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باشد و یک چالش سلامت عمومی در مقیاس  ترین سرطان در زنان جهان میعنوان شایعسرطان سینه به 

-جهانی است. سرطان سینه دومین رتبه میزان مرگ و میر ناشی سرطان در زنان را دارا است. پروتئین

های بیولوژیکی سلولی از جمله تومورزایی  ( در انواع فرآیندFABPsهای چرب )اسیدشونده به  های انتقال

باشد.  ها میهای چرب و نقل و انتقال درون سلولی آنتنظیم جذب اسید  هاFABPنقش دارند. نقش اصلی  

FABPبه حاملها  اسیدعنوان  به  لیپیدی  غیرهای  و  اشباع  بلند  زنجیره  با  چرب  لیگاندهای  و  های  اشباع 

در    FABP3شوند.  ها متصل میها و مونوآسیل گلیسرولها، اندوکانابینوئیدآبگریز دیگر مانند ایکوزانوئید

هم در متابولیسم گلوکز و    FABP4سازی و متابولیسم لیپید، رشد و تکثیر سلولی نقش دارد.  انتقال، ذخیره

عمل می لیپید  متابولیسم  در  فرآیندههم  و  سلولی  تکثیر  سیگنال،  انتقال  در  و  دارد.  کند  نقش  آپوپتوز  های 

اسید به  اتصال  بر  همچون  علاوه  آبگریز  ترکیبات  انواع  به  اتصال  به  قادر  زنجیر  بلند  چرب  های 

اسیدسیکلواکسیژناز  اکسیداتیو  محصولات  و  میها  چرب  خانواده   FABP7باشد.  های  از  ی  عضوی 

این پروتئین جذب سلولی و   کند.باشد که رونویسی تعدیل میآبگریز میهای دهنده لیگاندهای انتقالپروتئین

های انسانی  ها بر توسعه بیماریPPAR  .دهندهای چرب، بیان ژن و رشد سلولی را افزایش میانتقال اسید

(، PPARβ/δشده با تکثیر پراکسی زوم بتا /دلتا )-گذارند. گیرنده فعال از جمله دیابت و سرطان تاثیر می

-های بیولوژیکی از جمله تمایز سلولی، تکثیر سلولی، تجمع لیپید و متابولیسم گلوکز و اسیدانواع فرآیند

های بالغ، مانند بافت پستان،  یک گلیکوپروتئین است که در بافت  VEGF-Aکند.  های چرب را تنظیم می

های  بیان شده توسط سلول  VEGF-Aباشد. برای حفظ رشد تومور  کننده اصلی رشد عروق خونی می تنظیم

 کند. زایی را تقویت میسرطانی، رگ

-VEGF  و  FABP3  ،FABP4  ،FABP7  ،PPARβ/δهای  مواد و روش: در این پژوهش ما الگوی بیان ژن

A  ای  عنوان بیمار و بافت حاشیهی بیماران سرطانی بهنفری از بافت بیوپسی سینه   47ی آماری  در جامعه

به بیماران  این  اخذ رضایتتومور  از  کردیم.پس  مطالعه  کنترل)شاهد(  نمونهعنوان  بیماران  از  های  نامه 

از هر دو گروه بیمار و سالم    RNAبه آزمایشگاه منتقل شد. استخراج    RNA laterغوطه ور در محلول  

غلظت   و  کیفیت  از سنجش  سنتز  RNAانجام شد پس  شده  استخراج  آن  cDNAهای  کیفیت  ها  و سنجش 

پرایمرطراحی پرایمر انجام شد.   دمای اتصال  بهینه سازی  و در نهایت پس از  ها از  ها صورت گرفت 

 SYBRگیری از ماده  با بهره  (Real Time PCR)ای پلیمراز کمی در زمان واقعی  روش واکنش زنجیره 

Greenها مورد بررسی قرار گرفت. تجزیه و تحلیل نتایج حاصل، با استفاده از نرم افزار  ، الگو بیان ژن

SPSS  و  27نسخهExcel 2019 .انجام شد 

ژن  نتایج: بیان  با    VEGF-A  و  FABP3  ،FABP4  ،FABP7  ،PPARβ/δ  هایسطح  مقایسه  در  بیماران  در 

در گروه   PPARβ/δو    FABP3  ،FABP7  هایداری وجود داشت و سطح بیان ژنگروه سالم تفاوت معنی

در افراد بیمار    FABP4و    VEGF-Aهای  داری بالا بود اما بیان ژنمعنی  طورسالم درمقایسه با گروه بیمار به

بود.   بیشتر  سالم  گروه  با  مقایسه  ژن  FABP3ژن  در  با  همسویی  و  مثبت  و   FABP7های  همبستگی 

PPARβ/δ    دارد. ژنFABP4    با سه ژن اما همسو  باشد. ژن می  PPARβ/δو    FABP3  ،FABP7مستقل 

VEGF-A  مستقل از چهار ژنFABP3 ،FABP4 ،FABP7  وPPARβ/δ باشد.می 



ژننتیجه بیان  افزایش  کلی:  ژن  VEGF-Aو    FABP4های  گیری  بیان  کاهش  همچنین  ، FABP3های  و 

FABP7    وPPARβ/δ    در پیشرفت و توسعه بدخیمی سرطان سینه موثر هستند. کاهش بیان ژنFABP3  

شود و به پیشرفت  در بافت سرطانی پستان می  PPARβ/δو    FABP7های  احتمالا منجر به کاهش بیان ژن

 باشد. با این حال تایید یا رد این نظریه ملزم مطالعات بیشتر در آینده می کند.و توسعه سرطان کمک می

 FABP7 ،FABP4  ،FABP3 ،PPARβ/δسرطان پستان، بیان ژن،: کلیدی هایواژه

 


