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Broilers are particularly sensitive to high ambient temperatures, which may have a 

negative impact on their welfare and production efficiency. The aim of the study was 

to combine a literature review analysis of transcriptional profiling and a competitive 

endogenous regulatory network analysis (CERNA) to identify the key messenger and 

non-coding RNAs involved in the molecular regulation of the cells of the pituitary 

gland and the brain in heat stress broiler chickens. Overall, two long non-coding RNA, 

11 microRNAs and 426 common mRNAs and genes were identified that showed 

significant differences in expression between the two tissues. From the analysis, 12 

major genes (HSP90A1, HSPA5, HSP90B1, HSPA4, HUSY1, AHSA2, ALB, DNAJA1, 

DNAJA4, HSPA4L, and HSPH1) were found to be more extensively expressed in 

broiler chickens under heat stress than in control chickens. In addition, after 

reconstructing the competitive endogenous RNA regulatory network and the 

associated candidate modules, the main important metabolic signalling pathways 

identified were protein-folding chaperones, cellular component organisation, protein-

binding to heat shock proteins, the endoplasmic reticulum chaperone complex, and 

protein-processing signalling pathways in the endoplasmic reticulum. Overall, 

considering the identified RNAs involved in the ceRNA regulatory network that 

underlie phenotypic differences in the severity of heat stress, this study may provide 

new insights into the molecular mechanisms underlying the control of heat stress 

severity and resistance in broiler chickens. 
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Extended Abstract 

Introduction  

Broilers are an important breed of livestock and play an important role in food security. In poultry farming, 

the higher production rate is largely dependent on nutrient intake, climate conditions and ambient humidity. In 

recent years, climate conditions have changed, leading to an increase in average global temperature, which is 

contributing to global warming. Broiler meat is an important and essential source of food for humans and 

accounts for about 34.3 per cent of global meat production. However, chickens are particularly sensitive to 

heat stress. Despite various efforts to mitigate the adverse effects of heat stress on broiler chickens, the 

molecular mechanisms and regulatory functions involved in their biological response are still not fully 

understood. The aim of this study was to combine the analysis of the transcriptional profiling with literature 

review and analysis of the competitive regulatory network of endogenous RNA (ceRNA). The aim of this 
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approach was to identify the key messenger RNA (mRNA) and non-coding RNA (RNA) involved in the 

molecular regulation of the cells of the pituitary gland and the brain under heat stress in broiler chickens. 

 

Materials and Methods 

The study analysed transcription profiles from two types of brain tissue: pituitary gland and brain stem 

cells. We performed a comparative transcriptome analysis of the RNA-Seq and microarray data sets to detect 

the differences in gene expression between two groups of broiler chickens: the heat-treated group and the 

control group. Following this, we explored the ontology of the relevant genes as identified by data analysis and 

literature review. In addition, we reconstructed a competitive endogenous RNA regulatory network 

highlighting four candidate modules related to heat stress in broiler chickens. 

 

Results and Discussion 

Results from this study identified two long non-coding (ncRNA) RNAs, 11 microRNAs and 426 common 

mRNAs and genes that showed significant differences in expression between the two tissues. After analysing 

the interactions between the differentially expressed genes and building a network of protein interactions, we 

identified 12 major interaction genes (mRNAs): HSP90A1, HSPA5, HSP90B1, HSPA4, HSPA2, HSPA3, 

HSPA4L, HSPA2, ALB, DNAJA1, DNAJA4, and DNAJA4. These genes showed increased expression in broiler 

chickens under heat stress compared with control chickens. In addition, we reconstructed a competitive 

endogenous RNA regulatory network and identified four related candidate modules by means of clustering. 

An annotation analysis of the identified RNA has shown their association with 8, 7 and 27 relevant pathways 

for heat stress, respectively, in the categories of biological processes, molecular functions and cellular 

constituents. Notably, the major metabolic signalling pathways identified were those related to protein-folding 

chaperones, cellular component organisation, cellular processes, cellular biogenesis, thermal protein binding, 

endoplasmic reticulum chaperone complexes, and endoplasmic reticulum protein processing signalling. 

 

Conclusion 

The results suggest that combining transcriptomic profiles with literature reviews and analysis of the CERN 

in brain tissue samples, especially the pituitary and the cerebral cortex, under heat stress conditions, may help 

to identify key coding and non-coding RNA. This integrated approach provides valuable insights into the 

genetic and regulatory mechanisms involved in broiler chicken heat stress. In addition, it can help to address 

the problems of heat stress and improve their performance characteristics. 
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زای درون RNAهای تنظیمی رونویسی و شبکه  ای پروفایلتجزیه و تحلیل تلفیقی و مقایسه 
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  ها: واژه کلید
حرارت  پتوم،یترانسکر  ، یتنش 

هاب،   یهاژن  ، ی گوشت  یهاجوجه
 . یرقابت یزا درون یمیشبکه تنظ

بالا    ای که مواجه با دمایگونههای گوشتی امروزی نسبت به گرما حساس هستند، به در حال حاضر، جوجه 
  از پژوهش حاضر،   در این راستا، هدف.  ها داشته باشدآن   تولیدی  و عملکرد  رفاه   روی  باریآثار زیان  تواندمی

و    ادغام  پروفایل تجزیه  به   رونویسی  های تحلیل  پیشین  منابع  مرور  استفاده  با و  تنظیمی   تجزیه   همراه    شبکه 
RNA  شناسایی  برای   زای رقابتیدرون  RNAو   کلیدی   رسان پیام   های  RNA تنظیم   در   دخیل  غیرکدکنندۀ   های  

بدین .  بود  های گوشتیجوجه   در  تنش حرارتی  بافت غدۀ هیپوفیز و بافت قشری مغز برای  هایسلول  مولکولی
  بین   دارمعنی   بیان  تفاوت  دارای  مشترک  ژن  mRNA  426و    lncRNA  ،11   miRNA  2  مجموع،  منظور، در 

تجزیه   این   در.  شدند  شناسایی  بافت  دو  خروجی  ،  HSP90AA1  ،HSPA5)  هاب  ژن  12  ها،تحلیل و راستا 
HSP90B1  ،HSPA4  ،HYOU1  ،AHSA2  ،ALB  ،DNAJA1  ،DNAJA4  ،DNAJB4  ،HSPA4L   و  

HSPH1های گوشتی تحت تنش حرارتی در  ها در جوجه که از نظر بیانی این ژن ( شناسایی و معرفی شدند
پس از بازسازی   این، بر علاوه.  های گوشتی گروه کنترل، افزایش بیان از خود نشان داده بودندمقایسه با جوجه 
  دار شناسایی شده متابولیکی معنی  مرتبط، مسیرهای  کاندیدای  ماژول  زا رقابتی و درون  RNA  شبکه تنظیمی

  کمپلکس   حرارتی،  شوک  پروتئین  اتصال  سلولی،  اجزاء  سازماندهی  چپرون،  وسیله  به  پروتئین  تاشدن  شامل
آندوپلاسمی بودند. در نهایت با توجه   شبکه  در پروتئین پردازش سیگنالینگ مسیر  و  آندوپلاسمی شبکه چپرون

بروز   شدت  در  فنوتیپی های تفاوت ساززمینه  که ceRNAتنظیمی  شبکه شناسایی شدۀ دخیل در  های RNAبه 
  مرتبط   سازوکارهای تنظیم ژنی  مورد  در  جدیدی  ساز ارائة بینشتواند زمینه هستند، این مطالعه می   تنش حرارتی

 . باشد های گوشتیجوجه  در  میزان شدت و مقاومت نسبت به تنش حرارتی با

 RNA یمیتنظ  ی هاو شبکه یسیرونو لیپروفا ی اسهیو مقا یق یتلف  لیو تحل هیتجز (. 1404)فرزاد  ،ی و غفور درضایس ،یانیآشت ی رائیم ؛یمصطف  ،یفائزه؛ صادق ،ی حصار: استناد

شناسا  یرقابت  ی زادرون  منظور  حرارت  ی دیکل  یها ژن   ییبه  تنش  با  جوجه  یمرتبط  دامی.  یگوشت  ی ها در  علوم   :DOI     .665-688(،  3)  56  ،ران یا  نشریه 

https://doi.org/10.22059/ijas.2025.391124.654061 
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 مقدمه 
رو   تی جمع  ابمنطبق    یوانیح  نیپروتئ  جهت تأمین  ،رو به رشد  یتقاضا  نیدر تأم  یاتینقش ح  پرورش طیورصنعت  امروزه،  

  یگوشت  یهاجوجه  ،دارجهت  نژادیاصلاح  یهاروش   اعمال  یجةدر نت  گذشته  هایدهه با    مقایسة  در.  کندیم فایا  به رشد جهان
اند شدهبرخوردار    بیشتری  رشد  سرعتاز    یین،پا  یچرب  یهضم بالا و محتوا  قابلیت  با  هایپروتئین  دارای  گوشت  تولید  برعلاوه

(Marangoni et al., 2015.)  ای که در  است، به گونه  گوشت مرغ و بوقلمون دو برابر شده  یجهان   دیگذشته تول  ةدر دو ده
 ل یرا تشک  یگوشت جهان  دیاز تول  درصد  37  باًیتقر  میزان،  نی(. اFAO, 2022)  ه استدین رستُ  ونیلیم  5/125به    2020سال  

 8/7از    یجهان  تی جمع  شیافزا  ینیبش یبود. با پ  درصد  29تنها    2000  ةده  ل یسهم گوشت مرغ در اوا  ،کهی  الدر ح  دهد،یم
که   شودیم  ینیبشیدر مناطق در حال توسعه، پ  یبهتر به محصولات دام  یو دسترس  2050نفر تا سال    اردیلیم  9/9به    اردیلیم

 ,.Searchinger et al)  ابدی  شیافزادرصد    70  ،باًیتقر  یزمان   بازه  نیدر هم  پروتئین حیوانیبر    یمبتن   یغذاها  یتقاضا برا

  منجر   تنهایی  به  های گوشتی،صنعت پرورش جوجه  گزارش شده است که در ایالات متحده آمریکا، تنش گرمایی در  (.2019
 (. Madkour et al., 2022شود )دلار می میلیون 165 تا 128 سالانه اقتصادی زیان به

، اهمیت تدوین امر  ن یااست و    بدن  بالاتر در  گرمای  در نتیجه تولید  و  بیشتر  متابولیکی  فعالیت  معنای  به  عمدتاً،  رشد  سرعت
 گوشتی،   هایجوجه  .(Tona, 2018)  سازدیم  دوچندانرا    های پرورشینژادی دقیق و مدیریت مناسب فارمراهبُردهای اصلاح

 هستند  ترحساس   ناخواسته محیط،  بالای  دمای  به  نسبت(  عرق  غدۀ  فقدان  و  پوشیده  پرهای)  حرارت   کنندۀتنظیم  سیستم  دلیل  به
  ،تنش  نیا   .(He et al., 2018)   کندمی  پذیرآسیب  گرمایی  تنش  برابر  در  ویژه  به  را  هاآن  افزایش کنونی دمای کره زمین،  و

  ریمرگ و م  میزان  همچنین،  گوشت و  کمیتو    تیفیک  ،یتوده بدن  صخوراک، شاخ   بازدهبر مصرف خوراک،    یمنف  پیامدهای
  ی اضاف   یگرما  توانندینم   های گوشتیجوجه  است که در آن  یطیشرا  ،(HS1)  یحرارت   . تنش( Livingston et al., 2022)دارد  

(  ی خنث  یحرارت   ناحیة)  نهیبه  ی. دماشودیم  هاآن  بدن  یدما  شیمنجر به افزا  و این امر،منتقل کنند    فاطرا  طیبدن خود را به مح

هفته دوم،   یبرا  C  32-28°هفته اول،    یبرا  C  33-32°  شاملمختلف    یها ها در هفتهبهبود عملکرد و سلامت جوجه  یبرا

°C  28-26   هفته سوم،    یبرا°C 26-24   هفته چهارم، و    یبرا°C  18-24  باشد  میپنجم و ششم    ی هاهفته یبرا (Cassuce 

et al., 2013.)  کاهش    یو رفتار   یکی زیف  یهاتیکاهش فعال  علاوه بر  ندارند،  عرق  یهاغده  های گوشتیجوجه  ،کهئی  آنجا  از(
خون،    سیستم گردش   مانند   یکیولوژیزیف  ندیفرآ  نیچند،  (حمام گرد و خاکو    دارهیراه رفتن، استراحت، ماندن در مناطق سا

با    سم،یمتابول مرتبط  امسیرهای  عملکرد  و  استرس  به  حرارتی    یمن یواکنش  تنش  شرایط  تأثدر  م  ریتحت   رند یگیقرار 
(Renaudeau et al., 2012  .)تغذیه عوامل  فیزیولوژیکی،  به جز  و  گرما  ،یدر سطح سلولای   ، یبر چرخه سلول  ییاسترس 

  یداریساختار و عملکرد غشاء و ناپا  ،3ویداتیاکس  سمی، متابول2پس از ترجمه  ویرایشترجمه،    ،یسی، رونوDNA  میترم  سازوکارهای
 (.  2023et alEkhtiyari  2008;, et al.Etches ,.گذارد )می  ریتأثنیز  4ها نینادرست تا شدن پروتئ ای

 و یا   در عملکرد  اختلال  و  سلولی  آپوپتوز  باعث  تواندمی  گرمایی  تنش  که  اندداده   نشان  مطالعات مختلف  اخیر،  هایسال  در
  مجدد،   بازسازی  ،DNA  متیلاسیون  همچون  مختلفی  هایمکانیسم   شامل   ژنوماپی  براین،علاوه  .شود  بدن  اعضای  آسیب به
 است که با  (LncRNAs)  بلند  کدکنندۀ  غیر  هایRNA  و  کروماتین(  miRNAs)  هایRNAمیکرو  هیستون،  دم  اصلاحات

 در   خاص  هایفنوتیپ  ظهور  و  هاژن  بیان  مشخصات  بر  تأثیر  برای  هوا  و  آب  و  زا،بیماری  عوامل  تغذیه،  مانند  محیطی  عوامل
  ممکن  محیطی  عوامل  و  ژنوماپی  ژنوم،  بین  سطحی  چند  وجود، تعاملات با این  (.  Barazandeh et al., 2016)  هستند  تعامل
. است  تولید  و  سلامت  بر   ژنوماپی  تنوع  تأثیر  از  حاکی  متعدد  شواهد  همچنین،(.  Amiri Roudbar et al., 2020)  دهد  رخ  است
 در  ژنوم  کل  از  کوچکی نسبتاً   مجموعه  تنها  ای کهشود؛ به گونه می  کنترل  بعُدی  چند  و  موقت  طور  به  یوکاریوتی  هایژن   بیان

 
1. Heat Stress 

2. Post-translational modifcations 

3. Oxidative metabolism 

4. unfolding or improper folding of proteins 
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 برای  هایوکاریوت  در  ژن   بیان  بنابراین،(.  Heidarpour et al., 2011; Khabiri et al., 2023)  شودمی  بیان  بافت  نوع  هر
 های بافت سایر همچنین و  بافت همان در که ژنی هایفراورده میزان همچنین(. Safaei et al., 2023) است خاص بافت هر

 هایپروتئین  و  هاژن   مطالعه   اساسی،  هایفعالیت  از  یکی.  کندمی  تنظیم  را  ژن   آن   بیان   شود،می  ساخته  محصول  آن  سازنده
 ,.Bordbar et al., 2022; Mohammadabadi et al)   است  کروموزومی  یا  سلولی  سطح  در  هاآن  بررسی  و  صفات  با  مرتبط

2024)  . 
 و  جدید  کنترلی  رویکرد  یک  بعنوان (  هاncRNA)  غیرکدکننده  هایRNA  ها( وcRNAکدکننده )های  RNAاز    استفاده

)  ایفزاینده   توجه  مورد  برای تنش حرارتی  امیدوارکننده  ، گزارش شده است کهراًیاخ  .(Liu et al., 2024قرار گرفته است 
با که    ،رایز  ،دارند  یادی ز  تیاهم  تنش گرماییدر برابر    های گوشتیجوجهمقاومت    یو بلند برا  کوتاه  ۀکنندرکدیغ  RNA  نیچند

 از   ایدسته  هاLncRNA.  (Safdar & Özaslan, 2023)   ارتباط دارند  نیپروتئ  ۀکدکنند  یهاژن  انیسطوح ب  میتنظ  ای  رییتغ
ncRNAدرصد از  80  تقریباً،  که   هستند  نوکلئوتید  200  از  بیش   با  های  RNAبطور  دهند و  می   تشکیل  را   کدکننده  غیر   های

  بعنوان  هاlncRNA.  (Liu et al., 2024)  شوندمی  رونویسی  پروتئین  کدکنندۀ  هایژن   بین  مناطق  و  سنسآنتی  رشتة  از  عمده
پاسخ به    در   ویژه   به  بیماری و همچنین، بهبود صفات مختلف در طیور،  درمان   و  تشخیص  برای   بالقوه  مولکولی  بیومارکرهای

 ,Liu et al., 2024; Hosseinzadeh and Hasanpur) گیرندمی قرار بررسی مورد  بوده وکنترل تنش حرارتی دارای نقش 

2024; Wu et al., 2024).  miRNA  برعکس  هایlncRNA25تا    18  نیها بهستند که طول آن   یارشتهکوچک و تک  ،ها 
McKenna)   کنندیم   میرا تنظ  2ریو تکث  زی، تما1مانند آپوپتوز   یکیولوژیزیو ف  ییایمیوشیب  یندهایاز فرآ  یاریاست و بس  دینوکلئوت

et al., 2010)  .miRNAهیتجز  قی از طر  یسیرونو  زژن پس ا  انیب  میدر تنظ  یمهم  یهانقش  ،نیهمچن  ها  mRNA  او ی  
ا   ها mRNAو    هاlncRNA  میتنظ  یبرا  نیهمچن  هاmiRNAاند که  نشان داده   ریاخ  مطالعات.  کنندیم  فایسرکوب ترجمه 

  ان یکند که بر ب  جادیژن ا  انیبمیزان  در    یرات ییتغ  تواندیم یحرارت  تنش  ،ی. بطور کل(Hill & Tran, 2021د )مهم هستن  اریبس
lncRNAو    هاmiRNAگذاردیم  ر یتأث  ها  .lncRNAو    هاmiRNAعنوان  به  توانندمی  ها  RNAرقابتی   زادرون  های  

(ceRNA  )دهند  قرار  تأثیر  تحت  را   ژن  بیان  مختلف،  هایارگانیسم  در  پاتوفیزیولوژیک  شرایط  تعدیل  با   تا   کنند  عمل  
(Ghafouri et al., 2024b)  .هایشبکه  تحلیل  و  تجزیه  ceRNA  یکپارچه  lncRNA-miRNA-mRNA  در   را هاییبینش  

برای صفات   هاگونه مختلف در سایر    تنظیمی  هایRNA  بین  تداخل  گرفتن  نظر  در  با  پیچیده  مولکولی  هایمکانیسم  مورد
 ;Reyhan et al., 2022; Naserkheil et al., 2022; Dehghanian Reyhan et al., 2023است )  کرده   گوناگون ارائه 

Ghafouri et al., 2023; Ghafouri et al., 2024a).   

 های پروفایل  از  استفاده  با  ،ceRNA  بعنوان  هاآن  نقش   و  هاRNA  از  متنوعی  طیف  مورد  در  را  اطلاعات  مطالعه،  این
  ها، ژن  تنظیمی  و  بیولوژیکی  عملکردی  آثار  مورد  در  پژوهشی  سؤالات   به  رسیدگی  برای  مرور مطالعات انجام شده  و  رونویسی
ncRNAچند   شبکه  بر  مبتنی  رویکردهای .  کرده است  ادغام  های گوشتی،جوجه  در  تنش حرارتی  با  مرتبط  مسیرهای  و  ها  

 ژنی   چند  پیچیده  صفات  تنظیم  مورد  در  را  جدیدی  هایدیدگاه  کنند،می  ادغام  را  رونوشت  مختلف  اجزای  برهمکنشی که  بخشی
  حال،   این  با .  ( Ghafouri et al., 2021; Dehghanian Reyhan et al., 2023; Ghafouri et al., 2024a)  اندکرده   ارائه

  در این راستا، .  اندشده  متمرکز  های گوشتیجوجهبا تنش حرارتی در    مرتبط  غیرکدکنندۀ  های RNA  روی  بر  کمی  مطالعات
  مطالعات   هاییافته  گرفتن  بر  در  برای)  کاوی  ادبیات  رونویسی،  هایپروفایل  سازیجامع با رویکرد یکپارچه  مطالعه  یک  انجام
به  قشری مغز ضروریبرای اولین بار مرتبط با دو بافت غدۀ هیپوفیز و  هاآن هایماژول و ceRNA نظارتی هایشبکه ،(قبلی

های  بافت  در  تنش گرماییدخیل در    یعملکرد   هایmRNAیا    هادر نتیجه، اهداف اصلی در این طرح شناسایی ژن  رسد.نظر می
، شناسایی  های گوشتی تحت تنش حرارتی و کنترل )تحت شرایط دمایی استاندارد(هیپوفیز و قشر مغز بین دو گروه از جوجه

 
1. Apoptosis 

2. Proliferation 
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miRNAو  ه شکنترل  هایlncRNAا  همچنین  و  آن   یهاژن  ناساییکننده  هدف  بازساز مورد  بخشی    شبکه  یها،  چند 
درگیر متابولیکی و سیگنالینگ    یشناسایی مسیرهاآن و در نهایت  مرتبط با    یعملکرد  یهاشناسایی ماژولو    مرتبط  برهمکنشی

 های گوشتی است. در تنش حرارتی جوجه

 پژوهش پیشینۀ
کنند که به تنش گرمایی پاسخ  هایی را شناسایی میmRNAها یا  در مطالعات ترانسکریپتومی، نتایج به دست آمده ژن 

هستند   (1GWAS) شده در آنالیزهای مطالعات پویش ژنوم  ها مسئول آثار ژنتیکی شناساییای که برخی از آندهند؛ به گونه می
های هدف را برای اصلاحات ژنتیکی کلاسیک یا مدرن برای حفظ صفات در مواجهه با تغییرات آب و هوایی معرفی  و ژن

  تنظیم   مرتبط با سیستم عصبی،  هایاندام  بعنوان  هیپوفیز  و  هیپوتالاموس . از آنجائیکه،  (Pritchett et al., 2023)کنند  می
ای به بررسی و تجزیه و تحلیل در مطالعه  2023و همکاران در سال  Pritchettکنند،  می  فراهم  را  گرمایی  تنش  پاسخ  سیستمیک

های گوشتی به مدت دو ساعت در  ای که، جوجهپاسخ هیپوفیز به تنش گرمایی حاد در سطح ترانسکریپتوم پرداختند؛ به گونه 
های گوشتی تحت تنش فیز جوجه اند که هیپوها گزارش کردهگراد تحت تنش حرارتی قرار گرفتند. آن درجه سانتی  35دمای  

، سنتز کلسترول، فاکتورهای رونویسی، 3های چرخه سلولی کننده، تنظیم2های کدکننده چپرون گرمایی از طریق تغییر بیان ژن 
 به   حرارتی  دهد. همچنین، گزارش کردند که تنشهای پپتیدی ترشح شده، به تنش گرمایی واکنش نشان میهمراه با هورمون

 کلسترول  سنتز  در  آخر  ما قبل  مرحله  کاتالیزکنندۀ  آنزیم  که  ایدهد به گونهمی  افزایش  را  SC5D  ژن  رونویسی  توجهی  قابل  طور
 دهد، می  افزایش  را  کلسترول  سطح  گرمایی  تنش  که  ایده  این  از  بیشتر  حمایت  با.  (Pritchett et al., 2023کند )می  کد  را

DNAJA4  ردوکتاز  پروتئین  فعالیت  و  پایداری  افزایش  باعث  HMG-CoA،  کلسترول   سنتز  در  سرعت  ۀمحدودکنند  آنزیم 
 .(Robichon et al., 2006شود )می

پروتئ  یحرارت  یاثر سازگار (  2004)و همکاران    Guerreiro مطالعه  در دما  4Hsp70  نیبر سطوح  و  و کبد  بدن   یمغز 
  ط یتحت شرا  یروزگ  47تا سن    یگوشت   یهاشد. دو گروه از جوجه  یبررس   یجیتدر  ییگرما  تنشدر پاسخ به    یگوشت   یهاجوجه

- 31)  با دمای بالا   طی مح  وبا توجه به سن پرنده(  دمای استاندارد محیط  )  5تعادل حرارتی مشخص پرورش داده شدند:    ییدما
  ی خنث  ییدما  طی، به شراداده شده بودند  پرورش   طیمح  یبالا  یکه در دما  یپرندگان  ،یروزگ   46(. در سن  گرادیدرجه سانت  33

  ی که دماای  ه گونه ب  ،رفتندمحفظه قرار گ  کیدر    یجیتدر  ییتحت تنش گرما   هر دو گروهساعت،    18منتقل شدند. پس از  
کولون با استفاده   ی. دمادر حال افزایش بوددر ساعت   گرادیدرجه سانت 2با سرعت  گرادیدرجه سانت 40به درجه  28از  طیمح
تا سطح    ندشد  یآور کبد و مغز بلافاصله پس از کشتار جمع  یها بافت  شد.می  یریگپروب دماسنج در هر دو ساعت اندازه  کیاز  

  یبودند در ط  افتهیبالا پرورش    یکه در دما  یکولون پرندگان  ی. دمادشو  یابیارز  6وسترن بلات  زینالتوسط آ  Hsp70  نیپروتئ
  ش یدر ساعت( افزا  گرادیدرجه سانت  59/0)  یدر ساعت( و پس از آن به کند  گرادیدرجه سانت  06/1)  ییگرما  تنشساعت اول    2
بودافتی داده شده در دما  یگوشت  یها. جوجهه  اول تنش گرما  4در    یاندک  شیافزا  یخنث  یپرورش  درجه    18/0)  ییساعت 

در ساعت(. با   گرادیدرجه سانت  72/0)  افتی  شیافزا  بالاتریبا سرعت  کولون    یدما  ،در ساعت( نشان دادند و سپس  گرادیسانت
  ا یکبد  اندام  در    Hsp70را ارائه کردند. سطوح   یکولون مشابه  یینها  یدما  گرمایی، تنش  ۀدور  ان یوجود، هر دو گروه تا پا  نیا

کبد   Hsp70هر دو سطح    گر،ید  ینکرد. از سو  یریی، تغه بودندبالا پرورش داده شد  یدر دما  هک  های گوشتیجوجهمغز  اندام  
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بالاتر    انیبا ب  ،بودند  افتهیپرورش    ی خنثیحرارت   طیکه در شرا  یواناتیدر ح  ییدر طول استرس گرما  یو مغز بطور قابل توجه
 (. Guerreiro et al., 2004) افتی ش یدر بافت مغز افزا دیپپت نیا

استفاده از پروفایل ترانسکریپتوم سه بافت مغز، کبد    ای بادر مطالعه  2023و همکاران در سال    Ekhtiyariدر مطالعه دیگر،  
 دار معنی دارای تفاوت بیانژن   94در مجموع  ،گروه کنترلی و گرمای تنشهای گوشتی تحت و ماهیچة ران دو دسته از جوجه 

ها و  های مربوطه حاصل از آنالیز داده ژن  1نویسیبا بررسی حاشیهسپس،  .  را شناسایی و معرفی کردندگرمایی    تنشمرتبط با  
،  2NSDHL  ،3DHCR24  ،4LSS  ،5FDPS  ،6PCK1  ،7ACTA1  ،HSP90AA1شامل    کاندیدا  های هابمرور منابع ژن 

HSPA2  ،HSPB1  ،8HSF1  ،9CRYAB  ،10APOB  11 وIL6 های معرفی  همچنین، گزارش کردند که ژن .  را معرفی کردند
ها و  بادیآنتی  ،نقل یونی، بیوسنتز استروئیدها  و در فرآیند اصلی مسیرهای متابولیک و سیگنالینگ مرتبط با سیستم حمل  شده

 و   MAP،RET  مسیرهای سیگنالی مختلف مانند کیناز  همچنین  کلسترول، متابولیسم لیپیدها، عملکرد سیستم ایمنی بدن و
ERK ( نقش دارندEkhtiyari et al., 2023 .) 

 پژوهش  شناسیروش

)قشر مغز و    مورد نظر  یهابافت  همچنین انتخاب  و  در رابطه با این مطالعه   شده  نییتع  شیدر ابتدا، با توجه به هدف از پ
پاهیپوفیز( دو  در  جستجو  با   Array Expressو    GEO (www.ncbi.nlm.nih.gov/geo)داده    گاهی، 

(www.ebi.ac.uk/arrayexpress)  ت یدر نها  ،یگوشت  یهادر جوجه  ییگرما  تنشمرتبط با    یدسترس   یکردن کدها  دایپ  یبرا 
 . ( است1مطابق جدول ) یدسترس هایکد نیا یاطلاعات کلگردید که  ییشناسا یکد دسترسدو 

 ه یزآرا یرو  RNA-Seq یهاداده مجموعه یبرا  GEO  یاطلاعات مربوط به کد دسترس .1جدول 

 ردیف 
کد  

 دسترسی 
 نژاد  نوع داده 

کنترل/نتش )تعداد نمونه 

 گرمایی(
 Contributor(s) بافت جنس 

1 GSE23592 Microarray  مغز قشر  نر ( 3/3) 6 تجاری گوشتی Song et al., 2012 
2 GSE89297 RNA-Seq  هیپوفیز  نر ( 48/ 52) 100 708راس Pritchett et al., 2023 

 

 RNA-Seq یهامربوط به داده  لیو تحل هیتجز

 ی در کشف سازوکارها   تواندیمرتبط م  یها ژن در بافت  یافتراق  انیب  یالگوها   ییها و شناساداده   پتومیترانسکر  لیپروفا  زیآنال
افزار خام با استفاده از نرم  یهاداده  تی فی، کRNA-Seq  یهانقش داشته باشد. در مورد داده  یحرارت   تنشمقاوم به    یمولکول

FastQC (v0.11.9)  ارز )قرار    یابیمورد  نتا  ،. سپس(Andrews, 2010گرفتند  اساس  خام،   یهاداده   تیفیکنترل ک  جیبر 
پرا  یبرا  هایتوال آداپتورها،  خوان  12PCR  یمرهایحذف  ک  یهاشو  نرم   نییپا  تیفیبا  از  استفاده   Trimmomaticافزار  با 

(v0.38.0)  شیرایو  ( شدندBolger et al., 2014)توال  فیرد. هم نقشه   هایکردن    با   ژنوم مرجع  یها بر روخوانش  یابیو 
نرم  از  بر(Kim et al., 2015)  شدانجام    HISAT2 (v2.1.0)افزار  استفاده  نرمها رونوشت  یساز یکم  یا.  از  افزار ، 
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featureCounts (v2.0.1)  شدشده استفاده  یابینقشه  یهاتعداد کل خام خوانش  یریگاندازه  جهت  (Liao et al., 2014)  .
افزار  سپس از   ب  داریی معنینها  میزان تغییرات  یریگاندازه  یبرا  DESeq2 (v2.11.40.6)نرم    گردید استفاده    هاژن  ان یدر 

(Love et al., 2014)  . 

 ه یزآرایخام ر یهامربوط به داده  لیو تحل هیتجز

 ,.Affy (Gautier et al  و   Lumi (Du et al., 2008)ی  افزارنرم  یهابا استفاده از بسته   ه یزآرایابتدا مجموعه داده ر  در

ها از روش  داده یسازو خلاصه یسازنرمال  نه،یپس زم حیتصح  یمنظور، برا نیپردازش شدند. بد شیپ Rافزار در نرم   (2004
Quantile  ( استفاده شدZhao et al., 2020 در ادامه داده .)ی  افزارنرم  یها پردازش شده با استفاده از بسته   یهاLimma  

(Ritchie et al., 2015)،  GEOquary  (Davis & Meltzer, 2007)    ،Biobase  (Huber et al., 2015)  و  umap  
(McInnes et al., 2018ارز )شدند.  یابی 

 های گوشتی های کاندیدا مربوط به تنش گرمایی در جوجهlncRNAها و miRNAمرور منابع برای شناسایی 

با lncRNAها وmiRNAبرای شناسایی مرتبط  در جوجه  های  گرمایی  گوشتیاسترس  ازهای  آنلاین  پایگاه  دو  ،    داده 
المللی پژوهشی بین  -. در مجموع، پس از بررسی مقالات علمیگردید  استفاده  PubMed  و  Google Scholar شامل    )برخط(
های شناسایی شده و mRNAها/ها روی ژنجهت شناسایی آثار متقابل و تنظیمی آن  lncRNA  2و    miRNA  11مرتبط،  

 (. 2های مرتبط استخراج شدند )جدول چند بخشی برهمکنشی و ماژول همچنین، بازسازی شبکه

 

 های منتشر شده گوشتی حاصل از گزارش هایجوجه در گرمایی تنش به مربوط کاندیدا  هایlncRNA و هاmiRNA. 2جدول 
Non-Coding RNAs Name Reference 

miRNA 

gga-miR-22 Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-30a-5p Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-146a Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-155 Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-let-7f Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-181a Safdar & Özaslan, 2023 

gga-miR-6607-5p Hosseinzadeh & Hasanpur, 2024 

gga-miR-2127 Hosseinzadeh & Hasanpur, 2024 

gga-miR-1754-3p Hosseinzadeh & Hasanpur, 2024 

gga-miR-6593-5p Hosseinzadeh & Hasanpur, 2024 

gga-miR-1770 Hosseinzadeh & Hasanpur, 2024 

LncRNA 
ENSGALG00000037064 Pritchett et al., 2023 

ENSGALG00000050713 Pritchett et al., 2023 

 ها سازی ژن غنی   تحلیل و تجزیه و( 1GO) ژن  شناسیهستی

آنغنی  تحلیل  و  تجزیه  و ژن  شناسیهستیبرای   همچون،  هایسایتوب  از  هاسازی    DAVID  آنلاین 
(https://david.ncifcrf.gov/)  ،GeneCards  (www.genecards.org/)  2داده    پایگاه  وSTRING  -(https://string

db.org)  عملکردهای   بیولوژیکی،  هایفرآیند   کشف  به  که  هستند  جامعی   افزارهایابزارها و نرم  هاسایتاستفاده شد. این وب  
مسیرهای    سلولی  اجزای  مولکولی، دایره  سیگنالیو همچنین   ژن  مجموعه  (3KEGG)  کیوتو  هایژنوم  و  هاژن  المعارفدر 
غیرکدکننده   هایRNA  انواع  و  شناسایی شده  هدف  هایهمچنین، برای شناسایی ارتباط ژن.  کنند می  کمک  شده  استخراج
وبlncRNAو    هاmiRNAمانند   از  آنلاین  سایتها    STRING  (https://string-db.org  ،)miRBaseهای 

(https://www.mirbase.org  ،)miRWalk  (http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de  و  )LNCipedia  
(https://lncipedia.org.استفاده شد ) 

 

 
1. Gene ontology 

2. Search Tool for the Retrieval of Interacting Genes/Proteins 

3. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
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 های مختلف ژنیشبکه ترسیم و بازسازی

  برای   (GRN)  ژن  کنندهتنظیم  شبکه  تحلیل  و  و تجزیه  1ژنی  بیان  هم  هایداده   و  پروتئینی  بین  تعاملات  شناسایی  از  پس
  یافتن  برای STRING (Szklarczyk et al., 2019)پایگاه داده آنلاین  از (PPI)پروتئین  -پروتئین اثر متقابل شبکه ترسیم

 lncRNA-miRNA-mRNA  تنظیمی  شبکه  سپس،.  شد  استفاده  Gallus gallus  گونة مرغ اهلی  در  ژنی  بین  تعاملات

ceRNA   های برهمکنش  اساس   بر  lncRNA-mRNA،  lncRNA-miRNA   و  miRNA-mRNA  مرتبط  مقالات  از  مستند 
  Cytoscape  افزارنرمکه زیر مجموعة    MCODEدر ادامه، با استفاده از پلاگین    .شد  بازسازی  آنلاین  اطلاعاتی  هایپایگاه   و

 استفاده  lncRNA-miRNA-mRNA ceRNA  تنظیمی  شبکه  در  هاب  هایگره   و  عملکردی  هایماژول  شناسایی  است، برای
  . (Nepusz et al., 2012)  کند  شناسایی  دار  جهت  غیر   یا  دارجهت  هایشبکه  در  را  هاماژول  تواندمی  MCODE  پلاگین.  شد

از   استفاده  با  ceRNA  تنظیمی  هایزیرشبکه  و  شبکه  در  سیگنالینگ   و  متابولیکی  مسیرهای  سازیغنی  این،  بر  علاوه
 . انجام شد PANTHER و STRING،  DAVID های آنلاینسایتوب

 پژوهش و بحث  هاییافته

 و ریزآرایه RNA-Seqهای تجزیه داده

های گوشتی تحت تنش حرارتی و های هیپوفیز و قشر مغز برای دو گروه از جوجهبا استفاده از پردازش پروفایل بیانی بافت
های ریزآرایه شناسایی شد و  دار برای داده ژن معنی 884و  RNA-Seqهای دار برای داده ژن معنی 30108کنترل، در مجموع 

 613( به ترتیب تعداد  log2 fold change| ≥ 1 and FDR ≤ 0.05|در نهایت پس از در نظر گرفتن حد آستانه تغییر بیان )
بیان معنی  13940و   تفاوت  دارای  بین دو گروه جوجهرونوشت  برای کدهای  دار  های گوشتی تحت تنش حرارتی و کنترل 

ج شد. در نهایت، برای ( شناسایی و استخراRNA-Seqهای )داده GSE89297ریزآرایه( و های  داده) GSE23592دسترسی 
های شناسایی  برای رونوشت  ون  دار بین دو بافت هیپوفیز و قشر مغز، نمودارهای مشترک دارای تفاوت بیان معنیشناسایی ژن

رونوشت مشترک بین دو بافت است   426دهندۀ وجود  های گوشتی رسم گردید که نشانمرتبط با تنش حرارتی در جوجه  شده
 .(1)شکل 

 
 گوشتی  هایجوجه در حرارتی  تنش با مرتبط شده دار شناساییدارای تفاوت بیان معنی هایرونوشت وِن نمودار. 1شکل 

 

 
1. Co-Expression   
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 های هاب پروتئین و شناسایی ژن - ترسیم شبکه اثر متقابل پروتئین 
پایگاه  با  پروتئین-پروتئین  اثرمتقابل  شبکه از  آنلاین   استفاده  برهمکنش  ترسیم  STRING  داده  شبکه  این   بین   شد. 

 ترسیم شده  پروتئین-پروتئین  اثرمتقابل   شبکه.  دهدمی  نشان  بیوشیمیایی  عملکردهای  اساس   بر  را(  هاmRNA)  هاپروتئین
 بر  هاب  هایژن/هاmRNA  این،  بر  علاوه.  بود  هاگره   بین  تعامل  دهندۀنشان   که  بود  یال  559  و(  mRNA)  گره  286  شامل
  ، HSP90AA1 ،  HSPA5،  HSP90B1 ،  HSPA4،  HYOU1،  AHSA2،  ALBاین شبکه شامل    در  بیشتر   تعاملات  اساس 

DNAJA1،  DNAJA4،  DNAJB4،  HSPA4L  و  HSPH1  آن بیان  میزان  که  در بودند  حرارتی  تنش  بروز  زمان  در  ها 
بروز این صفت کند و نقش قابل توجهی در  های گوشتی نسبت به شرایط دمایی استاندارد به صورت افزایشی تغییر میجوجه

های هاب شناسایی شده بین دو بافت هیپوفیز و قشر مغز در شرایط تنش گرمایی در  برعهده دارند. اطلاعات جامع مرتبط با ژن 
 ذکر شده است.  3جدول 

 های هاب مشترک بین دو فهرست ژنی بافت هیپوفیز و قشر مغز در شرایط استرس گرمایی. مشخصات ژن3جدول 

q_value P_value 

Down/Up 

Regulation 

(logFC) 

Log2(FC) Tissue Chromosome Annotation Gene 

1.55E-28 2.40E-31 UP 1.8207 
Pituitary 

gland 
3 

AHA1, activator of 

heat shock 90kDa 
protein ATPase 

homolog 2 (yeast) 

AHSA2 

0.0288 7.34E-05 UP 0.9703 
Cerebral 

cortex 

0.0057 0.0021 Down -0.9969 
Pituitary 

gland 
4 Albumin ALB 

0.0389 3.10E-04 UP 5.2071 
Cerebral 
cortex 

3.74E-08 4.72E-10 UP 0.7414 
Pituitary 

gland 
Z 

DnaJ (Hsp40) 

homolog, subfamily 

A, member 1 

DNAJA1 

0.0498 1.14E-03 UP 0.8364 
Cerebral 

cortex 

4.57E-08 6.04E-10 UP 1.1848 
Pituitary 

gland 
10 

DnaJ (Hsp40) 
homolog, subfamily 

A, member 4 

DNAJA4 

0.0025 2.05E-07 UP 1.8751 
Cerebral 

cortex 

7.82E-07 8.94E-08 UP 0.5254 
Pituitary 

gland 
8 

DnaJ (Hsp40) 

homolog, subfamily 
B, member 4 

DNAJB4 

0.0141 6.20E-06 UP 1.3225 
Cerebral 
cortex 

2.68E-12 1.39E-14 UP 1.1348 
Pituitary 

gland 
5 

Heat shock protein 

90kDa alpha 
(cytosolic), class A 

member 1 

HSP90AA1 

0.0245 3.31E-05 UP 1.1781 
Cerebral 

cortex 

2.23E-07 3.67E-09 UP 1.0212 
Pituitary 

gland 
1 

Heat shock protein 
90kDa beta (Grp94), 

member 1 

HSP90B1 

0.0171 1.02E-05 UP 1.4743 
Cerebral 

cortex 

9.84E-15 2.39E-16 UP 0.8781 
Pituitary 

gland 
13 

Heat shock 70kDa 

protein 4 
HSPA4 

0.0228 2.43E-05 UP 0.9961 
Cerebral 

cortex 

2.55E-07 4.35E-09 UP 0.6539 
Pituitary 

gland 4 

 

Heat shock 70kDa 

protein 4-like 
HSPA4L 

0.0051 1.31E-06 UP 1.5242 
Cerebral 
cortex 

1.39E-11 8.09E-14 UP 1.5838 
Pituitary 

gland 
17 

Heat shock 70kDa 
protein 5 (glucose-

regulated protein, 

78kDa) 

HSPA5 

0.0209 1.79E-05 UP 1.0836 
Cerebral 

cortex 

2.04E-07 3.27E-09 UP 1.0231 
Pituitary 

gland 
1 

Heat shock 
105kDa/110kDa 

protein 1 

HSPH1 

0.0209 1.74E-05 UP 1.4334 
Cerebral 
cortex 

0.0002 8.68E-06 UP 0.5109 
Pituitary 

gland 
24 

Hypoxia up-regulated 
1 

HYOU1 

0.0367 2.00E-04 UP 0.6265 
Cerebral 

cortex 
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 داردارای تفاوت بیان معنی هایmRNA نویسیحاشیه  تحلیل و تجزیه

متابولیکی  تحلیلتجزیه و   بیولوژیکی  عملکردهای  فرآیند   ی  سلول  اجزاءو   MF)2 (، عملکرد مولکولیBP)1(  بر اساس 

)3(CCمسیر    8،  در مجموع  انجام شد.دار بین دو بافت هیپوفیز و قشر مغز  بر روی فهرست ژنی مشترک دارای تفاوت بیان معنی
 ، 7ی ء سلول اجزا   یسازمانده،  mRNA6پردازش    ،5ی سلول  ندیفرآ  ،4ن یشدن پروتئتا  لفرآیند بیولوژیکی شناسایی شد که شامبرای  

پروتئ  ،mRNA  کیمتابول  ندیفرآ  ،8ماکرومولکول  یکیمتابول  ندیفرآ ء  ا جزا  وژنزیب  ای  یسازمانده  و  9چپرون  ةلیبوس  نیتاشدن 
این،    .باشندمی  10ی سلول بر  شناسایی mRNAعلاوه  در  های  مهم    یعملکرد  مسیر  7شده  که   بندیدستهمولکولی  شدند 
وابسته به    نیچپرون تاشدن پروتئ   ،14چپرون  اتصال  ،13شده   رتا یغ  نیپروتئ  اتصال  ،12نیچپرون تاشدن پروتئ   ،11اتصال لشام

ATP15بابودند. همچنین در   17ی شوک حرارت  نیپروتئ  اتصال  و  16نیپروتئ  ، اتصال دار مسیر معنی    27ء سلولی،  اجزا  رابطه 
مهم که  شد  آنشناسایی  ژنترین  توسط  شدن  کد  براساس  شده  ها  معرفی  آناتوم  شاملهای   ،18ی سلول درون  یکیساختار 

شبکه    ، لومن22ن یپروتئ  یکمپلکس حاو  ،21یپروژکشن نورون،  20یسلول  یکیآناتوم  تیموجود،  19ی سلول درون  م، اندامکتوپلاسیس
اندامک24ملانوزوم   ،23ی آندوپلاسم غشاء   یسلول درون  ،  در  اندامک25محصور  غشاء  ،  در  شبکه    ،محصور  چپرون  کمپلکس 
سلول   ،26ی مآندوپلاس  غشا  یپروژکشن  در  سلول  ،28کول یوز،  27یی پلاسما  یمحصور    اندامک  لومن  ،30آکسون  ،29پروژکشن 

با استفاده از    KEGGهای مرتبط با تحلیل مسیرتجزیه و  براساس    .(2)شکل    ندهست  32ی توپلاسم یس  کولیوزو  31ی سلول درون
پردازش شامل مسیرهای  که    شناسایی شددار  معنیمسیر سیگنالی    2،  مشترک استخراج شده بین دو بافت  mRNAفهرست  

 .ی بودندسلول  یچسبندگ یهامولکولی و در شبکه آندوپلاسم نیپروتئ

 سلولی   اجزاء  و  مولکولی  عملکرد  بیولوژیکی،  های مختلف شامل فرآینددر این مطالعه، مسیرهای متابولیکی که در گروه
  HSPA5  ،AHSA2  ،HYOU1  ،HSP90AA1های هاب شناسایی شده مانند  توان گفت که بیشتر ژن بندی شده بودند، میدسته

 
1. Biological Process 

2. Molecular Function 

3. Cellular Component 

4. Protein folding 

5. Cellular process 

6. mRNA processing 

7. Cellular component organization 

8. Macromolecule metabolic process 

9. Chaperone-mediated protein folding 

10. Cellular component organization or biogenesis 

11. Binding 

12. Protein folding chaperone 

13. Unfolded protein binding 

14. Chaperone binding 

15. ATP-dependent protein folding chaperone 

16. Protein binding 

17. Heat shock protein binding 

18 .Intracellular anatomical structure 

19 .Intracellular organelle 

20. Cellular anatomical entity 

21. Neuron projection 

22. Protein-containing complex 

23. Endoplasmic reticulum lumen 

24. Melanosome 

25. Intracellular membrane-bounded organelle 

26. Endoplasmic reticulum chaperone complex 

27. Plasma membrane bounded cell projection 

28. Vesicle 

29. Cell projection 

30. Axon 

31 .Intracellular organelle lumen 

32. Cytoplasmic vesicle 
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در مسیرهای مرتبط با فعالیت چپرون   HSPH1  و   HSPA5  ،DNAJB4های  در تاشدن پروتئین نقش دارند و ژن   DNAJA1  و
و همکاران در    Linهای هاب شناسایی شده در مسیرهای مرتبط با فرآیند سلولی کد شده بودند.  نقش دارند. از طرفی، تمام ژن

به     HSP90AA1و  HSPH1, DNAJA1سه ژن    2024سال   های گوشتی گرمایی جوجه  تنشهای مؤثر در  عنوان ژن را 
 1های اپرونچ-ترین کواست و یکی از فراوان  DNAJ/HSP40متعلق به خانواده   DNAJA1 اند. در این راستا، ژنمعرفی کرده

HSPA8 باشدمی  (Baaklini et al., 2012)  .Li    ژن  بیانمیزان  که    گزارش کردند  2020در سال  و همکاران DNAJA1     در
ژن    ه است.حرارتی نشان داد   تنشدر مقاومت به  ای  نقش بالقوهکند و  تغییر می سطوح مختلف تحت تنش حرارتی حاد و مزمن  

AHSA2  کننده  فعال  کبعنوان یATPase    نیپروتئو تحریک کنندۀ رایج  HSP90  شناخته شده است  (Sun et al., 2012  و )
  و   AHSA2.  شودی شناخته م  ز ین  AHA1مرتبط با گرما داشته باشد و با نام    تنش  یهادر واکنش  یمیممکن است نقش تنظ

AHSA1 هستند که به خانواده  تنش ۀکنندمیتنظ یهانیپروتئAHA (کننده عامل فعال  یعنیATPase Hsp90 تعلق دارند؛ )
 هستند  یضرور Hsp90وابسته به  یها نیپروتئ یسازفعال یو برا شوندیمتصل م Hsp90به   میبه طور مستق هانیپروتئ نیا
(Holmes et al., 2008  .) Hsp90ها ن یکمک کرده و پروتئ  هانیپروتئ  ریاس  حیصح  یچپرون است که به تاخوردگ  نیپروتئ  کی 

افزا  ناشی از حرارت  یهابیدر کاهش آس  ینقش مهم  نیپروتئ  نیا  ن،یبنابرا  سازد؛یم  داریپا  ییگرما  تنش  یرا در ط  شیو 
 تنش در مقاومت به   ینقش مهمهای کاندیدایی که  را بعنوان ژن  AHSA2ژن    توانیرو، م   ن ی. از اکندیم  فایمقاومت به گرما ا

 (.Cheng et al., 2020)، معرفی کرد د ندار های گوشتیجوجهدر  ییگرما
در مسیر اتصال    DNAJA1  و  AHSA2  ،DNAJB4  ،DNAJA4  ،HSP90AA1های  در بخش عملکرد مولکولی نیز ژن 

نیز در اتصال پروتئین   DNAJA1و    HSPA5  ،AHSA2  ،DNAJA4  ،HSP90AA1 های  چاپرون درگیر هستند. از طرفی، ژن
(، 2022و همکاران )  Barreto Sánchezهای گوشتی مؤثر هستند.  شوک حرارتی نقش دارند و در تنش گرمایی در جوجه

HSP90B1  و  HSPA5    ژن    ند.کرد  یی و معرفیشناسا  یحرارت   تنشمرتبط با    دیکاند  یهابه عنوان ژنراHSP90B1  کی  
از   یاخانواده   HSP90  ی هانی. پروتئ(Chen et al., 2005)  شودیم  افتی  یاست که در شبکه آندوپلاسم   HSP90  نیپروتئ

و تکامل    2ب یتخر  ها،ن یتاشدن پروتئ  گنال،یدر انتقال س  ی اتیح  یهاشده هستند که نقش محافظت  اریبس  یمولکول  یها چپرون
و تاشدن   یداریشده هستند و پا  دیتازه تول  یهانیپروتئ  ریمعمولًا همراه با سا  HSP90  یهانی. پروتئکنندیم  فایا  3یکیمورفولوژ

 ی چپرون   یهانیپروتئ  HYOU1و    HSP90B1  ،HSPA5.  کنندیم  لیدناتوره شده پس از استرس را تسه  یهانیمجدد پروتئ
در زمان  رتبطم یشبکه آندوپلاسم  هایفعالیت در HSPA5و  HSP90B1نقش دارند.  هانی تاشدن پروتئ میهستند که در تنظ

 ریتحت تأث  HSPA5که    یدر حال   دهد،یرا انجام م  ATP سمیرا متصل کرده و متابول  میکلس  HSP90B1.  نقش دارند   استرس 
 داشته و از طرفی دیگر، ژن درون سلول نقش    هانیدر نظارت بر انتقال پروتئ  HSPA5  ن،یسطح گلوکز قرار دارد. علاوه بر ا

HYOU1  ژن. همچنین،  دارد  نقشدر کاهش آپوپتوز    آن  ان یب  ش یافزاگرفته و  گلوکز قرار    ریتحت تأث  زین HSP90B1   تنظیم  در
با فعالیت آن   فعالیت مؤثر است وهای عضلانی اسکلتی  فعالیتروی  که    نقش داردتالاموس  هیپوتوسعه  های مرتبط با  فعالیت

 . (Dou et al., 2017)باشد میکننده ایمنی ذاتی و اکتسابی است، مرتبط چپرون ایمنی که تنظیم

ژن آندوپلاسمی،  شبکه  چپرون  کمپلکس  در  سلولی،  اجزاء  با  مرتبط  مسیرهای  میان  و    HSPA5  ،HSP90B1های  از 
HYOU1  های  تمام ژن  توپلاسمی سی و  سلول درون  یکیساختار آناتومهای مرتبط با  درگیر هستند. این در حالی است که در بخش

در  که    ( استHsp70)  یشوک حرارت   یهانیخانواده پروتئ  یاز اعضا  یکی  HSPA5  نیپروتئهاب معرفی شده مؤثر هستند.  
در داخل    هانیعمل کرده و به تاشدن و مونتاژ پروتئ  HSP70  یچپرون معمول  ک یقرار دارد و بعنوان    یلومن شبکه آندوپلاسم 

های با پروتئین  HSPA5است.    شبکه آندوپلاسمیهموستاز    یاصل  کنندهمیتنظ  کیو بعنوان    کردهکمک    شبکه آندوپلاسمی

 
1. Co-chaperones 

2. Degradation   

3. Morphological evolution 
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شود،  نیز شناخته می )1GRP78 (78شده توسط گلوکز  غشایی تعامل دارد. این پروتئین که با نام پروتئین تنظیم  تنشحسگر  
  کند اکسیدانی است که در انتهای فرآیند ماکرواتوفاژی تحت شرایط استرس عمل مییکی از اجزای کلیدی مکانیسم دفاع آنتی

(Barreto Sánchez et al., 2022.) 
 ی هاژنها  در میان آن که    درگیر بودندژن    13  ی،در شبکه آندوپلاسم   نیپردازش پروتئ  ریمس   یبرا  ی کد شدهگنالیس  ریدر مس

  مراحل   در تمامیو    اندکد شده  DNAJA1و  HSPA5  ،HSPA4L  ،HSPH1   ،HSP90B1   ،HYOU1  ،HSP90AA1هاب  
ژن    9  زین  یسلول  یچسبندگ  یهامولکول   ری. در مسنقش دارند  نیپروتئ  بیاصلاح و تخر،  تا شدن  ن،یانتقال پروتئ  مسیر همچون

است و  HSP110از خانواده  یعضو زینشود. این ژن های هاب معرفی میبه عنوان یکی از ژن HSPA4درگیر بودند که ژن 
  Kubota در مطالعه .( 2012et alMohamed ,.) کندیعمل م  HSP70 یها پرونچ یبرا دیعامل تبادل نوکلئوت کیبعنوان 

  HSPH1  و   HSPA4  ،HSPA4L  ،HSPA5 ،HSP90AA1 ،HSP90B1  هایژن   ، سطح بیان2023در سال    ن نیزو همکارا
 بود. گذار تحت استرس حرارتی افزایش یافته های تخممرغ  (2UVJ) های ناحیه اتصالی رحم به واژندر بافت

 

 
  هایژن/mRNA از فهرست  استفاده با شده شناسایی سلولی جزاء و مولکولی عملکرد  بیولوژیکی،  فرآیند مسیرهای متابولیکی و سیگنالی شامل. 2 شکل

 . است  مسیر هر  با مرتبط هایژن تعداد دهندۀنشان اعداد. های گوشتیجوجه  در حرارتی تنش با مرتبط

 

  lncRNA–miRNA–mRNAزای رقابتینظیمی درون شبکه تبازسازی 

متقابل   شبکه با-پروتئین  اثر  آنلاین  پایگاه   از   استفاده  پروتئین  تعاملات  ترسیم  STRING  داده  که   ها پروتئین  بین  شد 
(mRNAها  )12دهد. همچنین،  می  نشان  بیوشیمیایی  عملکردهای  براساس   را  mRNA/آثار متقابل    میزان  اساس   بر  هاب  ژن

ها( از  lncRNAها )مانند  ncRNAژن توسط    انیب  میتنظ  یدرک چگونگ  یبرا  .شدند  شناسایی و معرفی  این شبکه  در  هاگره 
 STRING  ن یداده آنلا  گاهیبا استفاده از اطلاعات استخراج شده از پا  رسان،امیپ  یهاmRNAها و  miRNA  یریگهدف  قیطر

شد که تعاملات    یبازساز  ceRNA  lncRNA–miRNA–mRNA  یمیشبکه تنظ  ،مرور منابع  قیمقالات مرتبط از طر  ریو سا

 
1. Glucose-regulated protein 78 

2. Uterovaginal junction 
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م  RNA  یهامولکول   نیب  یم یتنظ ادغام  اکندی را  تنظ  نی.    2گره شامل    297بود.    یال   760و   گره  297شامل    یمیشبکه 
lncRNA  ،11  miRNA    284و  mRNA    .آثار متقابل بین  بود -gga  یاهmiRNAهای درگیر در شبکه،  RNAبا توجه 

miR-2127  ،gga-miR-6593-5p  ،miR-181a  ،miR-22  ،miR-let-7f    به عنوانmiRNAشناسایی و معرفی هاب    یها  
 .  (3)شکل شدند 

 
  یمثلث یهاگره ها، lncRNA انگرینما یضلع هشت یهاگره. است  mRNA 284 و  lncRNA ، 11 miRNA 2 شامل ceRNA یمیتنظ  شبکه. 3شکل 

 .باشدیم  هاگره نیب آثار متقابل دهندۀنشان  اهیس یها لبه. هستند  هاژن/ هاmRNA دهندۀنشان  ی ل یمستط یهاگره و هاmiRNA دهندۀنشان 

 

  lncRNA–miRNA–mRNAزای رقابتی نظیمی درون ت هایماژولبندی خوشه  تجزیه و تحلیل

تجزیه و   برای(  3.10.3  نسخه)  Cytoscape  افزاردر نرم  MCODE  افزونه  از  ،ceRNA  تنظیمی  شبکه  بازسازی  از  پس
 48 و 58 ،87 ،96 دارای ترتیب به 4 تا 1 هایگردید. ماژول بازسازی ماژول 4 مجموع، در. شد استفاده بندی آنماژول تحلیل

 .بودند لبه 83 و 204 ،155 ،303 و گره
در نظر    ماژولترین  بعنوان مهم   ماژول بود؛ بنابراین این    شناسایی شده  های هابشامل تمام ژن  1  ماژولها،  ماژول در میان  

ماژول،  گرفته ش این  -gga-miR و    miR-6607-5p  ،gga-miR-2127  ،gga-miR-1754-3pشامل  miRNA   4د. در 

در   NRXN1  و  COMMD3  ،BCAR1  ،GNG13های  هاب بود و با ژن   miR-2127ها  درگیر بودند که در میان آن  1770
نیز در    BCAR1حضور دارد. از طرفی ژن    محصور در غشاء   یسلول اندامک درون، در سیتوپلاسم و  COMMD3ارتباط بود. ژن  
نیز در فرآیند سلولی   GNG13ی، اتصال پروتئین و اسکلت سلولی نقش دارد. ژن  سلولء  اجزا  وژنز یب  ای  یسازمانده فرآیند سلولی،  

نیز در سازماندهی یا بیوژنز اجزاء سلولی، اتصال پروتئین،   NRXN1و اتصال پروتئین دخالت دارد و در نهایت در این دسته، ژن  
و   lncRNA  ENSGALG00000037064، هر دو  3و    1های  ی و وزیکول حضور دارد. در ماژولسلول درون  اندامک  لومن

ENSGALG00000050713    که بودند  ژن    lncRNA  ENSGALG00000037064درگیر  چهار  ، HSP90AA1با 
DNAJA4،  BAG3    وCHORDC1    بود. ژن پروتئین کوبعنوان یک    BAG3درگیر  برای   و HSP70 های چپرونچپرون 
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 HSC70  می ژن  کند.  عمل  عامل  این  یک  بعنوان  آزادسازی NEF)1 (نوکلئوتید  تبادلهمچنین  و  کرده  از   ADPعمل 
 Rauchد )شومی  سوبستراهای  کند و به این ترتیب آغازگر آزادسازی پروتئینرا تحریک می HSC70 و HSP70 هایپروتئین

et al., 2016.)  ژنCHORDC بیوژنز سلولی و اتصال پروتئین شوک حرارتی مؤثر  چپرون لهیوس به نیتا شدن پروتئدر  نیز ،
در ارتباط بود.    DNAJA1و    HSPA5  ،HSPA4Lهای هاب  نیز با هر ژن   lncRNA  ENSGALG00000050713است.  

و بعنوان   کندیم  فایا  یسلول  تنشدر پاسخ به    یاتیاست که نقش ح  HSP90  نیاسترس پروتئ  ییالقا  زوفورمیاHSP90AA1 ژن  
 ی نقش حفاظت  HSP90AA1  ژن  است که  گزارش شده.  (Hu et al., 2024)  شودیشناخته م  یحرارت   تنش  کینشانگر کلاس

  ن،ی. علاوه بر ا(Yao et al., 2023)   دارد  یحرارت   تنشتحت    های گوشتیجوجهه  یاول  یها تیوسیومیدر کارد  یقابل توجه
Chen  ( 2020و همکاران  )ممکن است با   یاز استرس حرارت  یناش  یها بیبه آس  یمقاومت سلول  شیکه افزا  گزارش کردند

  HSP90AA1  انیدر ب  یقابل توجه  شیافزا  3LFQP  لی تحلای دیگر،  در مطالعهمرتبط باشد.    HSP90AA1  2ی اانتقال هسته 
نتا  یحرارت  تنشدر گروه تحت   با  داد که  دا  جیرا نشان  نتاشتوسترن بلات مطابقت  و    4ی میستوشیمونوهیا  یزیآمرنگ  جی. 

های سلولهمچنین،  های قشر آدرنال و  در هسته و سیتوپلاسم سلول HSP90AA1 شده  های مثبت تقویتسیگنال  ،امتیازدهی
گروه تحت  ای درسیگنال هسته  یاسترس حرارت   شرفتیبا پ میزان بیان آن    که   نشان دادگروه تحت تنش حرارتی   کرومافین در

   .(Lin et al., 2024) داری داردافزایش معنی نسبت به گروه کنترل یحرارت  تنش

بعنوان    HSPA5  ژن م  زین  5GRP78)که  دارد و همچنین،    یمنیا  ستم ی( در سشودیشناخته  داده است که نقش  نشان 
GRP78  کندیم  میتنظ  زم یمکان  نیچند  قیرا از طر  ی منیا  یهاالتهاب و پاسخ  (Li & Li, 2012)  مولکول چپرون   کیبعنوان    و

آندوپلاسم   یاصل ترشح ش  یفرآور  GRP78  ،یدر شبکه  در سلول   7هانیتوکیو س  6هانیوکایمیو    ل ی پستانداران تسه  ی هارا 
 کندیعمل م  یسطح سلول  8I-MHC  یبرا  یضرور  کی شر  کیبعنوان    ،نیهمچن  et al(Hori .  GRP78(1996 ,.  کندیم

(Triantafilou et al., 2001)ل یتحلتجزیه و    . با استفاده از  RNA-Seq  یحرارت  تنشتحت    های گوشتیی جوجهبر رو ،  
که   دیگرمطالعه   کیحال،  ن ی. با اکندیم فایا یمنیا یهاسلول یسازدر فعال ینقش مهم HSPA5 ژن  که گزارش شده است

در قلب، کبد،   GRP78  میزان بیاننشان داد که    ،کرده است  ی( را بررسگرادیدرجه سانت  35)  یحرارت  تنشبه    GRP78واکنش  
. همچنین گزارش شده است ابدیی( و سپس کاهش مردیگی ساعت اوج م  3)در    افتهی  شیمرغ ابتدا افزا  یمغز و عضلات پاها

داخل    انیب  شیمطالعه نشان داد که افزا  نی. ا(Kong et al., 2015)  نقش داردنیز  پرندگان    یمنی پاسخ ا  در  نیپروتئکه این  
را    10HD11توسط    9LPS  ییشناسا  ،ا، امّندارد  ژنیدهنده آنتارائه  یهاژن  افتراقی  انیبر ب  میمستق  یریتأث  HSPA5  ی ژنسلول
را مهار    MHC-II  انی )ب  کندرا مهار    HD11توسط    LPS  ییشناسا  تواندیم  HSPA5  در نتیجهکرده است.    تیو تقو  عیتسر
های را بعنوان ژن    HSP90B1و  HSPA5  ،HSPA4L  ،HSPH1  ،HSP90AA1های  ژن  2023و همکاران در سال    Lu.  کند(

شبکه اندوپلاسمی  در مسیرهای گوشتی شناسایی و معرفی کردند که  دار مرتبط با تنش حرارتی در جوجهدارای تفاوت بیان معنی
 (.4)شکل  دخیل هستند

 
1. Nucleotide exchange factor 

2. Nuclear translocation 

3. Label-Free Quantitative Proteomics 

4. Immunohistochemical staining 

5. Glucose-regulated protein 78 

6. chemokine 

7. cytokine 

8. Major histocompatibility complex class I 

9. lipopolysaccharides 

10. chicken macrophage-like cell line 
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  یهاگره ها، lncRNAدهندۀ نشان یضلع  هشت یهاگره. دارنددخالت  mRNA 90 و  2lncRNA  ، 4 miRNA در بازسازی این ماژول: 1 ماژول . 4 شکل

  آثاردهندۀ نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می آثار متقابلها لبه .هستند   هاژن/ هاmRNAدهندۀ نشان یچهارضلع یهاگره و هاmiRNAدهندۀ نشان یمثلث

 .هستند  miRNA–mRNA دهندۀ آثار متقابلنشانهای قرمز و لبه  lncRNA–mRNA دهندۀ آثار متقابلنشانهای سبز ، لبهmRNA–mRNAمتقابل 

 
  درگیر بودند  gga-miR-1754-3p  و  miR-146a،  miR-6607-5p،  gga-miR-1770  هایmiRNAنیز    2  ماژول  در

شوند. این های هاب معرفی میبه عنوان رونوشت gga-miR-2127و  miRNA gga-miR-6593-5p دوها که در میان آن 
در ارتباط هستند.   MAP1Bو    MMP15  ،DOCK3  ،BCAR1  ،GNAQ  ،STXBP5های  به طور مشترک با ژن  miRNAدو  
نیز در اتصال    DOCK3ی مؤثر است. ژن  ء سلولاجزا  وژنزیب  ای  یسازماندهو    ماکرومولکول   ی کیمتابول  ندیفرآدر    MMP15  ژن

در   MAP1Bنیز در اتصال پروتئین مؤثر است و ژن    GNAQی نقش دارد. از طرفی، ژن  سلولدرون  یکیساختار آناتومپروتئین،  
شوند. در این  ی، فرآیند سلولی و اتصالات کد میسلول   یآناتوم ها به طور مشترک در  کند. این ژناسکلت سلولی نقش ایفا می

 نیپروتئ  یکمپلکس حاو،  mRNAرا دارد که در پردازش متابولیکی    ژن بیشترین یال  6و    miRNA  2با    LUC7L3ماژول، ژن  
 (. 5نقش دارد )شکل  محصور در غشاء یسلول درون و اندامک
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  یچهارضلع یهاگره و هاmiRNAدهندۀ نشان یمثلث یهاگره. دخالت دارند mRNA 81 و  miRNA 6 در بازسازی این ماژول: 2ماژول  . 5 شکل

دهندۀ آثار  نشانهای قرمز و لبه  mRNA–mRNAدهندۀ آثار متقابل نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می آثار متقابلها لبه .هستند  هاژن/ها mRNAدهندۀ نشان 
 .هستند miRNA–mRNA متقابل

 
-HMG  نیئپروت  تی و فعال  یداریپاDNAJA4 های هاب معرفی شده در این مطالعه درگیر هستند. ژن  ، تمام ژن 3در ماژول  

CoA  1ی واکنش  ژنیکلسترول و سنتز اکس  سمیمتابول  و  دهدیم  شیسرعت در سنتز کلسترول را افزا  ۀمحدودکنند  میردوکتاز، آنز 
 . et al(Robichon(2006,.  گذاردیم ریکلسترول تأث سمیبر متابول  2HMGCR نیسطح پروتئ  شیو با افزا  کندیم  میرا تنظ
گذارد. در  تأثیر می  3های لیپیدی فتبر عملکرد رَ  ،هیپوفیز، افزایش تولید کلسترول است که احتمالًا  ۀحرارتی در غد  تنشپیامد  
و    مؤثر هستند  های لیپیدیفترَعملکرد  در   DNAJA4 به همراه HSPA و HSP90 هایهای عصبی، اعضای خانوادهسلول

ها مسئول  . چپرون(Gerges et al.,2004)  شودها میفتها از رَکاهش سطح کلسترول منجر به از دست رفتن این پروتئین
تغییرات در سطح کلسترول   ،بنابراین ؛(Bernardo et al., 2007) های لیپیدی هستندفتحفظ مسیرهای انتقال سیگنال در رَ

تعلق دارد و یکی  HSP70 خانواده   به   HSPH1. ژن  گذاردسلولی تأثیر میدهی بینبر سیگنال  ،حرارتی احتمالاً   تنشدر طول  
 بطور گسترده توزیع شده است   حیواناتهای مختلف  ها و سلول های شوک حرارتی است که در بافتاز اعضای مهم پروتئین

(Subjeck et al., 1982; Lee-Yoon et al., 1995)  ،در شبکه آندوپلاسمی .HSPH1  در فرآیند تخریب وابسته    بطور عمده
این پروتئین .  کندعمل می  HSPA8 برای کند و بعنوان یک عامل تبادل نوکلئوتیدشرکت می   ERAD)4 (به شبکه آندوپلاسمی

 
1. Reactive oxygen 

2. 3-Hydroxy-3-Methylglutaryl-CoA Reductase 

3. Lipid rafts 

4. ER-associated degradation 
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های شرکت کرده و به تخریب پروتئین HSPA8 در چرخه تغییریابی   DNAJ/HSP40 هایپرونچاز طریق همکاری با کو
مقابله  م  سمچنین نقش ضروری در مکانی( و هSmith et al., 2011; Rosenzweig et al., 2019د )کن تانخورده کمک می

می HSR)1 (حرارتی  تنش  با ایفا   .کندحیوانات 

بیان  تنشنشان داد که تحت شرایط    1989 در سال    Guidonو    Hightowerتحقیقات   در   HSPH1 ژن  حرارتی، سطح 
( در زمینه ژنومیک جمعیتی  2014و همکاران ) Luo مطالعاتعلاوه بر این یابد. به سرعت افزایش می  موش های جنینی سلول

در  مقایسه  از  جوجهای  استفاده  با  گوشتی  و  های  و  هایداده   تحلیلتجزیه  و همکاران     Asadollahpourهمچنین ریزآرایه 
  تنش مقابله با م سنیز یک مولکول پروتئینی مهم در مکانی HSPH1 دهند کههای بومی ایرانی، نشان می( بر روی مرغ2022)

 (. 6)شکل  است حرارتی
 

 
  یچهارضلع یهاگره و هاlncRNAدهندۀ نشان یضلع هشت یهاگره. دخالت دارند mRNA 56 و  2lncRNA در بازسازی این ماژول: 3 ماژول . 6 شکل

دهندۀ آثار  نشانهای سبز لبه  و mRNA–mRNAدهندۀ آثار متقابل نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می آثار متقابلها لبه .هستند  هاژن/ها mRNAدهندۀ نشان 
 .هستند lncRNA–mRNA متقابل

 
ماژول   دو  4در   ،miRNA    هابgga-miR-6593-5p    وgga-miR-2127  ماژول  می مانند  که  ژن2باشند  با  های ، 

MMP15  ،DOCK3  ،GNAQ  ،STXBP5    وMAP1B    در ارتباط هستند، با این تفاوت که ژنBCAR1   در این زیرشبکه
دار و مؤثری در اتصال پروتئین، ساختار آناتومیکی درون سلولی و وزیکول سیتوپلاسمی نقش معنی  STXBP5حضور ندارد. ژن  

 (.7دارد )شکل 
  

 
1. Heat stress resistance 
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  یچهارضلع یهاگره و هاmiRNAدهندۀ نشان یمثلث یهاگره. دخالت دارند mRNA 44 و  miRNA 4 در بازسازی این ماژول: 4 ماژول . 7 شکل

دهندۀ آثار  نشانهای قرمز و لبه  mRNA–mRNAدهندۀ آثار متقابل نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می آثار متقابلها لبه .هستند  هاژن/ها mRNAدهندۀ نشان 
 .هستند miRNA–mRNA متقابل

 

 گیری کلی نتیجه

های هیپوفیز و  مربوط به بافت  آرایهریزو   RNA-Seq نسکریپتومی اهای ترپروفایلتجزیه و تحلیل    در این مطالعه، با ادغام
های  های گوشتی تحت تنش حرارتی و کنترل )تحت شرایط دمایی استاندارد( و استفاده گزارش قشر مغزی دو دسته از جوجه
دار بین دو دارای تفاوت بیان معنیژن مشترک  /mRNA   426و   lncRNA  ،11 miRNA   2  منتشر شدۀ قبلی، در مجموع

راستا،  بافت این  در  توجه شبکه   شناسایی شد.  ،  HSP90AA1  ،HSPA5  ،HSP90B1)ژن هاب    12  شده،  بازسازیهای  با 
HSPA4  ،HYOU1  ،AHSA2  ،ALB  ،DNAJA1  ،DNAJA4  ،DNAJB4  ،HSPA4L  و  HSPH1 شناسایی و معرفی شدند )

های گوشتی کنترل افزایش بیان  حرارتی نسبت به جوجه  تنش های گوشتی تحت  ها در مقایسه جوجه که از نظر بیانی این ژن 
  بازسازیمهم  ماژول کلیدی lncRNA–miRNA–mRNA ،4 زای رقابتیتنظیمی درون . بر اساس شبکهاز خود نشان دادند

  ی، سلول   ندیفرآ  سلولی،  اجزاء  ، سازماندهیچپرون  لهیوس  به  نیتاشدن پروتئشامل  متابولیکی  های اصلی  شدند که در مکانیسم
اتصالء سلولاجزا  وژنز یب  ای  یسازمانده آندوپلاس،  یشوک حرارت  نیپروتئ  ی،  مسیر سیگنالینگ م کمپلکس چپرون شبکه  ی و 

  نسکریپتومی اهای ترنشان داد که ادغام پروفایلاین مطالعه  دخیل بودند. بنابراین، نتایج    یدر شبکه آندوپلاسم  نیپردازش پروتئ
های مرتبط با مغز همچون بافت  نمونه   با استفاده از   ceRNA شبکه تنظیمی  تحلیلتجزیه و    و استفاده از مرور منابع در کنار

، مسیرها  کدکننده و غیرکدکننده  های هابRNAبرای شناسایی   گرمایی  تنشبافت هیپوفیز و بافت قشری مغز در شرایط تحت  
گرمایی در    تنشکننده  های تنظیمهای جدیدی را برای بهبود درک ژنتیک و مکانیسمتواند بینشو عملکردهای مربوطه می

 ها نقش داشته باشد.گرمایی و بهبود صفات عملکردی در آن  تنشند و در کاهش مشکلات ایجاد ک های گوشتیجوجه
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