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 :چکیده
بررسی ژنھا و مسیرھای پراھمیت درگیر سرطان سلولی کلیوی شفاف  با استفاده از آنالیزھای بیوانفورماتیکی و تایید 

  آزمایشگاھی آنھا در بیماران مراجعھ کننده بھ مراکز جراحی مادر و کودک غدیر،نمازی و علی اصغر شیراز

 یمولکول یھا سمیکھ مکان یی. از آنجادھدیقرار م رینفر را تحت تاث ٣٠٠٠٠٠سالانھ حدود  یویکل یسلول نومیکارس :مقدمھ
 و درمان آن باشد. صیتشخ یبرا یانیانجام شده کمک شا یھا یاست بررس دیشناختھ نشده است، ام قیآن بھ طور دق

ط مرتب یمولکول یرھایمس افتنی یسرطان برا نیدر ا ریدرگ تیمپراھ یرھایو مسژن ھا  یپژوھش بررس نیھدف از ا
   باشد. یم یکیوانفورماتیب یبا استفاده از ابزارھا

: در این مطالعھ ژن ھای کدکننده و غیرکدکننده موثر در مسیرھای مولکولی مرتبط با کارسینوم سلولی کلیوی روش کار
 انیب یابیبھ منظور ارز Real-Time PCR (RT-PCR) کیاز تکنرا در دیتابیس ھای مختلف مورد جستجو قرار دادیم. 

  ی استفاده کردیم.حلقو RNAچھار 

حلقوی موثر در مسیرھای این سرطان و  RNA: انالیزھای بیوانفورماتیکی صورت گرفتھ منجر بھ معرفی چھار نتایج

چھار  انیب یابیبھ منظور ارز Real-Time PCR  کیاز تکن یافتن دقیق مولکول ھای پایین دست مرتبط با انھا بوده است.

RNA یحلقو )hsa_circ_٠٠٢٠٣٩٧  ،hsa_circ_٠٠٠٥٩٨٦ ،hsa_circ_٠٠٠٣٠٢٨ ،hsa_circ_در ٠٠٠٦٩٩٠ (

استفاده شد. در  مارانینمونھ از بافت سالم مجاور ھمان ب ٤٠شفاف و  یویکل یمبتلا بھ سرطان سلول مارینمونھ ب ٤٠
 یابیارز یآمار یزھایبا استفاده از آنال مارانیدر ب یبا اطلاعات کم یحلقو یھا RNA نیا انیب نیبعد، ارتباط ب ی لھمرح

  انیما نشان داد کھ ب جیمطالعھ نتا نی. در امیپرداز یدرون زا م یرقابت RNAشبکھ  ١٥ یدر انتھا بھ معرف شد.

hsa_circ_٠٠٢٠٣٩٧  ،hsa_circ_٠٠٠٥٩٨٦ ،hsa_circ_سرطان  مبتلا بھ مارانیدار در ب یبھ طور معن ٠٠٠٦٩٩٠

 نیب یدار یداشت .در مطالعھ ما، مشخص شد کھ ارتباط معن انیبا بافت نرمال کاھش ب سھیشفاف در مقا یویکل یسلول
 یویو وجود سابقھ ھرگونھ مشکل کل ٠٠٠٦٩٩٠_hsa_circو  ٠٠٢٠٣٩٧_hsa_circ،  ٠٠٠٥٩٨٦_hsa_circ انیب

  .دیمشاھده گرد ٠٠٠٦٩٩٠_hsa_circژن  انینوع تومور و ب نیب یارتباط معنادار نیوجود داشتھ، ھمچن

و   ٠٠٢٠٣٩٧_Hsa_circ اظھار داشت توان یھا و مطالعات صورت گرفتھ م یابیپس از ارز: بحث

hsa_circ_محور  میتنظ قیز طرا ٠٠٠٥٩٨٦hsa-mir-٣٤a/CYCS ھستند. لیدخ ھیکل یسلول نومیکارس یشرویدر پ  

، ٠٠٠٥٩٨٦_hsa_circ،  ٠٠٢٠٣٩٧_hsa_circشفاف،    یویکل یسلول نومیکارس ،یولوژیب ستمی: س یدیواژگان کل

hsa_circ_٠٠٠٣٠٢٨ ،hsa_circ_شبکھ ٠٠٠٦٩٩٠ ،RNA یرقابت یدرون زا یھا  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  



 

 

Abstract 

Three Circular RNAs (circRNAs) as New Potential Tumor 

Suppressors in Renal Cell Carcinoma 

Background: Renal cell carcinoma (RCC) is the most common type of the kidney cancer and many 

genes have been contributed to its development. However, its major molecular pathways have been 

poorly understood. Circular RNA (circRNA), a class of non-coding RNAs, are involved in a variety of 

biological processes in different cancers including RCC. This study aims to assess expression profile of 

four CircRNAs and their possible molecular pathways in correlation with miRNAs and differential 

expressed genes in RCC. 
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poorly understood. Circular RNA (circRNA), a class of non-coding RNAs, are involved in a variety of 

biological processes in different cancers including RCC. This study aims to assess expression profile of 

four CircRNAs and their possible molecular pathways in correlation with miRNAs and differential 

expressed genes in RCC. 

Methods:  With a comprehensive literature review, we choose four circRNAs 

(hsa_circ_٠٠٠٣٠٢٨_ ,٠٠٠٥٩٨٦_ ,٠٠٢٠٣٩٧, and _٠٠٠٦٩٩٠) and then their expression were 

measured by quantitative real-time polymerase chain reaction (qRT-PCR) in our RCC patients. 

Moreover, we provided circRNA-miRNA-mRNA triple network of RCC with microarray analysis of 

differential expression genes (DEGs) and miRNAs profile data of RCC (obtained from the NCBI Gene 

expression Omnibus (GEO) datasets), analysis of the ToppGene database (providing the relationships 

between the miRNAs and DEGs and their molecular pathways) and  the StarBase and circinteractome 

databases (predicting interaction between circRNAs and miRNAs). In this network, three DEGs (CASP٨, 

CCND١, CYCS) and ٥ miRNAs (hsa-miR-١٥٠, hsa-miR-٣٤a, hsa-miR-٤٩٤, hsa-miR-١٨٢, hsa-miR-٢١) 

regulated by the ٤ circRNAs were predicted.  

Results: The expression of hsa_circ_٠٠٢٠٣٩٧, hsa_circ_٠٠٠٥٩٨٦, and hsa_circ_٠٠٠٦٩٩٠ were 

downregulated in our RCC patients. Our study revealed “pathway in cancer” as the most significant 



pathway for DEGs. The identified circRNA-miRNA-mRNA in RCC suggested the four circRNAs as 

potential biomarkers which were correlated with above-mentioned miRNAs and mRNAs. 

Conclusion: Hsa_circ_٠٠٢٠٣٩٧ and hsa_circ_٠٠٠٥٩٨٦ via regulating hsa-mir-٣٤a/CYCS axis, can be 

involved in the progression of RCC. 
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