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 مقدمه. 1

ترین سرطان ها تحقیق، سرطان پستان فراوانسال باوجود

تشخیص داده شده و عامل منجر به مرگ ناشی از سرطان در 
های مرتبط به تشخیص ٪25 انه تقریباًیزنان جهان است. سال

مرگ ناشی از آن به سرطان پستان اختصاص  ٪15سرطان و 

 07/07/1397تاریخ دریافت:  

 08/08/1397تاریخ پذیرش: 

 ها:کلیدواژه
کارسینومای تهاجمی مجاری 

 ةغیرکدکنند RNAپستان، 
 ،lncUSMycNطویل، 

 .بیومارکر
 

 چکیده
 

های RNA. مطالعات گروه جدیدی از است زنان جهانمی در میان یترین بدخسرطان پستان شایع زمینه 
اند که نقش مهمی در ایجاد، گسترش و متاستاز طویل را شناسایی کرده ةهای غیرکدکنندRNAنام غیرکدکننده به
طویل جدید  ةغیرکدکنند RNAحاضر شناسایی و ارزیابی بیان  ةکنند. بنابراین هدف از مطالعسرطان ایفا می

lncUSMycN استن پستان در سرطا. 
بافت سالم اطراف تومور  40و  بافت توموری کارسینومای تهاجمی مجاری پستان 40 ،در این مطالعه روش کار
صورت گرفت. با استفاده از  cDNAتام با استفاده از کیت ترایزول، سنتز  RNAآوری شد و پس از استخراج جمع
های آمد. برای برررسی ارتباط بیان در بافتدست هها بدر نمونه lncUSMycNسطح بیان  qRT-PCRروش 

افزار نرم به کمک استفاده شد. توان بیومارکری آن نیز RESTافزار ها، از نرمتوموری نسبت به اطراف سالم آن
SigmaPlot  و با رسم منحنیROC .این، ارتباط بیان  برعلاوه ارزیابی شدlncUSMycN های با ویژگی

 ورد بررسی قرار گرفت.کلینیکوپاتولوژیکی نیز م
های توموری نسبت به را در بافت lncUSMycNدار بیان اافزایش معن RESTافزار نتایج حاصل از نرم هایافته
را  lncUSMycNتوان بیومارکری  ROC آنالیز منحنی(. p ،CI 95% = 001/0ها نشان داد )سالم مجاور آن ةحاشی

 کلینیکوپاتولوژیکی هایبا ویژگی lncUSMycNبیان نتایج بررسی  (.p  ،72/ 0 =ROCAUC= 001/0)ثابت کرد 
تمایز بهتر  ةو تومورهای با درج( p ،CI 95% = 005/0) تومور ةبا مراحل اولی lncRNAبین بیان این  نشان داد که

(046/0 = p ،CI 95% )داری وجود دارد.اارتباط معن 
 RNAدر کارسینومای تهاجمی مجاری پستان، بیان این  lncUSMycNبا توجه به افزایش بیان  گیرینتیجه

 در سرطان پستان مطرح شود.جدید  ةعنوان یک بیومارکر تشخیصی بالقوتواند بهطویل می ةغیرکدکنند
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رو بهبود راهکارهای تشخیصی و درمانی  از این [.1] دارد
های تحقیقاتی های درمانی بالقوه باید از اولویتتوسط روش
کارگیری بیومارکرهای ژنتیکی هب در این میان، باشد که

. برای نیل به این هدف، فهم عمیق شودتواند  مفید واقع می
یرهای ژنتیکی و مولکولی که بتواند ایجاد، پیشرفت و مس

  .، بسیار سودمند خواهد بودگسترش سرطان را کنترل کند
کل سلول،  RNAیابی های توالیاستفاده از تکنولوژی

طویل شده است  ةهای غیرکدکنندRNAمنجر به شناسایی 
(lncRNAکه به )ها مورد ها در تنظیم بیان ژنعلت نقش آن

ها RNA. این [2] بسیاری از محققان قرار گرفته استتوجه 
باشند که نوکلئوتید می 200تر از های طویلرونوشت معمولاً
 شدگی ضعیفی دارندها طی تکامل محافظتهای آنژن عمدتاً 
طور ها بهlncRNAدهد که . شواهد زیادی نشان می[3]

مستقیم و غیرمستقیم نقش مهمی در مسیرهای سلولی 
 ، تکثیر سلولی و آپوپتوز[4] ازجمله تهاجم و متاستاز،متعددی 

ایفا  [،8] و متابولیسم لیپید [7] ها، خاموشی ژن[6ـ5]
ثیر أها با تlncRNAکنند. بنابراین اختلال در تنظیم بیان می

های متعدد بهبر فرایندهای بیولوژیکی، موجب بروز بیماری
توان به یشود که  ازجمله مویژه انواع مختلف سرطان می

 1های گلیالسلول أ، تومور مغزی با منش[9] سرطان استخوان
مثال براساس  رای اشاره کرد. ب [12] و کبد [11] ، ریه[10]

های RNAگرفته، ثابت شده است که برخی از مطالعات صورت
در ایجاد و  HOTAIRو  MEG3طویل همچون  ةغیرکدکنند

ده که بیان . همچنین مشخص ش[13] گسترش تومور درگیرند
 که برای اولین بار در سرطان کبد گزارش شده HULC بالای 
 برآگهی ضعیف این سرطان همراه است. علاوهبا پیش [،14]
غیرکدکننده  RNAمطالعات بعدی ثابت کرد که این  ،این

تکثیر  یو القا [10] ومایباعث افزایش تکثیر سلولی در گل
. [9] شودسلولی، مهاجرت و تهاجم در سرطان استخوان می

طویل را  ةهای غیرکدکنندRNAها اهمیت درمجموع این یافته
آگهی یا عنوان بیومارکرهای تشخیصی، پیشبرای معرفی به

  کنند.اهداف درمانی بالقوه بیش از پیش آشکار می
 lncUSMycN (long non-coding، 2014در سال 

Upstream MycNعنوان یک ( بهRNA طویل  ةغیرکدکنند
اگزون فاقد توانایی کدکنندگی پروتئین شناسایی  3جدید با 

کیلوباز فرادست جایگاه رونویسی  lncUSMycN ،14د. ژن ش
MYCN  2بر روی کروموزومp15.9  قرار گرفته است. بیان

برای اولین بار در بیماران مبتلا به  lncRNAبالای این 
ها دارای تکثیر یک که ژنوم آنگزارش شده وما نوروبلاست

                                                                                          
1. Glial 

نیز  MYCNکه شامل انکوژن  است کیلوبازی 130 ةناحی
آگهی و عنوان بیومارکر پیشبه lncUSMycNباشد. توان می

های سلولی نیز نقش آن در تکثیر سلولی و ایجاد تومور در رده
علاوه ه. ب[15] طور واضح آشکار شده استنوروبلاستوما به

lncUSMycN تواند بیان میN-Myc کنش با را از طریق میان
بیان بیش ،. طبق مطالعات[16] افزایش دهد  NonOپروتئین 
N-myc های منحصر به نوروبلاستوما نبوده و در سرطان

 [.17] دیگری همچون سرطان پستان نیز گزارش شده است
ها و نبود مطالعات درمورد بیان با توجه به این یافته بنابراین

lncUSMycN ها، در این مطالعه و نقش آن در دیگر سرطان
برآن شدیم به شناسایی بیان و همچنین ارزیابی آن در سرطان 

 پستان بپردازیم.

 هامواد و روش. 2

های انسانی و بررسی نتایج آوری نمونهجمع. 2.1
 هاپاتولوژی آن

های بافتی انسانی بلافاصله پس از برش در اتاق عمل، نمونه
داخل ازت مایع به محل آزمایشگاه انتقال یافت و تا زمان 

. پس از بررسی نتایج شد ذخیره -80در فریزر  RNAاستخراج 
، بستری در بیمارستان نورنجات تبریز شناسی بیمارانآسیب
کارسینومای تهاجمی شناسی آسیبنمونه بافت توموری با  40

های بافت سالم اطراف تومور همراه نمونههمجاری پستان ب
کتبی از بیماران قبل از جمع ةناممربوطه انتخاب شد. رضایت

دست آمد. مشخصات بیماران از نظر سن، هها بآوری نمونه
 ةدرج و های لنفاویتومور، درگیری گره ةسمت درگیر، انداز

آورده شده است. میانگین سنی  1تمایز تومور در جدول 
. است 80ـ35 (42/52 ± 92/1بیماران مورد بررسی )

 بندی شد.دسته TNMهای تومور براساس سیستم بافت

 RNAاستخراج . 2.2

های بـافتی انسـانی جمـعتام سلولی از نمونـه RNAاستخراج 
 ,Invitrogen, Carlsbadشده با استفاده از کیت تریزول )آوری

CA, USA و طبــق پروتکـل شــرکت انجـام گرفــت. کیفیــت )
RNAشده با الکتروفورز داخل ژل آگـارز و رنـ های استخراج

، 5Sد. نمایان شدن باندهای شتعیین  دیبروما ومیدیآمیزی با ات
18S  28وS زیاد حاکی از کیفیت RNAاسـت. های استخراجی 

های استخراجی بـا انـدازهRNAخلوص  ةتعیین غلظت و درج
نـانومتر،  280و  260هـای هـا در طـول موجآن گیری جـبب

 توسط دستگاه پیکودراپ صورت گرفت.
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 پستان یمهاجم مجار ینومایمبتلا به کارس مارانیب یکیکوپاتولوژینیکل یهایژگیبا و lncUSMycN انی. ارتباط ب1جدول 

 ± lncUSMycN  SEM )درصد( مارانیتعداد ب هایژگیو
 نیانگیم

 Pارزش 

 یگروه سن

45> 

45< 

 

17 (5/42) 

23 (5/57) 

 

035/1 ± 10/17 

035/1 ± 10/17 

 

437/0 

 تومور ةانداز

 cm2کمتر از 

 cm2از  شتریب

 

21 (5/52) 

16 (0/40) 

 

748/0 ± 82/15 

098/1 ± 624/17 

 

226/0 

 TNMتومور براساس  ةمرحل

 کی ةمرحل

 دو ةمرحل

 سه ةمرحل

 

14 (0/35) 

13 (5/32) 

10 (0/25) 

 

921/0 ± 903/14 

149/1 ± 427/16 

027/1 ± 512/19 

 

005/0 

 یلنفاو یهامتاستاز به گره

 ندارد

 دارد

 

14 (0/35) 

24 (0/60) 

 

054/1 ± 30/15 

784/0 ± 61/17 

 

866/0 

 تومور زیتما ةدرج

 فیضع

 متوسط

 خوب

 

4 (0/10) 

30 (0/75) 

4 (0/10) 

 

902/2 ± 342/17 

683/0 ± 194/17 

184/1 ± 935/12 

 

046/0 

 محل تومور

 پستان راست

 پستان چپ

 

17 (5/42) 

19 (5/47) 

 

985/0 ± 35/16 

820/0 ± 56/17 

 

479/0 

  SEM :Standard Error Mean، (*P< 05/0دار است )اشده معننوشته ضخیمتوجه: ارزش عددی 

 
cسنتز . 2.3 D N A  وq R T - P C R 

  600ـــ300ة هــای اســتخراجی کــه در محــدودRNAغلظــت 
 280نـانومتر بـه  260نانوگرم بـر میکرولیتـر و نسـبت جـبب 

 cDNAبـرای سـنتز  ،قرار داشـت 6/1ـ2 ة( در بازOD) نانومتر
مورد استفاده قرار گرفت. برای این منظـور یـک میکروگـرم از 

RNA  استخراجی با آنـزیم رونوشـت بـردار معکـوس و توسـط
ــنتز  ــت س ــق PrimeScript RT (Takara, Chinaکی ( و طب

بـا اسـتفاده از  qPCRتبـدیل شـد.  cDNAپروتکل شرکت به 
و  Beta-actinاختصاصــی بــرای  ةشــدپرایمرهــای طراحــی

lncUSMycN  و بـا اسـتفاده از کیـتSYBR® Premix EX 

TaqTM II (Takara, China توسط دستگاه )Corbett Rotor-

Gene 6000  (QIAGEN Rotor-Gene Q, Corbett Life 

Sciences, Australiaهــای پرایمــر مــورد ( انجــام شــد. توالی
ــر  ــرای تکثی ــتفاده ب ــتقیم  lncUSMycNاس ــر مس  ′5پرایم

ACTTGTCCTGCGTGCTTGTT 3′  5و پرایمر معکـوس′ 

TGTGTGTGCTTTGGTGCTCA 3′ و توالی مورد استفاده ،
ـــــرای تکثیـــــر   ′5پرایمـــــر مســـــتقیم  Beta-actinب

AGAGCTACGAGCTGCCTGAC 3′  5و پرایمر معکوس′ 

AGCACTGTGTTGGCGTACAG 3′ محصول  ة. اندازاست
تکثیرشـــده بـــا اســـتفاده از پرایمرهـــای اختصاصـــی بـــرای 

lncUSMycN bp 218  ـــرای ـــود.   Beta-actin ،bp 184و ب ب
واسرشتگی اولیه است:  ترتیب این گرفته بهانجام qPCR ةبرنام

oC 95 چرخه شامل واسرشـتگی  40دقیقه،  15مدت بهoC 95 
 oCثانیـه، گسـترش  22مدت به oC 57ثانیه، تکثیر  30مدت به
بـه oC 72ثانیه و یک مرحله گسـترش نهـایی  20مدت به 72
های در بافت Beta-actinکه بیان ژن  دقیقه. از آنجایی 3مدت 

عنـوان ، بههای نرمال تغییر بیان نداشتتوموری نسبت به بافت
کنترل داخلی برای نرمالیزاسیون مـورد اسـتفاده قـرار گرفـت. 

Real-time PCR در سه تکرار مستقل انجام شد. همچنین بـه
شـده بـا اسـتفاده از بیشتر هویـت بانـدهای تکثیر تأییدمنظور 

ــرای  ــای اختصاصــی ب ــه از lncUSMycNپرایمره ــد نمون ، چن
 اســت ذکــر شــود کــه لازم یــابی شــد.توالی PCRمحصــولات 

 Gene Runnerافــزار پرایمرهــای مــورد اســتفاده توســط نــرم
های مربوطـه، پرایمرها برای ژن بودن طراحی شد و اختصاصی

  مورد بررسی قرار گرفت.  NCBIدر سایت 
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 آنالیز آماری نتایج .2.4

 REST 2009 (Relative Expressionافرررا  نرر  

Software Tool   بر ا  ب  یرب بنر )lncUSMycN   د
یر م   ةه   ح شرنه   تومو   پست   د  مق یسه ب  ب فتب فت

بنر   نسر ب ا   ةمج و  مو د ایتف ده ق ا  گ فت. ب ا  مح یر 
Ct  ΔCt = ،ایرتف ده شر . د  ایرر ف مرو  ΔCt−2ف مرو  

(lncUSMycN) - Ct (Beta-actin)  نر آمر    م. آن ایت
و د  بنش ا  دو گ وه  Student’s t-testتویط بنر دو گ وه 

نر   ا  ط یق ه دادهانج   ش .  one-way ANOVAتویط
ا   p <05/0مو د آنر منر قر ا  گ فرت و  SPSS v.22.0افرا  

ایررر همچ ررنر د   دا  د نظرر  گ فترره شرر . نظرر  آمرر    م  رر
جهت ا  یر بب  ش .ت ننر  95%( CIمط م  ت، یطح اطمن    )

ا   ،lncUSMycN ةغن ک ک  ر  RNAپت نسنل بنوم  ک   
( ایررتف ده شرر . ROC Curve) Sigma Plot افرررا  نرر  

افرا  آن منره   لا   ب ا  ب  یب پت نسرنل یر  ایر ن   د واقع

ب ع روا  بنومر  ک  ب  یرژ  ی  تست  ا ب ا  مط ح شر   بره
ش ه د  نمودا ه  و جر او  مق دی  ا ائه ،ک  . د  ایر مط م همب
 SEM (Standard±صو ت من نگنر یره ترر ا  مسرتقل به

Error of Mean )ایت. 

 هایافته. 3

 یتوم ور یه ادر بافت lncUSMycN انی ب شیافزا. 3.1
 سالم مجاور یةحاش یهابافت با سهیپستان در مقا

را در  lncUSMycNحاضـر بیـان متمـایز  ةمطالعـ ةنتایج اولیـ
منظـور .  بـه(Aــ1های توموری پستان نشـان داد )شـکلبافت

اطمن رر   بنرررت  ا  هویررت ب نرر  ترچن شرر ه، ا رر  نمونرره ا  
ک د که  تأین ی بب ی بب ش . نت یج توامبتوامب PCRمحصولات 

 )شرررل ایررت lncUSMycNژ  ترچن شرر ه مت  ررق برره ژ  
 (.Bر1

 

شکل  ؛شده است یبارگذار ٪2که در ژل آگارز   lncUSMycNو  B-actinشده  ریتکث یباندها ریتصو :A. شکل lncUSMycNژن  انی. ب1شکل 
B: ةشدریتکث یباندها تیهو دییتأ lncUSMycN  یابییتوسط توال 

نشان داد. طبق  را تومور ةهای توموری نسبت به حاشینمونهدر  lncUSMycNدار بیان ژن اتفاوت معن RESTافزارنرم نتایج
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های توموری در نمونه lncUSMycNاین نتایج،  بیان ژن 
است سالم مربوطه  ةهای حاشیبرابر بیشتر از نمونه8/5
(001/0 = p ،654/0±8/5 ،CI 95% 2( )شکل.)  

 ومارکریعنوان ببه lncUSMycN یی. توانا3.2
 بالقوه یصیتشخ

، آنالیز lncUSMycNمنظور ارزیابی پتانسیل بیومارکری به
صورت گرفت.  SigmaPlotافزار با استفاده از نرم ROCمنحنی 

( برای AUCنتایج نشان داد که سطح زیر نمودار )
lncUSMycN ،72/0 است (0006/0 =p  ،CI 95% ) که این
 نبنابراین بیان این ژ است؛ خوب و قابل قبولیمیزان در سطح 
های برای تشخیص سرطان پستان در نمونه یبیومارکر مناسب
آمده دستهشود. حساسیت و اختصاصیت بمیبافتی محسوب 

 5/17شده محاسبه Cut offو مقدار  ،85/0و  6/0ترتیب به
  .(3)شکل است 
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آن یةنسبت به حاش یتومور یهادر نمونه  lncUSMycNژن  انیدار بامعن شی. نمودار افزا2شکل 

 
 یهایژگیبا و lncUSMycN انیارتباط ب. 3.3

 یکیکوپاتولوژینیکل

 هایبا ویژگی lncUSMycNبیان نتایج بررسی 
 lncRNAاین  بیان بین افزایش نشان داد کلینیکوپاتولوژیکی

و  (005/0 = p ،CI 95%)( StageIتومور ) ةبا مراحل اولی
ارتباط ( p ،CI 95% = 046/0)تمایز بهتر  ةتومورهای با درج

داری یافت اها ارتباط معنداری وجود دارد. با سایر ویژگیامعن
  .(1 )جدول( p ،CI 95%> 05/0)نشد 

 ROC Curve

1 - Specificity

0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0

S
en

si
ti

vi
ty

0.0

0.2

0.4

0.6

0.8

1.0

lncUSMycN, A = 0.72

 lncUSMycNژن  یبرا ROC ی. منحن3شکل 

 .استسرطان پستان  یتومور یهادر بافت  lncUSMycN انیب یومارکریتوان ب ةدهندنشان نمودار ریسطح ز
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 یریگجهیو نت بحث. 4

 شناختهترین سرطان در میان زنان جهان سرطان پستان شایع
آن از نوع کارسینومای تهاجمی مجاری  ٪80حدود  که شده
. اگرچه این سرطان در کشورهای توسعه[18است ] پستان
مرگ ناشی از آن در کشورهای  ٪64 تقریباً  تر است،شایع یافته

های بسیار رغم تلاشبه [.19] افتددرحال توسعه اتفاق می
برای یافتن راهکارهای درمانی برای تشخیص و درمان سرطان 

های ژنتیک مولکولی درگیر در پاتوژنز این پستان، مکانیسم
با توجه به نقش  بیماری همچنان ناشناخته باقی مانده است.

lncRNAها، در تحقیق حاضر الگوی ها در برخی از سرطان
در سرطان پستان مورد ارزیابی قرار گرفت  lncUSMycNبیان 

در  lncUSMycNدار بیان اکه نتایج مطالعه افزایش معن
های توموری کارسینومای مهاجم مجاری پستان نسبت به بافت
را به lncUSMycNنشان داد و  را آن ةهای سالم حاشیبافت

عنوان بیومارکر تشخیصی بالقوه در سرطان پستان پیشنهاد 
در  را lncRNAدار بیان این ابر آن، نتایج ارتباط معنکرد. علاوه
  ثابت کرد. تومور ةمراحل اولی

اینکه بیان  برحاضر علاوه ةها، مطالعدر راستای این یافته
lncUSMycN بیان را در سرطان پستان شناسایی کرد، بیش

های توموری پستان نسبت به را نیز در بافت lncRNAاین 
  اثبات رساند.ها بهآن ةهای سالم حاشیبافت

از اهداف دیگر این مطالعه، ارزیابی توان بیومارکری )به
در سرطان  lncUSMycNعنوان بیومارکر تشخیصی( بیان 

جهت بررسی  ROCآنالیز منحنی  ،پستان بود. به همین منظور
ی آن انجام گرفت. نتایج حاصل از منحنی پتانسیل تشخیص

ROC( سطح زیر منحنی ،AUC را )نشان داد. این  70/0
در  lncUSMycN، بیانگر توان بیومارکری AUCمیزان از 

  .است های سالمهای توموری از نمونهتشخیص بافت
حاضر به بررسی توان این بیومارکر  ةبر این، مطالععلاوه 

نیز پرداخت. نتایج این تحقیق  آگهی سرطان پستاندر پیش
های با ویژگی lncUSMycNدر راستای بررسی ارتباط بیان 

با  lncRNAکلینیکوپاتولوژیکی نشان داد که بین بیان این 
تمایز بهتر ارتباط  ةتومور و تومورهای با درج ةمراحل اولی

های ولی با سایر ویژگی ؛داری وجود داردامعن
سن بیماران مبتلا، درگیری ازقبیل  ،کلینیکوپاتولوژیکی

ای تومور، رابطه ةانداز و تمایز تومور ةهای لنفاوی، درجگره
بیماران مبتلا به  دربارة[ 15] و همکاران لیو ةیافت نشد. مطالع
 lncUSMycNدهد که بیان وضوح نشان مینوروبلاستوما به

. شود ضعیف معرفی آگهیعنوان یک مارکر پیشتواند بهمی
 زانیم ،lncRNAاین  یبیماران با سطوح بیان بالادرواقع 
های مبتلا بقا را دارند. همچنین مطالعات بر روی موش اندک

با افزایش  RNAبه نوروبلاستوما ثابت کرد که افزایش بیان این 
 داری  دارداآن ارتباط معن ةتومور و مراحل پیشرفت ةانداز
درمورد بیان اطلاعات کافی  نبودِ [. درمجموع با توجه به15]

نی برای این توان دلیل معیّدر سرطان، نمی lncRNAاین 
ها در lncRNAآگهی . بنابراین ارزش پیشیافت هامغایرت

  های بیشتر دارد.سرطان نیاز به بررسی
حاضر با توجه به افزایش بیان  ةدرمجموع نتایج مطالع

lncUSMycN  در سرطان پستان و همچنین ارزش بیان این
lncRNA اینکه پیشنهاد  برعنوان بیومارکر تشخیصی، علاوههب

عنوان یک مارکر مولکولی تواند بهمی lncUSMycNکند می
اهمیت نقش  بالقوه برای سرطان پستان مطرح شود، بر

RNAتأکید بیشتری  طویل در سرطان ةهای غیرکدکنند
 .کندمی

 قدردانی و تشكر

حاضر در دانشگاه تبریز و تحت حمایت مالی صندوق  ةمطالع
حمایت از پژوهشگران و فناوران کشور معاونت علمی و فناوری 

 ةبا تأیید کمیت( و 93045001طرح:  ةریاست جمهوری )شمار
تأیید:  ةد )شمارشاخلاقی دانشگاه علوم پزشکی تبریز انجام 

IR.TBZMED.REC.1392.249  .)دانیم ازبر خود فرض می 
 عمل بیمارستان محترم اتاق کارکنان ن وتمامی مسئولا

 همکاری با ما های بافتینمونه ةنورنجات تبریز که در تهی
علوم طبیعی دانشگاه تبریز  ةو نیز کارکنان دانشکد کردند

 تشکر و قدردانی نماییم.
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Abstract 

Background Breast cancer is the most common tumor malignancy 

among women worldwide.  Studies have revealed new class of RNA 

molecules named Long non-coding RNAs that play important role in 

tumor development, progression and metastasis. Therefore, this study 

aimed to evaluate long non-coding RNA lncUSMycN expression in 

breast cancer. 

Materials & Methods : In this study, 40 breast tumor with invasive 

ductal carcinoma and 40 normal marginal tissues were collected and after 

RNA extraction using TRizol kit, cDNA was synthesized. Expression 

level of lncUSMycN was obtained by applying qRT-PCR method. In 

order to evaluate association of lncUSMycN expression in tumor 

compared to normal tissues REST software was used. Biomarker 

potential of lncUSMycN was evaluated by drawing ROC curve using 

SigmaPlot. In addition, relationship between lncUSMycN expression and 

clinicopathological features was analysed. 

Results Results from REST indicated significant upregulation of 

lncUSMycN in tumor tissues compared to normal marginal specimens 

(95% CI, p =0.001). ROC curve analysis demonstrated the biomarker 

potential of lncUSMycN (ROCAUC =0.72, p=0.0006). Evaluation of the 

relationship between lncUSMycN expression and clinicopathological 

features revealed that there are significant association between 

lncUSMycN expression and early stages (95% CI, P=0.005) and well-

differentiated tumors (95% CI, P=0.046). 

Conclusion Considering upregulation of lncUSMycN expression in 

invasive ductal carcinoma this lncRNA may be probably considered as a 

new potential diagnostic biomarker for breast cancer. 
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