توضیح داده شد، در این پایگاه آنالیز، همانطور كه 

از جمله  >p.adj.Value 05/0 و  # 1logFC دو فاكتور

 باشند.های دارای تفاوت بیان میفاكتورهای بررسی ژن

  ROC منحنی آنالیز

برای بررسی احتمال بیوماركر بودن و حساسیت و اختصاصیت 

 آنالیز منحنی OAژن با بیشترین تغییر بیان با بیماری 

ROC با استفاده از نرم افزارGraphPad_Prism_8.0.1 

 انجام شد و نمودار آن رسم شد.  

  آنالیزآماری

 قیشده از طرانتخاب یهاژن انیتفاوت در سطح ب یداریمعن

05/0 P-values< شد.  نییتع یعنوان پارامتر آماربه

 لیدار در تحل یمعن یاز نظر آمار >P.value 05/0 نیهمچن

  در نظر گرفته شد. یعملکرد یساز یغن

های سلولمتفاوت در  انیبا ب های ژن ییشناسا

 (PBMC)مونوسیت خون محیطی 

 GSE48556  بیان متمایز دادههای دارای آنالیز ژننتایج 

 1515نشان داد كه نمونه نرمال(  33و  OAنمونه بیمار  106)

افزایش ژن  657بیان متمایز دارند كه از این تعداد  ژنتعداد 

 1/0 و >05/0adj.p.vau) بیانكاهش ژن  858و  بیان

logFC#)  .همچنین نحوه ی توزیعمعنی دار را نشان دادند 

 یهر مجموعه داده در نمودار آتشفشان یمتفاوت برا انیب

 (.1شد )شکل  مشخصمربوطه 

                                           

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
های بدون های دارای افزایش بیان. رنگ سیاه: ژندارای كاهش بیان و رنگ قرمز: ژنهای های دارای تفاوت بیان. رنگ آبی: ژن. نمودار آتشفشانی ژن1شکل 

 تغییر معنادار

 

 و مسیر سیگالینگ  Gene Ontologyآنالیز 

داده  گاهیبا استفاده از پا KEGG ریمس لیو تحل GO آنالیز

Enrichr جیانجام شد. نتا ژنهای دارای تفاوت بیان یبرا 

نشان داد كه ژنهای دارای تفاوت بیان از  GO لیو تحل هیتجز

 ناز،ی، اتصال كRNAدر اتصال ( MFنظر عملکرد مولکولی )

 كنندهمیتنظ تیو فعال نیتیکوئیوبیشبه  ینیپروتئ گازیاتصال ل

همچنین این ژنها از نظر فرآیندهای  .نقش دارند دیكانال كلر

 قیاز طر mRNA وندیپ درعمدتاً  (BP) بیولوژیکی

ترانس  یهاواكنش قیاز طر RNA وندیپ سئوزوم،یاسپلا

 ندیفرآ ل،یبرآمده به عنوان نوكلئوف نیبا آدنوز ونیکاسیفیاستر

و پردازش  نیتیكوئیوبیوابسته به  نیپروتئ کیكاتابول

mRNA محتوای نیتریغناز نظر  ن،ی. علاوه بر ارندنقش دا 

اندامک محدود به  /یداخل سلول یهسته، غشا (،CC) یسلول

 .(2)شکل  هستندهسته و لومن هسته  غشاء،
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 (CC) یسلول (، محتوایBP) (، فرآیندهای بیولوژیکیMF: عملکرد مولکولی )Gene Ontology. آنالیز 2شکل 

 

های ژننشان داد كه  KEGG ریمس لیو تحل هیتجزهمچنین 

 ریاز جمله پروتئازوم، مس ریمس 7در  دارای تفاوت بیان

 ریمس ن،یكموكا نگیگنالیس ریمس ن،ینوروتروف نگیگنالیس

 ،یعصب بیتخر یرهای، مسBسلول  رندهیگ نگیگنالیس

 FoxO نگیگنالیس ریو مس نیتیکوئیوبیبا واسطه  زیپروتئول

 (.1)جدول شوند بیان می

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 های دارای تفاوت بیان. مسیر سیگنالینگ ژن1جدول 
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های دارای بیشترین تغییر بیان از لحاظ با بررسی ژن در ادامه

ژنهای   >05/0p.adj.Valueو  # 1logFCفاكتور آماری

بیشترین تغییر را نشان دادند كه  2نشان داده شده در جدول 

نها در بودند و همه آ SRSF10 ،CUEDC1 ،SRSF6شامل 

 . بیماران كاهش بیان داشتند

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 بیاندارای بیشترین تغییر حاصل از بررسی بیوانفورماتیکی ژن اول  10. 2جدول 

 دارای بیشترین تغییر بیانهای *ژن

 

  = logFC -71/1 با SRSF10 ژن، های معرفی شدهاز بین ژن 

به عنوان ژنی با بیشترین تغییر  = adj.P.value 00000815/0 و

در ادامه مشخص شد كه در بیماران كاهش بیان داشته است. 

آنالیز منحنی   SRSF10برای بررسی احتمال بیوماركری ژن 

ROC  برای اختصاصیت و حساسیت این ژن انجام شد )شکل

 <0001/0را با  81/0منحنی  سطح زیر ( و نتایج بدست آمده 3

P.value =   71/095 -91/0و % Confidence interval =   را

 و اختصاصیت  82/81 همچنین حساسیت این ژننشان داد. 

تواند دلیلی نشان داد كه می  = cut off 749/7 را در  26/62

 زیستی به عنوان بیوماركر SRSF10بر مناسب بودن ژن 

.باشد PBMCهای در سلول OAبیماری 

.  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 SRSF10برای ژن  ROC منحنی . آنالیز 3شکل                 
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 بحث
با توجه به شیوع بیماری استئوآرتریت با افزایش سن در میان 

 اب همراه این بیماری همچنین این نکته كه و زنان و مردان

تحمیل كاهش كیفیت زندگی و شدید است و باعث  درد

و  می شودبه جامعه های بهداشتی مراقبتهای بالای هزینه

تشخیص  و عدم (17) ناشناخته بودن پاتوژنز دقیق این بیماری

های بررسی مکانیسم  OAبرای  زودهنگام و درمان موثر

 یکی از.  استبیماری از اهمیت بالایی برخوردار  اینمولکولی 

شناسایی نشانگرهای  OA مهم بیماری و اهداف كلیدی

بدست آوردن بیوماركرهای  .(11)باشدمی زیستی حساس

های مفصلی از اهمیت بسیاری برخوردار كلیدی در بیماری

با توجه دست یابی آسان و در دسترس بودن نمونه خون است. 

در  OA شناسایی بیوماركرهای حساس تشخیصیمحیطی، 

 و موثر بالینی بسیار ارزشمند هایخون محیطی برای كاربرد

ای خون های تک هستهسلولارتباط  سوی دیگراز . است

پیش استئوآرتریت شروع و پیشرفت  با (PBMCs) محیطی

به همین جهت  .(12،18،19) داده شده استاز این نشان 

-های تغییر بیان یافته در سلولبررسی ژنهدف این پژوهش 

بیماران مبتلا به استئوآرتریت در مقایسه با  PBMCsهای 

های مولکولی درگیر به منظور درک بهتر مکانیسمافراد سالم 

و معرفی بیوماركرهای احتمالی جدید برای این  OAبیماری 

 آنالیزبا استفاده از  پژوهشدر این از اینرو بود. بیماری 

و  OAهای نمونه PBMCهای بیوانفورماتیکی بر روی نمونه

های دارای تفاوت بیان بدست آمد و مشخص شد نرمال، ژن

 نگیگنالیس ریپروتئازوم، مسها بیشتر در مسیرهای كه این ژن

 نگیگنالیس ریمس ن،یكموكا نگیگنالیس ریمس ن،ینوروتروف

با واسطه  زیپروتئول ،یعصب بیتخر یرهای، مسBسلول  رندهیگ

نقش دارند. همچنین  FoxO نگیگنالیس ریو مس نیتیکوئیوبی

 ROCبا بررسی بیشترین تغییرات بیانی و آنالیز نمودار 

به عنوان یک بیوماركر مناسب  SRSF10مشخص شد ژن 

كه در بیمارن كاهش  معرفی شدبرای بیماری استئوآرتریت 

و   Quan Rمطالعه پیشین توسط  دهد. میبیان را نشان 

 MG-132  مهاركننده پروتئازوم همکاران نشان داده شد كه

با كاهش التهاب سینوویال و محافظت از بافت غضروف 

. (20)شود OA پیشرفتاخیرمی تواند منجر به تمفصلی، 

و همکاران نشان داد كه سطح بیان   Xu JFمطالعه 

microRNA  استئوآرتریتدر بیماران  مایع سینوویالهای 

كند و این تغییر بر تحت درمان هیالورونیک اسید تغییر می

 ، پروتئین كیناز،  PI3K-Aktروی مسیرهای سیگنالینگ 

، mRNA فعال شده با میتوژن، تنظیم اتوفاژی، مسیر نظارت

در ادامه  .(21)اثر داردB و مسیر سیگنالینگ گیرنده سلول

 Chemokine signalingها نشان داد مسیر بررسی

pathway  در بیماریOA در این راستا  ، اثرگذار می باشد

Zhang FX  های آزاد شده اگزوزومو همکاران نشان دادند كه

ها را از طریق مسیر BMSC توسط هیدروژل ها می توانند

جذب  جدیدسیگنالینگ كموكاین به هیدروژل و غضروف 

یک هیدروژل تزریقی و چسبنده برای بازسازی  و كنند

 یرویکرد كه در حقیقت، شکل دهندغضروف سطحی را 

 امیدواركننده برای درمان نقص غضروف با كمک آرتروسکوپی

 ینیكموكا یهارندهیو گ هانیاز كموكا یاریبس .(22)باشدمی

با پاتوژنز  شوندیم انیداخل مفصل ب یهاكه توسط سلول

پاسخ  دهیچیپ تیها ماه نیكموكاوجود  .آرتروز مرتبط هستند

نشان  تیمفصل و استئوآرتر میمفصل، ترم بیرا در آس یالتهاب

 OA مارانیدر ب CXCL12 یسطح سرم شیافزا .دهند یم

هم نشان  راًیمشاهده شده است و اخ نیاز محقق یتوسط تعداد

 یریگاندازه ماریب 252كه در  الینوویس عیسطح ماداده شده 

  .(25-23) مرتبط بود یوگرافیشد با شدت راد

یکی از  FoxO signaling pathwayمسیر از سویی دیگر 

مسیرهای مهم دیگر در بیماری استئوآرتریت می باشد. 

 یبیبه طور خاص، از دست دادن تركمطالعات نشان داده 

FoxO1,3,4لیاستئوكلاست و تحل لیتشک ،یسلول ری، تکث 

منجر به كاهش توده و در نهایت  دهدیم شیاستخوان را افزا

در  یغضروف یسلولها. شودیترابکولار و قشر مغز م یاستخوان

را  FoxO3و  FoxO1انسان و موش عمدتاً  یغضروف مفصل

و  FoxO1كنند. سطوح  یم انیب FoxO4با  سهیدر مقا

FoxO3 سن و با  شیهر دو با افزاOA 26)ابندییكاهش م .

27) Akasaki  انیدر ب راتییتغو همکارانش نشان دادند كه 

FoxO غضروف و  یریممکن است در پOA  نقش داشته

 Pathways سیگنالینگ هایمسیر اثر كنون تااما  .(28)باشد

of neurodegeneration، Ubiquitin mediated 

proteolysis، Neurotrophin signaling pathway و B 

cell receptor signaling pathway بیماری با 

ژن در مطالعه حاضر . اندنگرفته قرار بررسی مورد استئوآرتریت

SRSF10  ای های تک هستهسلول دررا بیشترین كاهش بیان

 نشان داد.  OAبیماران  خون محیطی

احتمال بیوماركری این ژن نشاندهنده سطح بررسی 

و بود   = P.value <0001/0 با=AUC 81/0 زیرمنحنی

 749/7باهمچنین این ژن با حساسیت و اختصاصیت بالایی 

cut off = كه نشانگر احتمال قوی بودن نقش بیوماركر  دارد

های در سلول OAبیماری زیستی احتمالی این ژن برای 
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PBMC ا توجه به اینکه این مطالعه برای اولین باشد كه البته ب

را نشان داده  OAبار كاهش بیان مرتبط این ژن با بیماری 

است. این یافته برای تایید احتمال بیوماركر بودن بایستی 

 های دقیق تر آزمایشگاهی قرار گیرد. مورد بررسی
 

 گیری نتیجه

بیوانفورماتیکی، لیز مطالعه با استفاده از آنا ایندر نتیجه، 

نشان  و نمونه نرمال OAبیماری  بین بیان تفاوت دارای ژنهای

 نیكموكا نگیگنالیس ریمس ، پروتئازومها و مسیرهای ژن داد

 یو برادر این بیماری مهم بوده  FoxO نگیگنالیس ریو مس

ی مولکولی دقیق بیماری  كنندهمیشبکه تنظ بدست آوردن 

OA برای تایید اثر مسیرها و ژن گزارش شود كه پیشنهاد می

ها هم به صورت شده در این مطالعه بیان و عملکرد آن

  آزمایشگاهی تایید شوند. 

  سپاسگزاری

 یآموزشمركز  یمعاونت پژوهشحمایت از  سندگانینو

دانشگاه علوم  ویی رجا دیقلب و عروق  شه یدرمان و یقاتیتحق

كنند.تشکر می پژوهشپزشکی بم برای انجام این 
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