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  :چکیده

مربوط به  تحقیقات اصلی اهداف از یکی. باشداولیه با استفاده از فرایند پیرایش متناوب، مرحله کلیدی در بیان ژن یوکاریوتی می mRNAها از حذف اینترون

 ژن، بیان دیگر مراحل با به طور هماهنگ این فرایند چگونه که این تعیین نیز و متناوب پیرایشفرایند فیزیولوژیکی نقش سیستمیک کردن روشن متناوب یرایشپ

رونوشت به نسبت .دارد پروتئین-پروتئین هایکنش برهم تنظیم و گیریشکل در مهمی نقش متناوب یرایشپ .کنندمی کنترل را سلول اختصاصی هایفعالیت

پروتئین های هاب با برهم کنش های بالا  همچنین گیرندمی قرار متناوب یرایشپ فرایند تاثیر تحت بیشتر اینسخه تک هایرونوشت ای،نسخه چند هایژن های

 نسبت به نود های دیگر در شبکه بیشتر تحت تاثیر فرایند پیرایش متناوب قرار می گیرند. 

 شبکه، برهم کنش. پیرایش متناوب،  کلید واژه ها:

 

 مقدمه-1

اولیه با استفاده از فرایند پیرایش متناوب،  mRNAها از های یوکاریوتی، مشخص گردید که حذف اینترونهای بینابینی در ژنبا کشف توالی

و  5فاظت شده )جایگاه پیرایش َهای توالی حهای اینترونی را که به وسیله موتیفپیرایش، توالی. [1] باشدمرحله کلیدی در بیان ژن یوکاریوتی می

کند. این فرایند بوسیله پیوسته برای ترجمه، حذف می 1های کناری و تولید یک چهارچوب خواندن آزادشوند، به منظور اتصال اگزون( تعریف میََ

ای عه شامل پنج ریبونوکلئوپروتئین هستهگیرد. این مجمویابند صورت میای با وزن مولکولی بالا، که روی اینترون تجمع می، مجموعه2اسپلایسوزوم

، U1 ،U2 ،U4های غنی از یوردین کوچک مانندRNAشامل  snRNPپنج  [2].باشدپروتئین اضافی می 222و بیش از  snRNPsیا  َکوچک

U5  وU6 snRNP  است. ذرات مرکزیsnRNP هایU1 ،U2 ،U4  وU5 های پروتیئن بوسیلهSm گیرد در حالی که شکل میsnRNP ی

U6 های حاوی پروتئینLsm2  شبه(Sm2 تا )Lsm8 مرحله اولیه در تشخیص جایگاه پیرایش، شامل اتصال  .[3] باشدمیSnRNP-U1  به

، به مرز اینترون/ اگزون U2AF، زیر واحد کوچک 35U2AFباشد. می َبه جایگاه  پیرایش َ U2AFو اتصال فاکتور کمکی  5'جایگاه پیرایش 

 .[4] شود، اتصال می یابدپریمیدن نامیده میبه نواحی غنی از پریمیدین که قطعه پلی 65U2AFشود در حالی که زیر واحد بزرگ متصل می

 شبکه ژنی در فرایند پیرایش متناوب -2
 که این تعیین نیز و متناوب پیرایشفرایند فیزیولوژیکی نقش سیستمیک کردن روشن متناوب یرایشپمربوط به  تحقیقات اصلی اهداف از یکی

 فقط موجود، هایتوالی تجزیه اساس بر. کنندمی کنترل را سلول اختصاصی هایفعالیت ژن، بیان دیگر مراحل با به طور هماهنگ این فرایند چگونه

 هافرایند این و کنندمی تعدیل یا و درج حذف، را هاپروتئین در معین عملکردی هایدمین بالقوه به صورت متناوب پیرایش هایفرایند از درصد 12

 بقیه درصد 02 حال این با [7-5] کندمی فراهم متناوب یرایشپ از ناشی عملکردی هایپیامد کردن مشخص جهت را مستقیمی نسبتا رویکرد یک

 هاپروتئین خمش در مهم نواحی یا و شده تعیین عملکردی هایدمین مرز با که افتدمی اتفاق ژن از ایناحیه در متناوب یرایشپ هایفرایند

 هایفرایند از بسیاری که است شده مشخص ،Solved هایساختار روی متناوب هایرمز کننده اگزون نواحی یابیمکان اساس بر. ندارند انطباقی

 هاپروتئین سطحی های قسمت در عمدتا نواحی این. دهندمی قرار تاثیر تحت را ثانویه هایساختار حلقه و (Coilنواحی فشرده ) ،متناوب یرایشپ

 یرایشپ که نکته این با توافق در [8] باشندمی هالیگاند دیگر انواع کنش برهم یا و پروتئین-پروتئین هایکنش برهم واسطه و گیرندمی قرار

 چند هایژن هایرونوشت به نسبت آن در که است مشاهداتی دارد، پروتئین-پروتئین هایکنش برهم تنظیم و گیریشکل در مهمی نقش متناوب

 هایگره در غالبا رمز شده هایپروتئین عمده همچنین گیرندمی قرار متناوب یرایشپ فرایند تاثیر تحت بیشتر اینسخه تک هایرونوشت ای،نسخه

                                                           
1.Open reading frame (ORF) 
2. Spliceosome  
3. Small nuclear ribonucleoprotein particles 
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 برهم اهداف شناسایی در را سرتاسری هایرویکرد کاربرد اهمیت نتایج این [9] شوندمی یافت کنشی هم بر هایشبکه در بالا ارتباطات تعداد با

 . دهدنشان می پروتئینی شبکه در کنشی

 متناوب یرایشپ عملکرد نحوه با رابطه در را عمیقی بینش ،RNA-Seq و های ریزآرایهبا استفاده از تکنیک متناوب یرایشپروی  مطالعات نتایج

 در رونویسی سطح در که هاژن از گروهی که کرد مشخص سنتی هایآرایه ریز بر مبتنی قبلی مطالعات. است کرده فراهم سرتاسری سطوح در

 کنند عمل مشابهی هایمسیر و فرایندها در که دارند تمایل شوند،می تنظیم هماهنگ به صورت بخصوص رشدی شرایط یا و هاسلول ها،بافت

 که این توجه قابل نکته. گردید نشده تفسیر هایژن از بسیاری عملکردی بینی پیش به منجر هماهنگ تنظیم با هاییژن ویژگی این. [10]

 در که هاییژن با شوندمی بیان هماهنگ به صورت بخصوصی شرایط و هابافت ها،سلول در متناوب پیرایش سطح در که هایی ژن از ایمجموعه

 سطح دو این ها،ژن از دیگری گروه که است این بیانگر نکته این دارند. تفاوت باهم اساسی تفاوت گردند،می بیان هماهنگ بصورت رونویسی سطح

  [5] کندمی هماهنگ هم با را ژن بیان تنظیم از

 تنظیمی شبکه ،DNA به شونده متصل هایپروتئین کننده رمز mRNA و بین عوامل رونویسی در متناوب یرایشپ که گزارش شده است

 قرار متناوب یرایشپ تغییرات تاثیر تحت که هاییژن از درصد 02 که نشان داده شده است. [11] کندمی کنترل جنینی هایسلول در را رونویسی

 فعالیت شود،می کنترل پیرایش و رونویسی عوامل بوسیله عمدتا ژنی بیان مسیر که حالی در. کنندمی برقرار ارتباط دیگر هایفرایند بین گیرند،می

 را عملکرد عوامل رونویسی تواندمی فسفریله شدن تغییرات بعد از ترجمه مانند. یابدمی تعدیل ترجمه از پس تغییرات و دیگر عوامل بوسیله هاآن

 پیرایش، جایگاه انتخاب که تغییرات بعد از ترجمه، است شده داده نشان شد، کنترل کنند. همچنین داده نشان CEBPB مورد در که همانطور

  [12]دهدمی قرار تاثیر تحت را تنظیمی هایپروتئین جایگذاری در تغییر و دستگاه پیرایش ترکیب در تغییر

 با گزارش کردند. هاآن اهداف و کننده تنظیم عوامل بین را ایدوگانه ارتباطات رونویسی، و پیرایش تنظیم با مطالعه سرتاسری [13]راج و همکاران 

 درحالی این آورد. بدست سلولی هایکنش برهم سطح در درستی به را محیط به سلول پاسخ و هاژن بین پیچیده کنش برهم تواننمی وجود، این

 هایکنش هم بر فهم. بود خواهد فهم قابل هدف هایژن و مختلف هایکننده تنظیم پیچیده هایکنش برهم اساس بر اطلاعات این که است

 انجام شده برای مطالعاتی. است ضروری و لازم یوکاریوت در تنظیمی شبکه شدن روشن برای سلول در مختلف هایکننده تنظیم بین پیچیده

 شدت دارای کینازی هایگروه زیر از برخی که دادند نشان میتوزی ژن بیان طی متناوب یرایشپ تنظیمی شبکه و رونویسی تنظیمی شبکه تلفیق

 ارتباط مختلف، هایگونه فسفریله شدن در و رونویسی شبکه تلفیق. [14] دارند به عوامل رونویسی و پیرایش نسبت فسفریله شدن جایگاه از بالایی

 .[14] کرده است مشخص را ژنی مختلف هایشبکه بین همکاری و موجودات پیچیدگی بین را داریمعنی

 نتیجه گیری  -3
ژن هایرونوشت به نسبت آن در که است مشاهداتی دارد، پروتئین-پروتئین هایکنش برهم تنظیم و گیریشکل در مهمی نقش متناوب یرایشپ

 غالبا رمز شده هایپروتئین عمده همچنین گیرندمی قرار متناوب یرایشپ فرایند تاثیر تحت بیشتر اینسخه تک هایرونوشت ای،نسخه چند های

 اهداف شناسایی در را سرتاسری هایرویکرد کاربرد اهمیت نتایج این. شوندمی یافت کنشی هم بر هایشبکه در بالا ارتباطات تعداد با هایگره در

 دهدنشان می پروتئینی شبکه در کنشی برهم
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Abstract. Intron removing with the alternative splicing process is a key step in the eukaryotic gene expression. 

Systemic Elucidation of alternative splicing function and determining of the how these processes along with the 

other gene expression regulation levels, controls the specific activities of cells, is a main  of research  fields in the  

alternative splicing. Alternative splicing has a special function in the formation and regulation of the protein-

protein interactions. Transcripts of genes with multiple copies are frequently undergoing of alternative splicing, in 

comparison of the genes with single copies. Also in comparison to the other nodes, Hub proteins with high 

connections mostly undergoing to the alternative splicing process. 
Keywords. Alternative splicing, network, interaction,  
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