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 مقدمه
 يروان  -يروح   دهي  چيماژور، اختلال پ ياختلال افسردگ

[. ح دود  1دارد ] ييبالا نسبتاً وعيش ياست که در جوامع بشر

 ش وند  ياختلال مبتلا م نيخود به ا ي% افراد در طول زندگ11

اختلال سالانه موجب م ر  ح دود    نيا ي[. در جوامع غرب2]

اختلال،  نيا يبالا وعي[. با وجود ش3] شود ينفر م ونيليم کي

 يمختلف   يورهافاکت [.4] علت آن تاکنون مشخص نشده است

اخ تلال عل ت    ني  ا هس تند.  رگذاريتاث يماريب نيدر ابتلا به ا

 نيو پاسخ به درمان ناهمگن دارد و ا ،ينيتظاهرات بال ،يشناس

فراوان روبرو کرده اس ت   يها يموضوع درمان آن را با دشوار

علائم کند.  يم ليتحم يبشر معبر جوارا  يهنگفت يها نهيو هز

ع دم اعتم اد ب ه نف س و       ن،ييپ ا  هي  اختلال ش امل روح  نيا

و  دچار ت وهم  فرد ،يماريحاد ب طيباشد. در شرا يم ايخوليمال
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زا در  مانن د عوام ل اس تر     يط  يمح يو فاکتورها کيولوژيب

بر  يمنف راتيتاث يافسردگ[. 5] رندنق  دا يماريب يريگ شکل

ف  رد  يو رواب  ط ش   ل يرواب  ط اجتم  اع ،يخ  انوادگ يزن  دگ

% 42ت ا   31اخ تلال ح دود    ني  نق  وراث ت در ا گذارد.  يم

اخ تلال،   نيها در ا ژن يبرآورد شده است. با وجود نق  بالا

اس ت. از   يدش وار  اريبا آن کار بس   مرتبط يژن ليپروفا هيته

 يکياز جمله مطالعات پروتئ وم  يمولکول اتمطالع گريد يسو

را  دهي  چياز اخ تلالات پ  ياريدر شناخت بس   يديجد چهيدر

ب ه عن وان    ين  يپروتئ لي  [. مطالع ه پروفا 1] کرده است انينما

 يها نيدر شناخت پروتئ يانيسلول کمک شا يکرد عمل ياجزا

 ني  [. از ا7] کن د  يبع د از ترجم ه م     افت ه يرييش ده و ت   انيب

 يو درم ان  يص  يتشخ يتوان به عن وان ابزاره ا   يمها  نيپروتئ

 نيدر ارتباط با ا يمتعدد يستيز يرهاي[. مس8،9] استفاده کرد

 يت ر   يوجود مطالعات ب   نياند اما با ا شده يياختلال شناسا

[. 10] اس ت  ازي  مرتبط م ورد ن  يرهايمس ريشناخت سا يبرا

دست آم ده   همنابع مختلف ب يرو ياديز يکيمطالعات پروتئوم

ت وان ب ه    يجمله م انمام شده است. از آن يانسان يها از نمونه

و  ينخ اع -يم  ز  عينمونه س رم، م ا   يکيپروتئوم يها يبررس

-يم ز عي[. ما3،11،12 ز افراد فوت شده اشاره نمود ]نمونه م

ه ا   ن ب ا مطالع ه آ   است ک ه  يباتيها و ترک سلول يحاو ينخاع

 يعصب ستميس خلدا يستيز يرهايرا از مس يتوان اطلاعات يم

خ ار    عي% آن از م ا 40تا  30از   يدست آورد. ب هب يمرکز

 م ار يس الم و ب  باتيترک شده است. ليم ز و نخاع تشک يسلول

داخل م  ز   راتيياز ت  يا ندهياست و نما يقابل بررس عيما نيا

ه ر ک دام از    اني  ب زاني  م ريي  ت  اي   و اني  ع دم ب  ان،ياست. ب

درمان  ص،يتشخ ،ينيب  يپ به ينخاع-يم ز عيما يها نيپروتئ

مطالع ه  . ن د ينما يم ياريکمک بس يماريب يشناس علت يو حت

را  افت ه يرييت  يه ا  نياز تم ام پ روتئ   يپروتئوم اطلاعات کامل

با توجه به  مطالعات مولکولي از جمل ه  [. 13] دينما يفراهم م

رابطه با اخ تلال افس ردگي،    مطالعات پروتئوميکي گسترده در

مس يرهاي  هاي مولکولي جهت پي بردن ب ه   شبکههاي  بررسي

رس د. اخ تلال در بي ان     يب ه نظ ر م     يبيماري ضرور يستيز

تواند عامل ايماد اخ تلال در   هاي مرتبط با بيماري مي پروتئين

ه اي کلي دي و    هاي زيستي ش ود و شناس ايي پ روتئين   مسير

ب ه ش ناخت    يم ار يم رتبط ب ا ب   يکيولوژيمسيرهاي خاص ب

دارو ه اي طراح ي    و توس عه روش  يشناس   تر آن، عل ت  بي 

موج ود   ستميس ياتيح يها اجزا نيپروتئ [.14] دينما يکمک م

گذارند.  يم  يرا به نما يمختلف يکردها باشند که عمل يزنده م

 ،يرندگيگ ،يکه نق  انتقال يمولکول يها نيها به عنوان ماش آن

ب ه منظ ور انم ام     ه ا  نيپ روتئ  ريدارند با س ا  يساختار ايو 

در واق ع، ش بکه   کنن د.   يمختلف ارتباط برقرار م يکردها عمل

را در ارتب  اط ب  ا  ياطلاع  ات مرتبط   ين  يب  رهمکن  پروتئ

[. 15کن د ]  يفراهم م   يستيز يرهايو مس يسلول يکردها عمل

 يارتباطات متن وع  ماديها به عنوان هاب با ا نياز پروتئ يبرخ

 ف ا ياش بکه   ليرا در تش ک  يه ا نق   مهم     نيپ روتئ  گريبا د

ها  نيپروتئ ريارتباط با سا ماديا قيها از طر ني.  پروتئندينما يم

ک ه ب ه تب ع     ندينما يم ماديرا ا يفعال يستيو ز يشبکه ارتباط

ش بکه   نيا يتحولات درون زيو ن يطيمح کاتيو تحر راتييت 

 راتيي  ت  ني  از م وارد ا  ياري[. در بس  11کن د ]  يم دايپ رييت 

 نيمنمر ش وند. بن ابرا   يماريب اي لاختلا ماديممکن است به ا

وابسته ب ه   ينيرسد که شبکه برهمکن  پروتئ يبه نظر م يمنطق

 يتر  يو ب يليشود تا اطلاعات تکم زيو آنال ميترس يافسردگ

ب ا  م رتبط   يستيز يرهايدر مس ريدرگ يديکل يها نياز پروتئ

امک ان   قيتحق نيرسد با انمام ا يبه نظر م. ديدست آ هب يماريب

ف راهم ش ود. در    يماريب سمياز مکان يتر بهتر و جامع تشناخ

 ينخ اع -يم ز عينمونه ما ينيمقاله شبکه برهمکن  پروتئ نيا

 ليو تحل هيو تمز ميماژور ترس يافراد مبتلا به اختلال افسردگ

 .شود يم

 

 هامواد و روش
 عيم ا  افت ه ي اني  ب ريي  ت  يها نياطلاعات مربوط به پروتئ

 ش د  هيماژور ته يافراد مبتلا به اختلال افسردگ ينخاع-يم ز

ب ا اس تفاده از    يه ا جه ت بررس     نيپروتئ Uniprot [. کد12]

 String db نوشته شد و ب ا کم ک منب ع    Cytoscape افزار نرم

 ني  دس ت آم د. ا   هها ب نيپروتئ نياطلاعات مربوط به ارتباط ب

 زيآن ال ه ا و   نيپ روتئ  نيارتباطات ب   ييشناسا تيافزار قابل نرم
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 يوابس ته را دارد. ب را   يها تميساختار شبکه را به کمک الگور

دارد ک ه در  ان استفاده از منابع مختلف وجود شبکه امک ميترس

ب الا اس تفاده    ن ان يبا اطم جيبه سبب ارائه نتا String از جا نيا

 نياطلاع ات ارتباط ات ب     خ ود  زي  ن ب ع من ني  شده اس ت. ا 

ش بکه ب رهم ک ن  اس تخرا      ها را از منابع مختل ف   نيپروتئ

 اف زار  نسخه نرم نيدترياز جد قيتحق ني[. در ا18،17کند ] يم

Cytoscape    ين  ياستفاده شده اس ت. ش بکه ب رهمکن  پروتئ 

که به شبکه وابسته  گريد نيپروتئ 100ها و  نيپروتئ نيشامل ا

قرار داده شد. بعد  =5/0evidence cut offو  شد ميشدند ترس

در ش بکه   يمورد بررس يها نيپروتئ تيضعشبکه،  و مياز ترس

 Network تميب ا اس تفاده از الگ ور    تي  مرکز از نظر شاخص

analyzer ها و اتص الات   نيپروتئ ندهيها نما . گرهديمطالعه گرد

 ياطلاعات تميورالگ نيا ها است. نيپروتئ نيدهنده ارتباط ب نشان

که در کند  يفراهم م تيمرکز يها را در ارتباط با انواع شاخص

اس ت.   دهي  لحاظ گرد "درجه" يمهم مرکز يژگيو قيتحق نيا

 يدي  کل يها نيدارند به عنوان پروتئ ييکه درجه بالا ييها گره

من اطق   سپسشدند.  يماژور معرف يشبکه برهم کن  افسردگ

موج ود در   MCODE کم ک  پرتراکم شبکه ب رهم ک ن  ب ه   

روش  ني  ق رار گرف ت. ا   ي، مورد بررس  Cytoscape افزار نرم

 ها کمپلکس يبررس يها روش نيو معتبرتر نيتر از متداول يکي

ه ا ب ا    [. کم پلکس 19باش د ]  ي)مناطق پرتراکم برهم کن ( م

 و k-Core =2 و  Degree cutoff =2 لح     اظ

 2/0= Node Score Cutoff ب ا   يه ا  سشدند. کمپلک ميترس

ش بکه ب رهم ک ن      تي  پراهم يه ا  نمره بالا به عنوان خوشه

ک ه   يه ا  ه ا، گ ره   خوش ه  ني  . در ادنديگرد يمعرف ينيپروتئ

شدند.  يمعرف seed  نينمره را داشتند به عنوان پروتئ نيبالاتر

 يا مش ابه  يشناس   يخوشه، هس ت  کيموجود در  يها نيپروتئ

 يس ت يز يرهايمرتبط از نظر مس يها نيوتئپر تيدر نهادارند. 

ب ه   يس ت يز يرهايمس   ييقرار گرفتن د. شناس ا   يمورد بررس

 ClueGO تميکند. از الگور يکمک م يماريب سميشناخت مکان

2.1.7+CluePedia اف  زار  وابس  ته ب  ه ن  رمCytoscape يب  را 

 ني  اس تفاده ش د. ا   يه ا  نيپ روتئ  يس ت يز يرهايمس يبررس

 يس ت يز يرهايمس زيآنال يها روش نياز معتبرتر يکيافزار  نرم

 زي. آنالشود يطور مرتب به روز م هآن ب ياست که منابع اطلاعات

 يليخ يها بخ  يشامل بررس يستيز يرهايمس يشناس يهست

 يستيز يرهايمس تميالگور نيباشد. ا يم يتا اختصاص يعموم

کند که ب ه کم ک روش    يم يبند دسته ييها را به صورت گروه

مختل ف ب ه ه ر گ روه      يرهايارتباط مس زانيکاپا م يده هنمر

 1تا  0 ريمقاد نيب يده نمره يروش آمار نيشود. ا يمشخص م

 5/0مق دار کاپ ا مع ادل     جا ني[. در ا21،20است ] رييقابل ت 

 نييتع 8و  3 بيبه ترت يشده و حداقل و حداکثر انتولوژ ميتنظ

( در نظ ر  >05/0p) 05/0ت ر از   ک م  زي  ن  pشده است. مقدار 

 Bonferroni step، روش  pمقدار  حيگرفته شد و روش تصح

down  ب  ود. آزم  ونEnrichment/Depletion two-sided 

(Enrichment/Depletion) اس  ا   ب  رHypergeometric  در

 .نظر گرفته شد

 

 نتايج
م اژور ب ه    ياخ تلال افس ردگ   ينيشبکه برهم کن  پروتئ

 39 املاطلاعات ش   نيرسم شد. ا Cytoscapeافزار  کمک نرم

 ني  باش د. ا  يم   ينخ اع  -يم ز عيما افتهي انيب رييت  نيپروتئ

اف زار   موج ود در ن رم    String dbافزار  شبکه با استفاده از نرم

Cytoscape ک ن    رهمشبکه ب   1شده است. در شکل  ميترس

و  ياص ل  نيپ روتئ  39شبکه شامل  2و در شکل  نيپروتئ 39

ان د(    ش ده  يياف زار شناس ا   رممرتبط )که توسط ن نيپروتئ 100

 .اند شده ميترس

ب ه کم ک    تي  مرکز يه ا  اطلاعات مرب وط ب ه ش اخص   

دس  ت آم  د. از جمل  ه   هب   Network Analyzer تميالگ  ور

ش بکه   يه ا  نيپ روتئ  "درجه" تيمرکز تيپراهم يها شاخص

در ش بکه   يدي  کل تي  با درجه بالا از اهم يها نياست. پروتئ

 Parameterن  هيگز باش  ند. ب  ا اس  تفاده از  يبرخ  وردار م  

Visualizer  درNetwork Analyzer  ب ر  تي  اطلاع ات مرکز 

ش ده   دهيکش   ريبه تصو 2اسا  درجه مربوط به شبکه شکل 

 (.3است )شکل

 Networkافزار شبکه با استفاده از نرم يديکل يها نيپروتئ

Analyzer ش ده   ميشبکه )شبکه ترس   نيدست آمده که در ا هب
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درج ات را نش ان    نيب الاتر  نيپ روتئ  15( تع داد  2در شکل 

 (.1دهند )جدول  يم

. نمایی از شبکه برهم کنش پروتئینی مرتبط باا اتال ا اردار  ی    1شکل 
پاروتئین   72تا اتصاا  ار . با توجه باه شاکل تن اا     27این شبکه  ماژور. 

 =Evidence cut off 5/0 قا ر به تشکیل شبکه شدند. 

. نمایی از شبکه برهم کنش پروتئینی اتل ا اردر  ی ماژور شامل 7شکل 
پروتئین مرتبط  یگر. پروتئین هاا  ااااره    100مور  نظر و  پروتئین  93

وار   CNDP1و   A1BG شده با رنگ تاکدلر  مشاص  اناد.  و  اره   
 اتصاا تشکیل شده است. 7913 ره و  191شبکه نشدند. این شبکه از 

 

 ني  درج ه را در ا  نيبالاتر نيشبکه، آلبوم زيبر اسا  آنال

ه ا ج زو    نيپ روتئ  ني  ا دهد. تنها سه م ورد از  يشبکه نشان م

در  باشند که با نماد س تاره  يمطالعه م نيا يورود يها نيپروتئ

شده در ش کل   ميشبکه ترس يبررس اند. مشخص شده 1 جدول

 ين  يئدهد ک ه چه ار کم پلکس پروت    ينشان م MCODEبا  2

از نظر برهم  ييبالا اريها تراکم بس نياز شبکه که پروتئ ي)مناطق

دارن  د( در ش  بکه وج  ود دارد.  گ  ريدب  ا ه  م  يک  ن  داخل  

نم ره در ه ر    نيب ا ب الاتر   ييه ا  ني، )پروتئseed يها نيپروتئ

 (. 2اند )جدول  مشخص شده زيکمپلکس( ن

. تغییار  7. معرری  ره ا  موجو   ر شبکه ترسایم شاده  ر شاکل    9شکل
رنگ و اندازه  ره ها ازقرمز به سبز و از بزرگ به کوچا   نشااد  هناده    

 رجه است . بدین ترتیب که  ره هاا  بازرگ تار و قرماز     اهمیت آن ا  ر 
 .   ارا    رجه بالاتر  می باشند

 
. پروتئين هاي کليدي شبکه ب رهم ک ن  پ روتئين ه اي اخ تلال      1جدول 

 . 2افسردگي ماژور استخرا  شده از شبکه ترسيم شده در شکل 

 نام ژن پروتئين هاي کليدي درجه

97  Albumin ALB        

90 amyloid beta (A4) precursor 
protein 

*APP 

74 transforming growth factor, beta 1 TGFB1 

71 vascular endothelial growth factor 
A 

VEGFA 

17 insulin-like growth factor 1 
(somatomedin C) 

IGF1 

11 ubiquitin C UBC 

11 serpin peptidase inhibitor, clade E 
(nexin, plasminogen activator 

inhibitor type 1), member 1 

SERPINE1 

14 
kininogen 1 

KNG1 

13 
TIMP metallopeptidase inhibitor 

1 
TIMP1 

12 
Clusterin 

*CLU 

12 
Plasminogen 

PLG 

11 
PR domain containing 10 

PRDM10 

11 
translocator protein (18kDa) 

TSPO 

59 
apolipoprotein A-I 

*APOA1 

59 
Insulin 

INS 
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ب راي   MCODE. کمپلکس هاي پروتئيني بدست آمده از آن اليز  2جدول 

گره ها با رنگ قرمز مشخص شده اند. گ ره   .2شبکه ترسيم شده در شکل 

است. در کمپلکس ه اي    seedاي که بصورت مربع نشان داده شده است، 

 VEGFA ،CALCA ،AGTه  ا ب  ه ترتي  ب عبارتن  د از:   seed 4ت ا   1

 MAPK10   .2/0,Degree cutoff= 2,  k-Core2 =  Node Scoreو

Cutoff   
 

 
 

 يس ت يز يرهايمس   ClueGO+CluePediaبا اس تفاده از  

مش ارکت   رهايم ورد نظ ر در آن مس     نيپ روتئ  39ک ه   يمهم

 نييماژور هستند تع يو در ارتباط با اختلال افسردگ ندينما يم

 (.4)شکل  دنديگرد

مسيرهاي زيستي مهم ي      ClueGO+ CluePedia. با استفاده از 4شکل 

 شامل:
Plasma lipoprotein particle remodeling, Protein activation 

cascade، Negative regulation of blood coagulation, Blood 

coagulation, intrinsic pathway, Neuron projection 

regeneration, Regulation of endothelial cell migration  

پروتئين مورد نظر در آن مسيرها مشارکت مي نمايند و در ارتباط با  39که 

  (. p<0.05اختلال افسردگي ماژور هستند  نشان داده شده است )

 گيريبحث و نتيجه
 يکيماژور  يدهد که اختلال افسردگ يها نشان م ينيب  يپ

،  ب ه  2020تا س ال   ع،يشا يروان-يروح دهيچياز اختلالات پ

 ش ود  يم   ليتب د  يرسان از نظر اقتص اد  بيآس يماريب نيدوم

ه ا نق      نيپ روتئ  انيب رييت  از جمله يمولکول راتيي[. ت 22]

 يمختلف يستيز بعمناکنند.  يم ياختلال باز نيا ماديدر ا يمهم

ج ود  و افتهي انيب رييت  يها نيپروتئ نيا تيوضع يبررس يبرا

 يها نياست. پروتئ ينخاع-يم ز عيمنابع ما نياز ا يکيدارد. 

 يه ا  توانن د ب ه کم ک روش    يبخ  از بدن م نيموجود در ا

 اني  ب ريي  ت  يها نيشوند و پروتئ يررسب يکيپروتئوم شرفتهيپ

دار  يمعن انيب رييکه ت  ييها نيوتئ[. پر23] شوند ييشناسا افتهي

 يمعرف   وم اکر يتوانن د ب ه عن وان ب    يم  دارند  يماريب کيدر 

ها با برقرار کردن ارتب اط   نيپروتئ نيا گريد يشوند. از سو يم

 يکرده ا  توانن د منم ر ب ه انم ام عم ل      يها م نيپروتئ ريبا سا

 اني  ب رييت  يها نيپروتئ نيا انياز م که ني[. ا24] مختلف شوند

ارتباط دارند، با  ياز نظر برقرار يتر نق  مهم کي، کدام افتهي

 راتيي  اس ت. ت   يمختلف قابل بررس يها تمياستفاده از الگور

 يرو يمهم   ريتواند ت اث  يم يديعناصر کل نياز ا کيهر  يانيب

 يمتع دد  يستيز يرهايها بگذارد و مس نيپروتئ ريکرد سا عمل

از  يبخش   افت ه ي ريي  ت  يرهايمس   ني  را دچار اختلال کند. ا

مطالع ه ب ه    ني  [. در ا25] باشند يم يماريب کي يها سميمکان

دس ت   هب   افتهي انيربييت  يها نياطلاعات پروتئ تر  يب يبررس

شبکه برهم  زيافزار آنال به کمک نرم ينخاع-يم ز عيآمده از ما

مش خص   1طور که از شکل  پرداخته شد. همان ينيکن  پروتئ

 ليش ک ش ده ش بکه را ت   نتخابا يها نياز پروتئ ياست، بخش

 يوارد س اختار ش بکه اص ل    ه ا  نيمورد از پ روتئ  12دادند و 

عناصر نشان ندادند. ع دم   ريرا با سا يمينشدند و ارتباط مستق

 يه ا  نياز فق دان پ روتئ   يها با شبکه ناش نيپروتئ نيارتباط ا

به منظور رف ع   اند. گزارش نشده قاتياست که در تحق يارتباط

 افتنيافزار در  نرم يها ي)از توانمند گريگره د 100اشکال  نيا

 10 ديباشد( به شبکه اضافه شد که سبب گرد يها م نيپروتئ نيا

خار  از شبکه بودند بتوانند  1 که در شکل ييها نيتا از پروتئ

 نيرا ملاحظه شود(. تنها دو پروتئ 2به شبکه وارد شوند )شکل 
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A1BG  وCNDP1 شبکه نش ان   زياز شبکه خار  ماندند. آنال

 ييب الا  "درج ه " تي  شاخص مرکز يدارا نيپروتئ 15داد که 

و  3شوند )به شکل  يهاب معروف م يها نيهستند که به پروتئ

 نيهاب تعداد سه پ روتئ  نيپروتئ 15توجه شود(. از  1جدول 

از  زي  ن گريد نيپروتئ 12گزارش شده و  نيپروتئ 39از جمله 

س ه   نيا اند. شده يمعرفاضافه شده به شبکه  نيپروتئ 100 نيب

باش ند. در من ابع    يم   CLU و APP ،APOA1شامل  نيپروتئ

 زي  ها ن يماريب ريدر سا نيسه دسته پروتئ نيبه نق  ا يمختلف

(، APP) دي  لويس  از آم  يپ   نيپ  روتئاش  اره ش  ده اس  ت.  

( نق    CLU) نيو کلاس  تر A1 (APOA1) نيپ  وپروتئيآپول

 ف ا يا يروان  -يو روح   يعص ب  يه ا  يم ار يب ريدر سا يمهم

 ياسا  مطالعه انمام شده توسط عضد بر[. 28-21] ندينما يم

در ش بکه ب رهم ک ن  اخ تلال     اول  نيو همک اران دو پ روتئ  

کنن د.   يم   يرا باز يبا منشاء سرم نق  مهم يوسوا  اجبار

را در  يدي  ش بکه نق   کل   زياس ا  آن ال   ها ب ر  نيپروتئ نيا

توان د ب ه عن وان     ي[ و م  29دار هس تند ]  شبکه عهده يداريپا

ش بکه ب ا    يبررس جينتاشوند.  يبررس ياحتمال ييف دارواهدا

کمپلکس  4دهنده وجود  نشان 3 در شکل MCODE تميالگور

 APP، 1 ماژور است. در کمپلکس يدر شبکه اختلال افسردگ

ش بکه   يدي  کل يها نيوجود دارند که به عنوان پروتئ  CLUو 

و  Seed نيپ روتئ  انب ه عن و   VEGFA نيچن هم شدند. يمعرف

Hub نيپ  روتئ 1اس  ت. در کم  پلکس  1 در کم  پلکس ALB 

 شبکه است. در کم پلکس  نيپروتئ نيتر يديکلحضور دارد که 

2 ،APOA1 اس ت.   يدي  کل يه ا  نيوجود دارد که جزو پروتئ

ب   ا  يورود نيپ   روتئ 39از  يس   تيز يرهايمس    يبررس   

 يس ت يز يرهايانمام شد و مس   ClueGO+ CluePediaکمک

شدند ک ه ب ا    افتيماژور  يدر ارتباط با اختلال افسردگ يمهم

  يرهاي، مس4توجه به شکل 
Plasma lipoprotein particle remodeling, Protein 

activation cascade ،Negative regulation of blood 

coagulation, Blood coagulation, intrinsic pathway, 

Neuron projection regeneration, Regulation of 

endothelial cell migration  
موج ود در اخ تلال    ييايميوش  يب يرهايمس   نيتردار يمعن

ک رد   باش ند. در واق ع اخ تلال در عم ل     يم اژور م    يافسردگ

 ني  موج ب نق ص در ا   رهايمس   ني  مرتبط ب ا ا  يها نيپروتئ

 يرسد ابتلا ب ه اخ تلال افس ردگ    يشوند. به نظر م يم ندهايفرا

 يمتن وع  ييايميوش  يب يرهايماژور ت وام ب ا اخ تلال در مس     

 ک املاً  ييرهايش امل مس    تواند يم رهايمس نيا في. طباشد يم

 Neuron projectionمانن  د يعص  ب س  تميم  رتبط ب  ا س 

regeneration  مانن د لخت ه    يگريد يرهايمس که نيا ايباشد و

 يو روان   يروح يها رسد علاوه به جنبه ينظر م هشدن خون. ب

 زيبدن ن يها دستگاه ريکرد سا ماژور، اختلال در عمل يافسردگ

گ ر چ ه اس تفاده از     است. تيحائز اهم يماريب نيدر ابتلا به ا

ش بکه   ليتش ک  يمنبع برا کياز  افتهي انيب رييت  يها نيپروتئ

و  هي  توان د در تمز  يم   يم ار يمرتبط با ب ينيبرهمکن  پروتئ

باشد، ام ا ممک ن    ديمف يماريب ياحتمال سميمکان قيدق ليتحل

 ريمطالعه س ا  طرقمرتبط که از  يها از ژن يگرياست تعداد د

 ني  گرفت ه ش وند، ا   دهيباشند ناد يم يقابل بررس يستيمنابع ز

شود  يم شنهاديرود. پ يشمار م هب قيتحق يها تينکته از محدود

 ريي  ت  يها نيپروتئ يمولکول عياز وقا يتر  يبه منظور درک ب

س رم   ايبافت  مثلاً مارانيب گريکه از منابع د يگريد افتهي انيب

 ق  اتيش  وند. انم  ام تحق زيآن  ال زي  نب  ه دس  ت آم  ده اس  ت 

تواند در  يم يکاف يها گسترده با استفاده از نمونه يشگاهيآزما

 ي ي روباشد تا بتوان اهداف دا ديها مف افتهي نيبه ا ياعتبار بخش

ماژور را  يمرتبط با اختلال افسردگ يصيتشخ يومارکرهايو ب

 .نمود يمعرف

 

 تشكر و قدردانی
مون ا   يمقطع دکتر يقاتينامه تحق انيمقاله برگرفته از پا نيا

 .باشد يم يعضد انيزمان
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Introduction: As the major depression disorder (MDD) is one of the prevalent psychiatric conditions, 

molecular characteristic is important to gain a better understanding of its complex nature. In this study, the 

protein-protein interaction network analysis is carried out in order to have a better understanding the 

molecular mechanism of MDD. 

Materials and Methods: The MDD differentially expressed proteins of cerebral fluid were extracted 

from the literature. Cytoscape Software was used for the network construction of 39 retrieved proteins. In 

addition, Cytoscape plug-ins, MCODE and ClueGO+CluePedia identified the protein complexes and 

biological processes, respectively.  

Results: The MDD map centrality analysis identified 15 hub proteins. This network comprises of four 

protein complexes and seven significant biological processes. 

Conclusion: In this study, some of the central proteins, protein complexes, and biological processes 

related to MDD are introduced. The further investigations can help validating possible drug targets and 

diagnostic biomarkers. 
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