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 چکیده

  موجب   های اخیرده  طی   که  است(  WSD)  سفید  لکه  بیماری  ( عاملWSSVسفید )ویروس سندروم لکه  

های  مسیر  ، شناساییپژوهش  نیهدف از ااست.    شده  میگو  پرورش  جهانی  در صنعت   اقتصادی زیادی  ضررهای

(  Litopenaeus vannamei)  یغرب  دیسف  یگویدر م  دیلکه سف  یماریب  مرتبط با  های کلیدیزیستی موثر و ژن

هپاتوپانکراس  نمونه از بافت    6و  سالم  میگوهای    هپاتوپانکراسنمونه از بافت    6شامل    هیآراز یر  یهاداده بود.  

و با استفاده از ابزار  استخراج    GSE4955ی  با شماره دسترس  GEO  داده   گاهیاز پا  WSSVآلوده به  میگوهای  

GEO2R   ن یافزار آنلااز نرم   .شدندمشخص  دار  معنی  انی ببا    یافتراق  یهاژنسپس    شدند.  تجزیه و تحلیل  

STRING  با استفاده از افزونه  های کلیدی  سپس ژناستفاده شد.    یافتراقی  هانژ  نیبه منظور ساخت شبکه ب

CytoHubba   افزار  در نرمCytoscape    تیحداکثر مرکزو با روش  ( دستهMCC  شناسایی شدند. عملکرد )

ژنپیش  شده  ارتببینی  در  کلیدی  با  های  ، B  (NFKB)  کاپا  یاهسته  فاکتور،  نیپروستاگلاند  وسنتزیباط 

( بود. PPARGزوم )ی پراکس  ریگاما فعال شده با تکث  رندهیگ( و  MAPK)   توژنیفعال شده با م  نازیک  نیپروتئ

نظر می این ژن  هایرسد مسیر به  به  مربوط    برای توانند  می  MAPKو    NFKBهای  ژنویژه  بهها  زیستی 

علیه آن بیماری    های زیستی مرتبط با بیماری لکه سفید، تشخیص و یا طراحی مهارکننده شناسایی نشانگر 
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مقدمه 

را  جایگاه   میگو  پرورش  صنعت  در  مهمی 

خود    پوستانسخت  پروریآبزی  جهانی به 

است. داده  دهه  اختصاص  در   اخیر   هایاگرچه 

 توجهی  قابل   طور  به  میگو  صنعت  تولیدات

است،  افزایش بیماری  یافته  به    میگو  هایاما 

تهدید یک    این  پایدار  توسعه  جدی،  عنوان 

را تحت تاثیر خود قرار    جهان  سراسر  در  صنعت

)می در   (.Millard et al., 2021دهند  میگو 

طیف  معرض با    عوامل  از  ایگسترده  آلودگی 

  و  هاقارچ  ها،باکتری  ها،ویروس   جمله  از  زابیماری

 سندرم   ویروس  این میان،   در  .قرار دارد  هاانگل

 :White Spot Syndrome Virus)  سفید  لکه

WSSV)   عامل  سفید   لکه  بیماری  ایجاد  که 

(White Spot Disease: WSD)  یکی  است ،

  های گونه   همه  زا برایعوامل بیماری  تریناز مهم

شود  تلقی می  جهان  سراسر  در  پرورشی  میگوی

(Millard et al., 2021  به بیماری  این  نام   .)

نقاط ظهور  میگوها    کاراپاس  روی  سفید  دلیل 

از آلوده شدن    کهاست   با ویروس و    جانورپس 

 Islam)  هستند  شناسایی  قابل   نزدیک به مرگ

et al., 2023.)  یک بیماری  این                         عامل 

                    استرس   به  وابسته  و  کشنده  بسیار  ویروس

به که  خانواده   Whispovirus  جنس  است   از 

Nimaviridae  دارد ویروس  .تعلق   دارای   این 

بزرگ  ایرشته   دو   DNA  ژنوم   با   حلقوی 

( کیلوباز  307/ 2تا    9/292)  مختلف  هایاندازه

 را در   هایی تفاوتآن    مختلف  هایجدایه   است که

 Desrina etدهند )می  زایی نشانبیماری   حدت

al., 2022)  .بار   اولین  برای  سفید  لکه  بیماری          

 Kuruma  ،)کروما  یژاپن  یببر  یگویم  در

Shrimp  ،Marsupenaeus japonicus)   در

در  .  شد  گزارش  ژاپن  و  تایوان  در  1992  سال

کمی زمان  دیگر    به  WSD  آن،  از  پس  مدت 

 گسترش   آسیا  در   میگو  کننده   تولید  کشورهای

شد    تبدیل   بومی   بیماری  یک  به   و  یافت

(Desrina et al., 2022).   سفید لکه  بیماری 

اقتصادی   خسارات  و  میر  و  مرگ  موجب 

گونه از  یکی  در  پرورشی  چشمگیری  مهم  های 

غربی   سفید  میگوی  نام  به  جهان  میگوی 

(Litopenaeus vannamei)  ایران   شود. درمی 

 نخست   گونه  عنوان  به  غربی  سفید  میگوی

  هایاستان برخی از در شده و  محسوب پرورشی

حال،   .شودمی  داده  پرورش  ساحلی این    با 

با   سالانه  ایران  در  پرورشی  مزارع  از  بسیاری 

هستند.   درگیر  سفید  لکه    نیبنابرابیماری 

  یماریباین    وعیو کنترل ش  ی، تشخیصریشگیپ 

 قرار گرفته است. گویصنعت ماصلی  تیدر اولو
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  ییروش با کارا  نی، چندهای اخیرطی دهه

برا چگونگ   یبالا                       ی طیمحعوامل    ریثات   یدرک 

ب ا  جاد یا  ها ژن  انیبر  است.                 هاروش  نیشده 

توالبررسی  شامل   شده    انیب  یبرچسب 

(Expressed Sequence Tag: EST)  ،

 Suppressionسرکوب )  یکاهش  ونیداسیبریه

Subtractive Hybridization: SSH)  ،

 Differential)  یافتراق  ونیداسیبریه

Hybridization)،   ان یب  یالیسر  تجزیه و تحلیل  

 Serial Analysis of Gene)  ژن

Expression)ر و (  Microarray)  هی زآرای، 

بعد  روفورزالکت  Two-dimensional)  ی دو 

electrophoresis: 2-DE) هستند  (Aoki et  

al., 2011).    فناوری از  میگو    ی برا   هیزآرایردر 

 دیسندرم لکه سف  روسیو  توسطژن    انیب  یبررس

ی ژن جهان انی ب یهالیاستفاده شده است. پروفا

سو  یبرا  یروسیو این    هیسه  شامل    روسیواز 

WSSV-    ،تایوانWSSV-    تایلند وWSSV-  

خرچنگ  و  سیاه  ببری  میگوی  در  چین 

Cambarus clarkia   صورت به  شده  آلوده 

 Marks etاند )رفته قرار گ  یمورد بررستجربی  

al., 2005; Lan et al., 2006  .)ن، یعلاوه بر ا  

پا از  استفاده  ر  گاه ی با   به   یروسیو  هیزآرایداده 

آمده  ت  دست  مختلف،    یشی آزما  ی مارهایاز 

ویروسخاص    یژگیو  نیچند جمله   این  از 

 Latency-related)  نهفتگی  مربوط به  یهاژن 

Genes)،   سریع  یهاژن -Immediate)   اولیه 

early Genes: IEs)موت و    پروموتر  یها ف ی، 

ب  یروسیو   یهاژن  اند  شده  شناساییبالا    انیبا 

(Liu et al., 2005; Marks et al., 2006;  

Wang et al., 2007).    مطالعاتتاکنون  

ریز از  استفاده  با  منظور  ها  ه یآرامتعددی  به 

  یهاو پاسخ  های افتراقیژن   انیب  بررسی ارتباط

مختلف  یشیآزما  طیشراتحت تاثیر    گویمی  منیا

تحر جمله  استرس   طیشرا  ،یمنیا  کیاز 

 ، (Hypoxic)  کیپوکسیه  یها)پاسخ

 ک ی پواسموتیه  و  (Hyperthermic)  کیپرترمیه

(Hypoosmotic)،)    عفونتWSSV عفونت  ،

زرد  روسیو  :Yellow Head Virus)  یسر 

YHV)    و عفونتVibrio anguillarum   انجام

 .(Aoki et al., 2011شده است )

اپیسازوکار مختلف  شامل  های  ژنومی 

اصلاحات  DNAمتیلاسیون   مجدد،  بازسازی   ،

ریز   هیستون،  وRNAدم  کروماتین    های 

RNA های بلند غیرکدکننده با عوامل محیطی

زا و آب و هوا برای مانند تغذیه، عوامل بیماری

ژنات بیان  روی  ظهور  ثیر  و                 هایفنوتیپها 

,.Barazandeh et alخاص در تعامل هستند )  

چند  2016 تعاملات  است  ممکن  بنابراین،   .)

ژنوم و عوامل محیطی رخ  سطحی بین ژنوم، اپی
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ژن  دهد. و بیان  موقت  طور  به  یوکاریوتی  های 

تنها مجموعه نسبتا و    شودچند بعدی کنترل می

  شودبیان می  کوچکی از کل ژنوم در هر نوع بافت

(Khabiri et al., 2023بنابراین از   (.  یکی 

زیستفعالیت در  اساسی  و  های  سلولی  شناسی 

ژن مطالعه  پروتئینمولکولی،  بیان  و  های  ها 

مرتبط با صفات و بررسی آنها در سطح سلولی یا  

 (. Bordbar et al., 2022کروموزومی است )

زیستی مدیریتی و امنیت    هایروش  بر  علاوه

بیماری    با  مقابله  برای  بالقوه  راهکار  کنونی، یک

سفید نشانگرهای  لکه  و   شناسایی   ژنتیکی 

. با  استزیستی مرتبط با این بیماری    های مسیر 

درک بهتر سازوکارهای ژنتیکی و زیستی مرتبط 

می بیماری  منظور با  به  اطلاعات  این  از  توان 

نژاد  جمعیت   یک  ایجاد  برای  انتخابی  اصلاح 

اهداف دارویی    مقاوم  میگوی یا  طراحی   برایو 

  این  . ازکردعلیه این ویروس استفاده   مهارکننده

به    هیآرازیر  ی هاداده  مطالعه،   این  در  رو مربوط 

به    آلوده  سالم و سفید غربی    میگوی  ی هانمونه 

  بار مورد  نیاول  یبراویروس سندروم لکه سفید،  

ابزارهای   استفاده   با   و  گرفت  قرار  بررسی  از 

 موثر   و   های زیستی کلیدیمسیر  بیوانفورماتیکی، 

بیماری  در مجدد  ارزیابی  شدند.    شناسایی   این 

تواند  می  د یجد  مطالعات  در  هیزآرایر  ی هاداده

صرفه بودن،    بهاز جمله مقرون    متعددی  یایمزا

آمار  شیافزا   ینشانگرها  ییشناسا   ،یقدرت 

و    ی قبل  یهاافتهی   یاعتبارسنج  د، یجد  یستیز

داشته باشد    ،د یجد پژوهشی  الات  وکاوش در س

(Tarca et al., 2006) . 

 

 هاروش  و   مواد

به    هیآرازیر  یهاداده   یهانمونه مربوط 

غربی    میگوی  Litopenaeus)سفید 

vannamei  )و ویروس سندروم   آلوده  سالم  به 

سفید   پالکه  مل  GEO  داده  گاهیاز  مرکز    یدر 

ی با شماره دسترس (NCBI)  یکیولوژیاطلاعات ب

GSE4955  شد مورد    های داده  .نداستخراج 

به    مطالعه شامل    12مربوط  از    6نمونه  نمونه 

نمونه از   6و  سالم  میگوهای    هپاتوپانکراسبافت  

  WSSVآلوده به  هپاتوپانکراس میگوهای  بافت  

استفاده  مورد    یهاداده  یدسترس  رهشما  بودند. 

شکل   است  1در  شده  داده  دادهنشان  های  . 

توسط وب    موجود  تحت    GEO2Rابزار 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo)   که 

  بیان  مقایسه  برای  و است    ی ابزار وب تعامل  کی

،  شودمی  استفاده   نمونه  گروه   چند   یا   دو   در  ها ژن 

 . ندشد تجزیه و تحلیل

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
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 هپاتوپانکراس بافت به ریزآرایه مورد استفاده در این مطالعه مربوط هایداده دسترسی : شماره1شکل 

 ( WSSVبه ویروس سندروم لکه سفید ) آلوده و میگوی سالم هاینمونه

 

  هایژن  شناسایی   برای  GEO2R  ابزار

در   مهمی   بیان  نمونه،  مختلف   هایگروه  که 

  به  داشتند، به کار گرفته شد تا از آنها  متفاوتی

مرتبط با صفت مورد   زیستی  نشانگرهای  عنوان

ها  داده تیفیدر گام نخست کشود.  استفاده نظر

بررس ا  یمورد  به  توجه  با  و  گرفت   که   نیقرار 

 نه یگز  یها بر روداده  یسازنرمال  یافزار برانرم

نرمال بود،  صورت داده  یسازخودکار  در  ها 

تجزیه افزار انجام شد. پس از  توسط نرم  صیتشخ

 Microsoft Excelافزار  ها به نرمداده  ،و تحلیل

ژن  2021 داده شدند.    انیب  یافتراق  ی هاانتقال 

با   از    adjP-Valueشده  مشخص   05/0کمتر 

با. سپس ژنشدند  LogFC  (Log Fold  های 

Changeب از  زرگ (  ژن   1تر  عنوان  با به    های 

تر از  کوچک  LogFCهای با  افزایش بیان و ژن

نظر گرفته    های با کاهش بیان دربه عنوان ژن  -1

 . شدند

ب شبکه  ساخت  منظور  ب  ها نژ  نیبه    ان یبا 

نرم  یافتراق آنلااز  استفاده    STRING  ن یافزار 

یک  شد   هایکنشبرهم  از  داده  پایگاه  که 
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  بینیپیش  و  شده   شناخته  پروتئین  -پروتئین

و    شده ماست  اجازه  کاربران  تا  یبه  دهد 

  این  . کنند  میها را ترس ژن  نیب  یتعامل   یهاشبکه 

                       ( فیزیکی)  مستقیم  ارتباط  شامل   ها کنشبرهم

استپروتئین (  عملکردی)  غیرمستقیم  و                 ها 

طریق  که                          محاسباتی،   هایبینیپیش  از 

و  بین  اطلاعات  بررسی   هایداده  موجودات 

 اولیه   داده   هایپایگاهدیگر    از  شده   آوریجمع 

سپس    .(db.org-https://string)  اند ایجاد شده

ژن  پروتئینی  افتراقی  شبکه  از  با  های  استفاده 

تحلیل    Cytoscape 3.8.2افزار  نرم و  تجزیه 

ژن  شد کلیدی  و  افزونه  های  از  استفاده  با 

CytoHubba    دسته   تیحداکثر مرکزو با روش

(Maximal Clique Centrality: MCC )  

شدند.   با  ژنشناسایی  نمرههای    بالاترین 

(Score  )به    . شدند  انتخاب  10بیشتر از نمره    و

هستی بررسی  ژن منظور   Gene)  هایشناسی 

Ontology)    ابزاربیان  افزایش  با   DAVID  از 

(The Database for Annotation, 

Visualization and Integrated 

iscoveryD  )(https://david.ncifcrf.gov )  

 شد. استفاده 

 

 نتایج 

 ها با بیان افتراقی شناسایی ژن 

مطالعه  نتایج  اساس  و   بر  مقایسه    حاضر  با 

به    هیآرازیر  یهاداده  میگوی  یهانمونهمربوط 

و با    آلوده  سالم  سفید  لکه  سندروم  ویروس  به 

 ژن   110  مجموع  ، در GEO2Rابزار    استفاده از

  60  تعداد   این  از  که  شناسایی شد   افتراقی  با بیان 

  داشتند  پایین  بیان  ژن  50  و  بالا   بیان  ژن

(05/0>P  .)آتشفشان   بیان  با  هاژن  ینمودار 

 آورده شده است. 2در شکل  افتراقی

 

 افزایش بیانهای با  شناسی ژن هستی

ژنهستی این  شناسی  در  بالا  بیان  با  های 

توسط   گرفت.   DAVID  ابزارمطالعه  صورت 

)ندایفر زیستی  ( Biological Processهای 

های با افزایش بیان در  شده برای ژن   ینیبشیپ 

شناسی  نتایج هستی  آورده شده است.  1جدول  

بیان  ژن  با  های سلولی  بالا در بخش مولفههای 

(Cellular Components  در جدول )آورده    2

های با افزایش بیان در این  شده است. از بین ژن 

و    14مطالعه،   سیتوپلاسم  در  در   14ژن  ژن 

شدند. ها بیان میهسته سلول 

 

 

https://string-db.org/
https://david.ncifcrf.gov/
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میگوی سفید غربی   هپاتوپانکراس  بافت  افتراقی در  بیان  با  هاژن  نشان دهنده  آتشفشانی  نمودار  :2  شکل

  با کاهش بیان  با هایژن و قرمز نقاط با افزایش بیان  با هاسالم. ژن بافت  به ویروس لکه سفید نسبت به آلوده

 اند. آبی مشخص شده نقاط

 
 های با افزایش بیانبینی شده برای ژنهای زیستی پیش: فرایند1جدول 

 P-Value زیستی  ندیافر GOکد 

GO:0071260 004/0 یکیمکان  یهابه محرک  یپاسخ سلول 

GO:0007264 کوچک با واسطه   گنالیانتقال سGTPase 006/0 

GO:0006979  010/0 پاسخ به استرس اکسیداتیو 

GO:0007165 017/0 گنال یانتقال س 

GO:0071222 024/0 د ی ساکار یپوپلیبه ل  یپاسخ سلول 

GO:0010628 025/0 ژن  انیمثبت ب  میتنظ 

GO:0045087 029/0 یذات یمنی پاسخ ا 

GO:0009410 زیستگانهیب  ی هاپاسخ به محرک  (Xenobiotic ) 040/0 

 در نظر گرفته شد. P<05/0داری ژن و سطح معنی 3حداقل تعداد ژن برای هر فرایند زیستی  
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 های با افزایش بیان برای ژنبینی شده پیش یسلول یهامولفه: 2جدول  

 P-Value های سلولیمولفه GOکد 

GO:0005737  0123/0 سیتوپلاسم 

GO:0005634 022/0 هسته 

 در نظر گرفته شد.  P<05/0داری  ژن و سطح معنی  3حداقل تعداد ژن برای هر مولفه سلولی  

 

مولکولی   عملکرد  Molecular)نتایج   

Function  ) جدول    هایژن در  بالا  بیان    3با 

های با افزایش بیان  آورده شده است. از بین ژن

مولکولی  عملکرد  بیشترین  مطالعه،  این  در 

ژن   23مربوط به اتصال پروتئین بود که تعداد  

 در این مسیر نقش داشتند. 

 

تحلیل   و  پروتئینی  تجزیه   هایژن شبکه 

 های کلیدی بینی عملکرد ژن افتراقی و پیش 

آنلانرم  نتایج نشان داد    STRING  نیافزار 

تعداد مجموعه  ژن  67  که  بیان  هایژن  از    با 

  یبرا  .دادند  بیانی   هم  شبکه  تشکیل  افتراقی،

واقع زیستی  شبکه    یهاگره  ییشناسا در  که 

های  هستند، شبکه پروتئینی ژن  کلیدی   ی هاژن 

با  و    Cytoscape 3.8.2افزار  نرم افتراقی توسط  

افزونه   از  روش    CytoHubbaاستفاده  با  و 

MCC  و  ژنشد.    بررسی نمره  بالاترین  با  های 

نمره   از  به شدند  انتخاب  10بیشتر  توجه  با   .

های شناسایی شده در  محدود بودن اطلاعات ژن

تعداد   بیشت  ژن  5میگو،  از  با  شباهت  رین 

ژن پایگاه عنوان  به  داده  همولوگ  های  های 

شناسایی   سفید  لکه  بیماری  با  مرتبط  کلیدی 

نرم اطلاعات  اساس  بر  ،  STRINGافزار  شدند. 

 (. 4بینی شد )جدول ها پیشعملکرد این ژن

ژن  پروتئینی  شبکه  کلیدی  بررسی  های 

نشان داد    STRINGنرم افزار  شناسایی شده در  

زیادی  کنش با یکدیگر دارای برهمها  این ژن که

ژن(3  )شکل  هستند ارتباط  با  .  کلیدی  های 

  آنهادهنده هم افزایی اثر    تواند نشانیکدیگر می

عفونت ویروس لکه سفید در میگوی در پاسخ به  

غربی  در جدول  باشد  سفید  که  طور    4. همان 

های  ن ژ  LogFCبررسی میزان  آورده شده است،  

از   استفاده  با  تحلیلکلیدی  و  های  داده  تجزیه 

در پاسخ به    ژن  5  گی آرایه نشان داد که همریز

داشتند  افزایش بیان  عفونت ویروس لکه سفید  

(05/0>P.)
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 های با افزایش بیان بینی شده برای ژنمولکولی پیش یها: عملکرد3جدول 

 P-Value یعملکرد مولکول GOکد 

GO:0004666  002/0 سینتاز  اندوپروکسید - پروستاگلاندین فعالیت 

GO:0003682 004/0 کروماتین  اتصال 

GO:0050693 دامین اتصال LBD  (Ligand Binding Domain) 009/0 

GO:0016702  010/0 اکسیدوردوکتاز  فعالیت 

GO:0003712  011/0 رونویسی  کننده تنظیم فعالیت 

GO:0005515 012/0 اتصال پروتئین 

GO:0004629  فسفولیپاز فعالیت C 012/0 

GO:0004435  فسفولیپاز ینوزیتولا  فسفاتیدیل فعالیت  C 033/0 

GO:0004601  039/0 پراکسیداز  فعالیت 

 در نظر گرفته شد.  P<05/0داری ژن و سطح معنی 2 یعملکرد مولکول حداقل تعداد ژن برای هر 

 
های همولوگ کلیدی مرتبط با بیماری لکه سفید بینی شده و میزان بیان ژن: عملکرد پیش4جدول 

 MCCشناسایی شده با روش 

 LogFC بینی شده عملکرد پیش نمره ژنشناسه  رتبه

 452/2 ن ی پروستاگلاند وسنتزیب  24 5743 1

 B (NFKB ) 345/2کاپا  یاهسته فاکتور 22 4790 2

 740/3 (MAPK) توژن یفعال شده با م نازیک نیپروتئ 18 5599 3

 266/5 ( PPARGم )زویپراکس ریگاما فعال شده با تکث رنده یگ 17 5468 4

 062/2 ن ی پروستاگلاند وسنتزیب  12 5742 5
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بر  مرتبط با بیماری لکه سفید در میگوی سفید غربی  های کلیدیژن کنش پروتئینیبرهمشبکه  :3 شکل

 STRING افزارنرم تجزیه و تحلیلاساس 

 

 بحث

  ( عامل WSSVویروس سندروم لکه سفید )

  25  طی  که  است(  WSD)  سفید  لکه  بیماری

       را   میگو  پرورش  جهانی  صنعت  گذشته  سال

قرارتاثیر    تحت  ضررهای   موجب  و   داده   خود 

 انواع   در  بیماری  است. این  شده  اقتصادی زیادی

  . دهدمی  رخ  پوستانسخت  پرورشی  های سیستم 

گیر همه  بیماری  یک  WSD  حاضر،  حال  در

  جانوران   بهداشت  جهانی  سازمان  توسط  واست  

(World Organization for Animal  

Health  ،OIE)  بیماری   یک  عنوان  به 

)   شده  فهرست  آمیزمخاطره  Desrina etاست 

al., 2022). 

کاربرد  یفناور  کی  DNA  ه یزآرایر های  با 

مطالعات   توانیم  با کمک آن  که  است  گوناگون

از   یاگسترده  فیدر طرا    ی افتراق  یهاژن  انیب

نسب  جانداران سهولت  داد  یبا  و  .  انجام  تجزیه 

با    هیزآرایرهای  دادهتحلیل   در    یمنیامرتبط 

جدید  تواند می  گویم به  را    یدیمف  اطلاعات 

  کنشبرهمو    یسلولدرون   میتنظ  یبررس  منظور

ژن  یاریبس  نیب  جانور این    یذات   ی منیا  یهااز 

ممکن   هی زآرای رفناوری    ن، یارائه دهد. علاوه بر ا

  ی ژن  ینشانگرها  ییشناسا  یبرا   یدیاست ابزار مف

با   ب  تمقاوممرتبط  انجام برا  یماریبه   ی 

-Marker)  انتخاب به کمک نشانگر  هایبرنامه

Assisted Selection: MAS)  ( Lu etباشد   

al., 2011).    از حاضر  مطالعه    هایدادهدر 
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به    هیزآرایر و  میگوی  ی هانمونهمربوط    سالم 

استخراج    آلوده سفید  لکه  سندروم  ویروس  به 

مسیرهای    یبررس  یبرا  GEO  داده  گاهیپاشده از  

با   مرتبط  برابر    یمنیازیستی  عفونت این  در 

م  یروسیو اطلاعات  شد. استفاده    زبانیدر    این 

طریق  د  نتوانیم   هایکنشبرهم  بررسیاز 

ا و در  هکه کدام ژن  کند   نییتع  زبانیم  ویروس و

 شوند. یم انیعفونت ب  طیدر  یچه مقدار نسب

 بررسی   برای  هاریزآرایه   پروری،آبزی   در

 نمو   جمله  از   جانوران  فیزیولوژیکی  شرایط

(Darias et al., 2008)،  غذایی  رژیم  (Leaver 

et al., 2008)، محیطی شرایط  (Chou et al., 

ها  جمعیت  بین  ژنتیکی   واگرایی  و  (2008

(Jeukens et al., 2009استفاده                 . اندشده  ( 

 به   ایفزاینده  توجه  اخیر،  های سال  در

  ویژههب  زا و میزبانعامل بیماریهای  کنشبرهم

  شده  عوامل بیگانه  برابر  در  میزبان  ایمنی  پاسخ

تحلیل  فناوری  .  است و  ،  ریزآرایه تجزیه 

جدیدیدیدگاه مهم   تنظیم   مورد  در  را  های 

  به  پاسخ  در  آبزیان  زیستی  دفاع  سازوکارهای

 Peatmanاست )  کردهه  ئارا  مختلف  هایمحرک

et al., 2008تاکنون چندین ریزآرایه   (.   تراشه 

گونه  وبرای   ساخته   میگو  مختلف   هایاندام  ها 

 تراکم   با  ریزآرایه  یک  2003در سال  .  است  شده

  هایتراشه   که  برای میگوی آبی ساخته شد  پایین

                100  حاوی  آن (  Glass Chips)  ایشیشه 

  هپاتوپانکراس  هایEST  از  آمده  دست  به  کلون

 ,.Dhar et alبودند )   WSSV  به  آلوده  میگوی

2003).  Wang  یک(  2006)   همکاران  و  

چینی   cDNA  ریزآرایه سفید  میگوی  برای 

  هدف  cDNA  3136طراحی کردند که حاوی  

دست آمده از اندام  ه  ب  cDNAکتابخانه    یک  از

)سفالوتوراکس  -سر  ( Cephalothorax  ،سینه 

 از   SSH  هایکتابخانه  و   طبیعی   میگوهای

  ه ی زآرایر  نیاول  . بود  WSSV  به  آلوده   میگوهای

cDNA  2469  برای میگوی سفید غربی حاوی  

از ه  ب  EST  کلون آمده    یهاکتابخانه  دست 

cDNA  یهااستاندارد و کتابخانه  SSH   بود که

تولید شد مختلف    یهااز سه بافت تحت محرک 

(Robalino et al., 2007.)  از    نیاول نسل 

برای میگوی ببری   cDNA  هیزآرایر  یهاتراشه 

بود که    مجزا  cDNAقطعه    3853  یحاوسیاه  

و شش کتابخانه   سالم ت یهموس  cDNA کیاز 

SSH  دست آمده بوده  ب  (De La Vega et al., 

2007.)  Pongsomboon  ( 2008و همکاران ) 

)  Fagutaoو   همکاران  از  2008و                    ک ی( 

از    cDNA  هیزآرایر                   کلون  2036متشکل 

EST   از کتابخانه  یآورجمع   cDNA  یهاشده 

به    تیهموس آلوده  و  ترتیب   WSSVسالم                         به 

سیاهاز   ببری  م  میگوی   ی ژاپن  یببر  ی گویو 
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;Fagutao et al., 2008)  کردنداستفاده    

Pongsomboon et al., 2008) .  Zeng    وLu 

  یهات یهموس  های افتراقی درژن  انیب(  2009)

به   Procambarus clarkii  خرچنگ آلوده 

WSSV  هیزآرایرا با استفاده از ر  cDNA  ی بتنم  

 . کردند  بررسی ی لونینا یبر غشا

  ، عملکردSTRINGافزار  بر اساس نتایج نرم

مرتبط با بیماری های کلیدی شناسایی شده  ژن 

بینی شد.  لکه سفید در میگوی سفید غربی پیش

تعداد   مطالعه،    5از  این  در  شده  شناسایی  ژن 

پروستاگلاندین  2عملکرد   بیوسنتز  با  در  ژن  ها 

بود.   پستاندارانارتباط                      ها پروستاگلاندین  ،در 

ط فر  ی عیوس  فیدر                           ی کیولوژیزیف  ی ندهایااز 

جمله  شناسیآسیبو                          هاچهیماه  میتنظ  از 

رگ   ، رسانیپیامالتهاب،    ، یخون  یهاو 

تولیوستازئموه تنظ   مثلدی،  و    میو  خواب 

ها در موجودات مولکول  نیا  ی نقش دارند. داریب

ب  ترپست جمله                            نیز   یی ایدر  مهرگانیاز 

شده آنها    واند  کشف  عملکرددر  بر    یهاعلاوه 

کنترل  ،  پستانداران  مشابه و    زاییتخمک در 

نیز    یدفاعسیستم  و    ونیانتقال    ،ییزااسپرم 

مینقش   ) ایفا  ,.Di Costanzo et alکنند   

پروستاگلاند  یرخب  .(2019                  دیتول  یهانی از 

توسط   چند  هاتیلکوسشده                     گونه   نیدر 

واکنش  ی،ماه   هستند.  لیدخ  یالتهاب  یهادر 

کل  ها نیپروستاگلاند  توسعه   ی دینقش  در 

بمنیا  هایپاسخ   ی ذات  یمنیا  ستمیسویژه  هی 

 ,Gomez-Abellan and Sepulcre)  دارند

2016). 

های شناسایی شده  عملکرد یکی دیگر از ژن 

  Bکاپا    یاهسته   مربوط به فاکتوردر این مطالعه  

(Nuclear Factor-Kappa B: NFKB)    .بود

NFKB    عنوان به  تنها  کننده    میتنظ  کینه 

میالتهاب  ی هاپاسخ  یاصل شناخته  بلکه  ،  شودی 

از   برخی  از  گسترده  ی سلول  یهاتیفعالدر  تر 

گرچه نیز نقش دارد. ا  یمرگ سلول  و  ری جمله تکث

استفاده    زاعامل بیماری   هیعل  NFKBاز    زبانیم

و برخی    هاروسیاز و  یاریسبا این حال بکند،  یم

در   این ژن  یسازفعالزای دیگر، با  عوامل بیماری

م  ری تکثجهت   سود   ,.Qiu et al)  دنبریخود 

قبل  .(2014 داد  ی مطالعات   که  اند هنشان 

NFKB   ( غربی  سفید  (  LvNF-kBمیگوی 

مهم نقش  است  همانندساز  ی ممکن    یدر 

WSSV  کند   فایا  (Qiu et al., 2014).   در

  NFKBعضو خانواده  دو  ،  میگوی سفید چینی

که مربوط    FcRelishو    FcDorsalهای  به نام

در    ، کلون شدند.ندبود 5 - پنائیدین یسیبه رونو

غربی   سفید  از  میگوی  شکل  به   NFKBسه 

ا  LvDorsal  ،LvRelishهای  نام   زوفرمیو 

نام   آنتر  کوتاه   شده   یی شناسا  sLvRelish  به 
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( با  Huang et al., 2010a,bاست  و  (.  تجزیه 

 Open)  باز  ش خوان  چارچوب  531تحلیل  

Reading Frames: ORFs  ) از  احتمالی 

WSSV    ی پروموتر ژن  40حدود  مشخص شد که

ویروس مکان  این  چندگانه    یهااز  برای اتصال 

NFKB  پروموتر ،  آنها  ان یاند. در مشده  لیتشک

  توانندیم  WSV303و    WSV069  یهاژن 

شوند.    LvDorsalتوسط                همچنینفعال 

برایاتصال  فیموت  کی پروموتر    NFKB  ی  در 

WSV069  به   است  شده  ییشناسا که 

LvRelish    و منجر به فعال شدن    شدهمتصل

)شویم  WSV069پروموتر    ,.Huang et alد 

2010a,b).    در یک مطالعه اخیر مشخص شد که

از   LvRelishو    LvDorsalی  هانیپروتئ

در مواجهه میگوی سفید غربی    NFKBخانواده  

طور  WSSV  با م  داریمعنی  به                   شوند یفعال 

تکث بدن    WSSV  ریو  حدمیزبان  در                 یتا 

 Qiu)  است  یمتک  این دو پروتئین  یسازبر فعال

et al., 2014.) 

مطالعه   این  در  دیگر  شده  شناسایی  ژن 

فعال شده    نازیک  نیپروتئمربوط به خانواده ژنی  

م  Mitogen-Activated Protein)  توژنیبا 

Kinase: MAPK  .بود   گنالیانتقال س  ریمس( 

MAPK  مهم  یکی   یمنیا  یرهایمس  نیتراز 

از   یمتنوع   زیستی  یاهیندافراست که اغلب با  

تکث مرگ    ،یسلول  ی بقا  ز، یتما  ر،یجمله 

سلول  یزیربرنامه ا  یشده  پاسخ  مرتبط    یمنیو 

(  (. Wagner and Nebreda, 2009است 

خانواده  تاکنون   از  عضو                         MAP3Kدو 

و    LvMAPKKKK7یا    LvTAK1شامل  

LvASK1   یا  LvMAPKKK5  مد ی  گویر 

شده شناسایی  غربی  مشخصسفید  شده    اند. 

دفاع    در  مهمی راعملکرد    LvTAK1است که  

باکتر  گویم عفونت  برابر  د.  کنیم   فایا  یی ای در 

با    LvaASK1  (Knock Down)  دونناک

ها را در  ت یآپوپتوز هموس  زانی، مRNAiواسطه  

به   و  دهدمیکاهش   WSSVآلوده به  یگوهایم

  MAP2Ks  سه  .کندمیکمک    گویم  مانی زنده

نام و    LvMKK4  ،LvMKK6های  به 

LvMKK7    سه نام  MAPKsو  های  به 

LvJNK  ،Lvp38    وLvERK    در میگوی سفید

لکه عفونت    طی در    اند.شده  ییشناساغربی  

سه  ،سفید   LvERKو    LvJNK  ،Lvp38  هر 

مانند  (  IEsاولیه سریع )  یهاژن   انیب  یالقا  یبرا

WSV069    این ویروس   آن   ریتکث  لیو تسه از 

لکه   .شوندمیفعال   عفونت  طی  در  همچنین 

پپت  یبرخسفید،   م  یدهایاز  شده    زبانیترشح 

عفونت را محدود این  توانند  یکه م   شوندمیفعال  

مثال،    کنند.  Vago5و    Vago4  یهاژنبرای 

القا   های دیپپت و  توسط  قابل  در    ی روسیعفونت 
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را    WSSV  ریتکث  توانند می  که  هستند   گویم

ر مطالعه  د  .(Wang et al., 2021)  کنند  دمحدو

ژن  همولوگ  کی،  اخیر به    MAPKKK15  از 

سفید   LvMAPKKKK15نام   میگوی  در 

. (Wang et al., 2021)  شد  ییشناساغربی  

MAPKKK15    کهASK3  شود،یم   دهینام  زین  

اعضا  یکی که   MAP3Kخانواده    یاز  است 

 زی وپتوآپ   شی پ  یهادر پاسخ به محرک  تواند یم

و استرس   Fas  ،TNF-alphaمختلف از جمله  

 یاسترس  یهادر پاسخ  نیزفعال شود و    ویداتیاکس

اسمزی  متنوع   استرس  جمله  باشد    لیدخاز 

(Kaji et al., 2010  است که (. مشخص شده 

LvMAPKKK15  افزا از  سیرونو  شیبا  ی 

و  ( ویروس لکه سفید  IEsاولیه سریع )   ی هاژن 

ضدو  سرکوب نام  زبانیم  یروسیفاکتور    به 

LvVagos  این ویروس   ی و تکثیردر همانندساز

و افزایش حساسیت میزبان به بیماری نقش دارد 

(Wang et al., 2021.) 

های  شده یکی دیگر از ژن بینی  پیشعملکرد  

به   شناسایی مربوط  مطالعه  این  در                    شده 

تکث  رندهیگ با  شده  فعال   زوم یپراکس  ریگاما 

(Peroxisome Proliferator Activated 

Receptor Gamma: PPARG)    .بود

اندامکزومیپراکس ضروری   یکیمتابول   ی هاها 

نقش   که    توزیعو    ساختدر    مهمی هستند 

فعالو    دهیچیپ   یدهایپیل  Reactive)  اجزای 

Species  )ها به عنوان زومیپراکس،  ار یدارند. اخ

و    ی منیا  یعملکردها  ی اصل  یهاکننده  میتنظ

شناسا  طیدر    یالتهاب .  اندشده  یی عفونت 

مزومیپراکس فعال    یونیآناجزای  توانند  یها 

گونه  یسلول فعال    ژنیاکس  یهامانند 

(Reactive Oxygen Species: ROS)  و 

 Reactive Nitrogen) فعال  تروژنین یهاگونه

Species: RNS  )تول پاکساز  دیرا    و  کنند  یو 

  کمک کنند  یسلول   احیای  تیبه وضع   جهیدر نت

(Di Cara et al., 2019)  .  در یک مطالعه نشان

ماهی  در   گاما  PPARداده شد که سطح بیان  

)  هامور ( Epinephelus coioidesمعمولی 

افزایش   Vibrio alginolyticus  مواجهه شده با

و  معنی یافت  است  داری  ژن  ممکن                  بهاین 

منف  میتنظ  کیعنوان     یهان یتوکیس  یکننده 

در برابر    یمنیدر دفاع ا   ی نقش مهم  ی، التهابشیپ 

عفونت  . (Luo et al., 2015)  کنند  فایا  این 

است   یکممکن  باکتر  طی  با    ، ییایعفونت 

التهاب  کی  NFKB  انیب  شیافزا   جادیا  یپاسخ 

تواند  یگاما م PPAR افزایش که  ی، در حالشود

و حفظ  زبانیم  یالتهاب یهاپاسخ میمسئول تنظ

 . (Kelly et al., 2004) باشد یمنیوستاز ائموه

از   پیشفرایندیکی  زیستی  شده  بینی  های 

افزا  یهاژن   یبرا ا  انی ب  شیبا  ،  مطالعه  نیدر 
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( بود  اکسیداتیو  استرس  به   :GOپاسخ 

از    ی ناش  ROSکه    رسد یبه نظر م  (.0006979

 ی برا  رسانی پیام  ریدر مس  ینقش محور  ،استرس

همزمان پاسخ    یذات  یمنیا  ستم یس  فعالیت  با 

  شیحال، سطح ب  ن ی. با اکند   فا ای  اکتسابی   یمنیا

حد   م  یناش  ROSاز  استرس  تاثیر    تواندیاز 

منجر   جاندارانبر    ی نامطلوب و  باشد                         داشته 

تجمع   عدم    ROSبه                    یدانیاکسیآنت  تعادلو 

آس باعث  است  ممکن  که  ،  DNA  بیشود 

  ی دیپیل  ونیداسیو پراکس  نیپروتئ  ونیداسیاکس

 . (Luo et al., 2015) شود

فناوری    ییتوانادر این مطالعه از  در مجموع،  

ها  از ژن   یامجموعه  بررسی  یبرا  DNA  ه یزآرایر

درکه   یکدیگر  با    با  مرتبط  زیستی  مسیرهای 

غربی   سفید  میگوی  در  سفید  لکه  بیماری 

دارند، استفاده شد. همچنین با کمک مشارکت  

الگویقدرتمند  ابزاراین   افتراقی  ژن  انیب  ،  های 

بیماری   این  با  همزمان  مرتبط  طور  بررسی  به 

های ریزآرایه د. علاوه بر این، با استفاده از دادهش

ژن کلیدی    5یکی، عملکرد  های بیوانفورماتو ابزار 

پیش سفید  لکه  بیماری  با  شد.  مرتبط  بینی 

ارتباط با  بینی شده این ژنعملکرد پیش ها در 

  B  کاپا  یاهسته   فاکتور،  نیپروستاگلاند  وسنتزیب

(NFKB)  ،توژن یفعال شده با م  نازیک  نیپروتئ 

(MAPK  و تکث  رندهیگ(  با  شده  فعال    ریگاما 

)یپراکس به  PPARGزوم  بود.  می(  رسد  نظر 

ژن   هایمسیر  این  به  مربوط  ویژه  بهها  زیستی 

توانند در جهت  می  MAPKو    NFKBهای  ژن 

نشانگر بیماری  شناسایی  با  مرتبط  زیستی  های 

علیه    لکه سفید، تشخیص و یا طراحی مهارکننده

آن بیماری مفید باشند. 
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Abstract  

White spot syndrome virus (WSSV) is the cause of white spot disease (WSD), 

which has caused countless economic losses in the global shrimp farming 

industry in recent decades. The aim of this research was to identify effective 

biological pathways and hub genes related to WSD of Pacific white shrimp 

(Litopenaeus vannamei). Microarray data including 6 samples of hepatopancreas 

tissue of healthy shrimp and 6 samples of hepatopancreas tissue of shrimp 

infected with WSSV were extracted from GEO database with accession number 

GSE4955 and analyzed using GEO2R tool. Then, differential genes with 

significant expression were determined. STRING online software was used to 

construct a network between differential genes. Then, the hub genes were 

identified using the CytoHubba plugin of the Cytoscape software and the 

maximal clique centrality (MCC) method. The predicted functions of hub genes 

related to prostaglandin biosynthesis, nuclear factor kappa B (NFKB), mitogen-

activated protein kinase (MAPK) and peroxisome proliferator-activated receptor 

gamma (PPARG). It seems that the biological pathways related to these genes, 

especially NFKB and MAPK genes, can be useful for identification of biomarkers 

related to WSD, diagnosing or designing inhibitors against WSD. 

Key words: Gene Network Analysis, Protein Interaction, Microarray, Pacific 

White Shrimp, White Spot Syndrome Virus. 

1- Assistant Professor in Iranian Shrimp Research Center, Iranian Fisheries Science Research 

Institute, Agricultural Research, Education and Extension Organization (AREEO), Bushehr, 

Iran. 

2- Assistant Professor in Department of Animal Science, Faculty of Agriculture, Shahrekord 

University, Shahrekord, Iran. 

*Corresponding Author: Rezapasandideh63@gmail.com 

mailto:Rezapasandideh63@gmail.com


 

 


