
 

1 
 

زای رقابتی درون RNAهای تنظیمی رونویسی و شبکه ای پروفایلمقایسه و تحلیل تلفیقی وتجزیه  

  های گوشتیحرارتی در جوجه تنشمرتبط با های کلیدی ژنشناسایی منظور ه ب

 چکیده
 یتولید عملکرد و رفاه روی باریزیان آثار تواندمیبالا  دمایمواجه با  ای کهگونههب ،حساس هستند گرمانسبت به  امروزیهای گوشتی جوجه در حال حاضر،

 شبکه تجزیه با همراههپیشین بو استفاده مرور منابع  رونویسی هایپروفایلتجزیه و تحلیل  ادغام ،پژوهش حاضراز  هدفدر این راستا، . داشته باشد هاآن

بافت غدۀ هیپوفیز  هایسلول مولکولی تنظیم در دخیل غیرکدکنندۀ هایRNA و کلیدی رسانپیام هایRNA شناسایی برای ی رقابتیزادرون RNA تنظیمی

 دارای مشترک ژن mRNA 426 و lncRNA، 11  miRNA 2 مجموع، در منظور، بدین. بود های گوشتیجوجه در حرارتی تنش برایقشری مغز و بافت 

، HSP90AA1 ،HSPA5 ،HSP90B1 ،HSPA4) هاب ژن 12 ،هاتحلیلوخروجی تجزیه راستا این در. شدند شناسایی بافت دو بین دارمعنی بیان تفاوت

HYOU1 ،AHSA2 ،ALB ،DNAJA1 ،DNAJA4 ،DNAJB4 ،HSPA4L و HSPH1های ها در جوجهاز نظر بیانی این ژنکه  ( شناسایی و معرفی شدند

 تنظیمی پس از بازسازی شبکه این، بر علاوه. افزایش بیان از خود نشان داده بودند ،کنترلگروه های گوشتی جوجه ابدر مقایسه حرارتی  تنشگوشتی تحت 

RNA سلولی اجزاء سازماندهی چپرون، وسیله به پروتئین تاشدن شامل دار شناسایی شدهمعنیمتابولیکی  مسیرهایمرتبط،  یکاندیدا ماژول و زا رقابتیدرون، 

 با توجه به ر نهایتدآندوپلاسمی بودند.  شبکه در پروتئین پردازش سیگنالینگ مسیر و آندوپلاسمی شبکه چپرون کمپلکس حرارتی، شوک پروتئین اتصال

RNAتنظیمی  شبکه دخیل درشناسایی شدۀ  هایceRNA ساز ینهزم تواندمیاین مطالعه ، هستند حرارتی تنشبروز  شدت در فنوتیپی هایتفاوت ساززمینه که

  .باشد های گوشتیجوجه در حرارتی تنشمیزان شدت و مقاومت نسبت به  با مرتبط سازوکارهای تنظیم ژنی مورد در جدیدی ینشب ارائۀ

 زای رقابتیهای هاب، شبکه تنظیمی درونهای گوشتی، ژنحرارتی، ترانسکریپتوم، جوجه تنش کلمات کلیدی:

Integrative and comparative analysis of transcriptional profiles and 

competitive endogenous RNA regulatory networks to identify key genes 

associated with heat stress in broiler chickens 

Abstract 
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 analysis 

of endogenous regulatory network (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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 مقدمه

رو به رشد  تیجمع اب منطبق یوانیح نیپروتئ مینأجهت ت ،رو به رشد یتقاضا نیدر تأم یاتینقش ح پرورش طیورصنعت  امروزه،

 تولید برعلاوه یگوشت یهاجوجه ،دارجهت یژادناصلاح یهاروش اعمال یجۀدر نت گذشته هایدههبا  ۀمقایس در. کندیم فایا جهان

 ,.Marangoni et al) نداشده برخوردار بیشتری رشد سرعتاز  یین،پا یچرب یهضم بالا و محتوا تقابلی با هایپروتئین دارای گوشت

ن تُ ونیلیم 5/125به  2020سال ای که در است، به گونه گوشت مرغ و بوقلمون دو برابر شده یجهان دیتولگذشته  ۀدر دو ده (.2015

سهم گوشت مرغ در  ،که یالدر ح دهد،یم لیرا تشک یگوشت جهان دیاز تول درصد 37 باًیتقر ،میزان نی(. اFAO, 2022) است هدیرس

 یو دسترس 2050نفر تا سال  اردیلیم 9/9به  اردیلیم 8/7از  یجهان تیجمع شیافزا ینیبشیبود. با پ درصد 29تنها  2000 ۀده لیاوا

 زهبا نیدر هم پروتئین حیوانیبر  یمبتن یغذاها یکه تقاضا برا شودیم ینیبشیدر مناطق در حال توسعه، پ یبهتر به محصولات دام

 گرمایی در تنشگزارش شده است که در ایالات متحده آمریکا،  (.Searchinger et al., 2019) ابدی شیافزادرصد  70 ،باًیتقر یزمان

 ,.Madkour et alشود )می دلار میلیون 165 تا 128 سالانه اقتصادی زیان به منجر تنهایی به های گوشتی،پرورش جوجه صنعت

2022.) 

ت تدوین ، اهمیامر نیااست و  بدن دربالاتر  گرمای در نتیجه تولید و بیشتر متابولیکی فعالیت معنای به ،عمدتاً رشد سرعت

 دلیل به گوشتی، هایجوجه .(Tona, 2018) سازدیم دوچندانرا  های پرورشینژادی دقیق و مدیریت مناسب فارمراهبُردهای اصلاح

افزایش  و هستند ترحساس ،ناخواسته محیط بالای دمای به نسبت( عرق غدۀ فقدان و پوشیده پرهای) حرارت کنندۀتنظیم سیستم

بر  یمنف پیامدهای ،تنش نیا .(He et al., 2018) کندمی پذیرآسیب گرمایی تنش برابر در ویژه به را هاآن دمای کره زمین،کنونی 

 ,.Livingston et al)دارد  ریمرگ و م میزان همچنین، گوشت و کمیتو  تیفیک ،یتوده بدن صخوراک، شاخ بازدهمصرف خوراک، 

منتقل  فاطرا طیبدن خود را به مح یاضاف یگرما توانندینم های گوشتیجوجه است که در آن یطیشرا ،(HS1) یحرارت تنش .(2022

ها در بهبود عملکرد و سلامت جوجه ی( برایخنث یحرارت ناحیۀ) نهیبه ی. دماشودیم هاآن بدن یدما شیمنجر به افزا ،و این امرکنند 

هفته  یبرا C 26-24°هفته سوم،  یبرا C 28-26°هفته دوم،  یبرا C 32-28°هفته اول،  یبرا C 33-32° شاملمختلف  یهاهفته

 یهاغده های گوشتیجوجه ،که ئیآنجا از (.Cassuce et al., 2013) باشدمیپنجم و ششم  یهاهفته یبرا C 18-24°چهارم، و 

، (اکخ و حمام گردو  دارهی)کاهش راه رفتن، استراحت، ماندن در مناطق سا یو رفتار یکیزیف یهاتیکاهش فعال علاوه بر ندارند، عرق

در شرایط  یمنیواکنش به استرس و عملکرد امسیرهای مرتبط با  سم،یخون، متابول گردشسیستم  مانند یکیولوژیزیف ندیفرآ نیچند

استرس  ،یدر سطح سلولای و فیزیولوژیکی، عوامل تغذیه به جز. (Renaudeau et al., 2012) رندیگیقرار م ریتحت تأث تنش حرارتی

ساختار و عملکرد  ،3ویداتیاکس سمی، متابول2پس از ترجمه ویرایشترجمه،  ،یسی، رونوDNA میترم سازوکارهای ،یبر چرخه سلول ییگرما

 .( et alEkhtiyari  ;2008, et al.Etches ,.2023) گذاردمی ریتأث نیز 4هانینادرست تا شدن پروتئ ای یداریغشاء و ناپا

 به آسیب ایو  عملکرددر  اختلال و سلولی آپوپتوز باعث تواندمی گرمایی تنش که اندداده نشان مختلف مطالعات اخیر، هایسال در

 هیستون، دم اصلاحات مجدد، بازسازی ،DNA متیلاسیون همچون مختلفی هایمکانیسم شامل ژنوماپی براین،علاوه .شود بدن اعضای

 عوامل تغذیه، مانند محیطی واملع بااست که  (LncRNAs) بلند کدکنندۀ غیر هایRNA و کروماتین (miRNAs) هایRNAمیکرو

(. Barazandeh et al., 2016) هستند تعامل در خاص هایفنوتیپ ظهور و هاژن بیان مشخصات بر تأثیر برای هوا و آب و زا،بیماری

(. Amiri Roudbar et al., 2020) دهد رخ است ممکن محیطی عوامل و ژنوماپی ژنوم، بین سطحی چند تعاملاتبا این وجود، 

                                                      
1 Heat Stress 
2 Post-translational modifcations 
3 Oxidative metabolism 
4 unfolding or improper folding of proteins 
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 ترلکن عدیبُ چند و موقت طور به یوکاریوتی هایژن بیان. است تولید و سلامت بر ژنوماپی تنوع تأثیر از حاکی متعدد شواهد همچنین،

 Heidarpour et al., 2011; Khabiri) شودمی بیان بافت نوع هر در ژنوم کل از کوچکی نسبتاً  مجموعه تنها ای که؛ به گونهشودمی

et al., 2023 .)،است خاص بافت هر برای هایوکاریوت در ژن بیان بنابراین (Safaei et al., 2023 .)هایفراورده میزان همچنین 

 هایعالیتف از یکی. کندمی تنظیم را ژن آن بیان شود،می ساخته محصول آن سازنده هایبافت سایر همچنین و بافت همان در که ژنی

 ;Bordbar et al., 2022) است کروموزومی یا سلولی سطح در هاآن بررسی و صفات با مرتبط هایپروتئین و هاژن مطالعه اساسی،

Mohammadabadi et al., 2024).  

 امیدوارکننده و جدید کنترلی رویکرد یک بعنوان( هاncRNA) غیرکدکننده هایRNA ها( وcRNAهای کدکننده )RNA از استفاده

 ۀکنندرکدیغ RNA نیچند گزارش شده است که ،راًیاخ .(Liu et al., 2024) استقرار گرفته  ایفزاینده توجه مورد حرارتی تنش برای

 یهاژن انیوح بسط میتنظ ای رییبا تغکه  ،رایز ،دارند یادیز تیاهم گرماییتنش در برابر  های گوشتیجوجهمقاومت  یو بلند برا کوتاه

 هستند نوکلئوتید 200 از بیش با یهاncRNA از ایدسته هاLncRNA. (Safdar & Özaslan, 2023) ارتباط دارند نیپروتئ ۀکنندکد

 ۀکدکنند هایژن بین مناطق و سنسآنتی ۀرشت از بطور عمدهدهند و می تشکیل را کدکننده غیر هایRNA ازدرصد  80 ،تقریباً که

 و بیماری درمان و تشخیص برای بالقوه مولکولی بیومارکرهای بعنوان هاlncRNA. (Liu et al., 2024) شوندمی رونویسی پروتئین

 Liu) گیرندمی قرار بررسی مورد دارای نقش بوده و حرارتی تنشبه کنترل پاسخ  در ویژه به ،بهبود صفات مختلف در طیور ،همچنین

et al., 2024; Hosseinzadeh and Hasanpur, 2024; Wu et al., 2024). miRNAبرعکس  هایlncRNAکوچک و  ،ها

، 5آپوپتوز مانند یکیولوژیزیو ف ییایمیوشیب یندهایاز فرآ یاریاست و بس دینوکلئوت 25تا  18 نیها بهستند که طول آن یارشتهتک

 زژن پس ا انیب میدر تنظ یمهم یهانقش ،نیهمچن هاet al (McKenna .miRNA ,.2010( کنندیم میرا تنظ 6ریو تکث زیتما

 میتنظ یبرا نیهمچن هاmiRNAاند که نشان داده ریاخ مطالعات. کنندیم فایسرکوب ترجمه ا ایو  mRNA هیتجز قیاز طر یسیرونو

lncRNAو  هاmRNAمهم هستن اریبس ها( دHill & Tran, 2021) .ژن  انیبمیزان در  یراتییتغ تواندیم یحرارت تنش ،یکل بطور

 زادرون هایRNA عنوان به توانندمی هاmiRNAو  هاlncRNA .گذاردیم ریتأث هاmiRNAو  هاlncRNA انیکند که بر ب جادیا

 Ghafouri) هندد قرار تأثیر تحت را ژن بیان مختلف، هایارگانیسم در پاتوفیزیولوژیک شرایط تعدیل با تا کنند عمل( ceRNA) رقابتی

et al., 2024b) .هایشبکه تحلیل و تجزیه ceRNA یکپارچه lncRNA-miRNA-mRNA هایمکانیسم مورد در را هاییبینش 

 است کرده ارائهبرای صفات گوناگون  هادر سایر گونه مختلف تنظیمی هایRNA بین تداخل گرفتن نظر در با پیچیده مولکولی

(Reyhan et al., 2022; Naserkheil et al., 2022; Dehghanian Reyhan et al., 2023; Ghafouri et al., 2023; 

Ghafouri et al., 2024a).  

 و رونویسی هایپروفایل از استفاده با ،ceRNA بعنوان هاآن نقش و هاRNA از متنوعی طیف مورد در را اطلاعات ،مطالعه این

 و هاncRNA ها،ژن تنظیمی و بیولوژیکی عملکردی آثار مورد در پژوهشی سؤالات به رسیدگی برای مطالعات انجام شدهمرور 

 کهی برهمکنش بخشی چند شبکه بر مبتنی رویکردهای. ه استکرد ادغام ،های گوشتیجوجه در حرارتی تنش با مرتبط مسیرهای

 Ghafouri et) اندکرده ارائه ژنی چند پیچیده صفات تنظیم مورد در را جدیدی هایدیدگاه کنند،می ادغام را رونوشت مختلف اجزای

al., 2021; Dehghanian Reyhan et al., 2023; Ghafouri et al., 2024a ) .روی بر کمی مطالعات حال، این با RNAهای 

 سازییکپارچهبا رویکرد  جامع مطالعه یک انجام ،در این راستا. اندشده متمرکز های گوشتیحرارتی در جوجه تنشبا  مرتبط ۀغیرکدکنند

 هاآن هایماژول و ceRNA نظارتی هایشبکه ،(قبلی مطالعات هاییافته گرفتن بر در برای) کاوی ادبیات رونویسی، هایپروفایل

                                                      
5 Apoptosis 
6 Proliferation 
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نژدر نتیجه، اهداف اصلی در این طرح شناسایی  رسد.به نظر می ضروریبرای اولین بار مرتبط با دو بافت غدۀ هیپوفیز و قشری مغز 

 تنشهای گوشتی تحت بین دو گروه از جوجه مغز های هیپوفیز و قشربافت در گرمایی تنشدخیل در  یعملکرد هایmRNAیا  ها

 یهاژن ناساییکننده و همچنین شکنترل هایlncRNAا و هmiRNA، شناسایی حرارتی و کنترل )تحت شرایط دمایی استاندارد(

شناسایی نهایت  و در آنمرتبط با  یعملکرد یهاشناسایی ماژولو  مرتبط چند بخشی برهمکنشی شبکه یبازسازها، مورد هدف آن

 های گوشتی است.حرارتی جوجه تنشدرگیر در متابولیکی و سیگنالینگ  یمسیرها

 پژوهش پیشینۀ
ه دهند؛ بگرمایی پاسخ می تنشکه به کنند را شناسایی می هاییmRNAیا  هاژن دست آمدهه ، نتایج بدر مطالعات ترانسکریپتومی

های هدف را ژن وهستند  (7GWAS) شده در آنالیزهای مطالعات پویش ژنومشناسایی ژنتیکیها مسئول آثار که برخی از آنای گونه

 ,.Pritchett et al) کنندمی معرفیبرای اصلاحات ژنتیکی کلاسیک یا مدرن برای حفظ صفات در مواجهه با تغییرات آب و هوایی 

 فراهم را گرمایی نشت پاسخ سیستمیک تنظیم ،مرتبط با سیستم عصبی هایاندام بعنوان هیپوفیز و هیپوتالاموس ،کهآنجائیاز  .(2023

طح در سگرمایی حاد  تنشپاسخ هیپوفیز به تجزیه و تحلیل  به بررسی وای در مطالعه 2023و همکاران در سال Pritchett ،کنندمی

گراد تحت تنش حرارتی قرار درجه سانتی 35های گوشتی به مدت دو ساعت در دمای جوجه ،کهای پرداختند؛ به گونهترانسکریپتوم 

، 8نهای کدکننده چپروگرمایی از طریق تغییر بیان ژن تنشهای گوشتی تحت هیپوفیز جوجهکه  اندکردهگزارش ها آنگرفتند. 

یی گرما تنشهای پپتیدی ترشح شده، به ، سنتز کلسترول، فاکتورهای رونویسی، همراه با هورمون9های چرخه سلولیکنندهتنظیم

 ایدهد به گونهمی افزایش را SC5D ژن رونویسی توجهی قابل طور به حرارتی تنشگزارش کردند که  ،همچنین. دهدمیواکنش نشان 

 که ایده این از بیشتر حمایت با. (Pritchett et al., 2023) کندمی کد را کلسترول سنتز در آخر ما قبل مرحله کاتالیزکنندۀ آنزیم که

 آنزیم ،HMG-CoA ردوکتاز پروتئین فعالیت و پایداری افزایش باعث DNAJA4 دهد،می افزایش را کلسترول سطح گرمایی تنش

 .(Robichon et al., 2006) شودمی کلسترول سنتز در سرعت ۀمحدودکنند

 یهابدن جوجه یمغز و کبد و دما 10Hsp70 نیبر سطوح پروتئ یحرارت یاثر سازگار( 2004)و همکاران  Guerreiro مطالعه در

مشخص  ییدما طیتحت شرا یروزگ 47تا سن  یگوشت یهاشد. دو گروه از جوجه یبررس یجیتدر ییگرما تنشدر پاسخ به  یگوشت

. در (گرادیدرجه سانت 33-31) با دمای بالا طیمح وبا توجه به سن پرنده( دمای استاندارد محیط ) 11تعادل حرارتیپرورش داده شدند: 

ساعت،  18منتقل شدند. پس از  یخنث ییدما طی، به شراداده شده بودند پرورش طیمح یبالا یکه در دما یپرندگان ،یروزگ 46سن 

 گرادیدرجه سانت 40به درجه  28از  طیمح یدما کهای ه گونهب ،رفتندگمحفظه قرار  کیدر  یجیتدر ییتحت تنش گرما هر دو گروه

 یریگپروب دماسنج در هر دو ساعت اندازه کیکولون با استفاده از  ی. دمادر حال افزایش بوددر ساعت  گرادیدرجه سانت 2با سرعت 

. دشو یابیارز 12وسترن بلات زینالتوسط آ Hsp70 نیتا سطح پروتئ ندشد یآورکبد و مغز بلافاصله پس از کشتار جمع یهابافت شد.می

در ساعت( و  گرادیدرجه سانت 06/1) ییگرما تنشساعت اول  2 یبودند در ط افتهیبالا پرورش  یکه در دما یکولون پرندگان یدما

 شیافزا یخنث یپرورش داده شده در دما یگوشت یها. جوجهه بودافتی شیدر ساعت( افزا گرادیدرجه سانت 59/0) یپس از آن به کند

 شیافزا بالاتریبا سرعت کولون  یدما ،در ساعت( نشان دادند و سپس گرادیدرجه سانت 18/0) ییساعت اول تنش گرما 4در  یاندک

                                                      
7 Genome wide association study 
8 Chaperones 
9 Cell cycle regulators 
10 70 kDa heat shock protein 
11 Thermoneutral 
12 Western blotting analysis 
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را ارائه  یکولون مشابه یینها یدما گرمایی، تنش ۀدور انیوجود، هر دو گروه تا پا نیدر ساعت(. با ا گرادیدرجه سانت 72/0) افتی

 ینکرد. از سو یریی، تغه بودندبالا پرورش داده شد یدر دما هک های گوشتیجوجهمغز  اندام ایکبد  اندامدر  Hsp70کردند. سطوح 

 پرورش خنثی یحرارت طیکه در شرا یواناتیدر ح ییدر طول استرس گرما یقابل توجه بطورکبد و مغز  Hsp70هر دو سطح  گر،ید

 .(Guerreiro et al., 2004) افتی شیدر بافت مغز افزا دیپپت نیبالاتر ا انیبا ب ،بودند افتهی

استفاده از پروفایل ترانسکریپتوم سه بافت مغز، کبد و  با ایدر مطالعه 2023و همکاران در سال  Ekhtiyariدر مطالعه دیگر، 

مرتبط با  دارمعنی دارای تفاوت بیانژن  94در مجموع  ،گروه کنترلی و گرمای تنشتحت های گوشتی ماهیچۀ ران دو دسته از جوجه

های ها و مرور منابع ژنهای مربوطه حاصل از آنالیز دادهژن 13نویسیبا بررسی حاشیه ،سپس. را شناسایی و معرفی کردندگرمایی  تنش

، 14NSDHL ،15DHCR24 ،16LSS ،17FDPS ،18PCK1 ،19ACTA1 ،HSP90AA1 ،HSPA2 ،HSPB1شامل  اکاندید هاب
20HSF1 ،21CRYAB ،22APOB 23 وIL6 در فرآیند اصلی  های معرفی شدهگزارش کردند که ژن ،همچنین. را معرفی کردند

رول، متابولیسم لیپیدها، ها و کلستبادیآنتی ،نقل یونی، بیوسنتز استروئیدها و مسیرهای متابولیک و سیگنالینگ مرتبط با سیستم حمل

 ,.Ekhtiyari et al) نقش دارند ERK و  MAP،RET مسیرهای سیگنالی مختلف مانند کیناز همچنین عملکرد سیستم ایمنی بدن و

2023). 

 پژوهش شناسیروش 

، پوفیز(مغز و هیقشر ) مورد نظر یهابافت همچنین انتخاب و در رابطه با این مطالعه شده نییتع شیدر ابتدا، با توجه به هدف از پ

 Array Express (www.ebi.ac.uk/arrayexpress)و  GEO (www.ncbi.nlm.nih.gov/geo)داده  گاهیبا جستجو در دو پا

اطلاعات ید که گرد ییشناسا یکد دسترسدو  تیدر نها ،یگوشت یهادر جوجه ییگرما تنشمرتبط با  یدسترس یکردن کدها دایپ یبرا

 .( است1مطابق جدول ) یدسترس هایکد نیا یکل

 هیزآرایرو  RNA-Seq یهاداده مجموعه یبرا GEO یاطلاعات مربوط به کد دسترس -1جدول 

 Contributor(s) بافت جنس کنترل/نتش گرمایی()تعداد نمونه  نژاد نوع داده کد دسترسی ردیف
1 GSE23592 Microarray مغزقشر  نر (3/3) 6 تجاری گوشتی Song et al., 2012 
2 GSE89297 RNA-Seq  هیپوفیز نر (52/48) 100 708راس Pritchett et al., 2023 

 RNA-Seq یهامربوط به داده لیو تحل هیتجز

 یمولکول یدر کشف سازوکارها تواندیمرتبط م یهاژن در بافت یافتراق انیب یالگوها ییها و شناساداده پتومیترانسکر لیپروفا زیآنال

 FastQC (v0.11.9)افزار خام با استفاده از نرم یهاداده تیفی، کRNA-Seq یهاداشته باشد. در مورد داده نقش یحرارت تنشمقاوم به 

حذف آداپتورها،  یبرا هایخام، توال یهاداده تیفیکنترل ک جیبر اساس نتا ،. سپس(Andrews, 2010) گرفتندقرار  یابیمورد ارز

                                                      
13 Ontology 
14 NAD(P) Dependent Steroid Dehydrogenase-like 
15 Dehydrocholesterol Reductase 
16 Lanosterol Synthase 
17 Farnesyl Diphosphate Synthase 
18 Phosphoenolpyruvate Carboxykinase 1 
19 Actin Alpha 1, Skeletal Muscle 
20 Heat Shock Transcription Factor 
21 Crystallin Alpha  B 
22 Apolipoprotein B 
23 Interleukin  6 



 

6 
 

 et alBolger ,.) شدند شیرایو Trimmomatic (v0.38.0)افزار با استفاده از نرم نییپا تیفیبا ک یهاشو خوان 24PCR یمرهایپرا

 Kim) شدانجام  HISAT2 (v2.1.0)افزار استفاده از نرم با ژنوم مرجع یها بر روخوانش یابیو نقشه هایکردن توال فیرد. هم(2014

et al., 2015)افزار ، از نرمهارونوشت یسازیکم یا. برfeatureCounts (v2.0.1) یهاتعداد کل خام خوانش یریگاندازه جهت 

یی نها میزان تغییرات یریگاندازه یبرا DESeq2 (v2.11.40.6)نرم افزار سپس از . (Liao et al., 2014) شداستفاده  شدهیابینقشه

 . (Love et al., 2014) گردیداستفاده  هاژن انیدر ب دارمعنی

 هیزآرایخام ر یهامربوط به داده لیو تحل هیتجز

 Affy (Gautier et al., 2004) و Lumi (Du et al., 2008)ی افزارنرم یهابا استفاده از بسته هیزآرایابتدا مجموعه داده ر در

 Quantileها از روش داده یسازو خلاصه یسازنرمال نه،یپس زم حیتصح ی، برامنظور نیبدپردازش شدند.  شیپ Rافزار در نرم

 ,.Limma (Ritchie et alی افزارنرم یهاپردازش شده با استفاده از بسته یها(. در ادامه دادهZhao et al., 2020استفاده شد )

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

 شدند. یابیارز

 های گوشتیگرمایی در جوجه تنشکاندیدا مربوط به  یهاlncRNAها و miRNAمرور منابع برای شناسایی 

 )برخط( آنلاینداده  پایگاه دو ، ازهای گوشتیاسترس گرمایی در جوجه مرتبط باهای  lncRNAها وmiRNAبرای شناسایی

 11المللی مرتبط، پژوهشی بین -مقالات علمیپس از بررسی  ،در مجموع .گردید استفاده PubMed و Google Scholar شامل 

miRNA  2و lncRNA  ها/ها روی ژنمتقابل و تنظیمی آن آثارجهت شناساییmRNA بازسازی  ،شناسایی شده و همچنینهای

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

 های منتشر شدهگزارشگوشتی حاصل از  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 

 هاسازی ژنغنی تحلیل و تجزیه و( 25GO) ژن شناسیهستی

 DAVID ،آنلاین همچون هایسایتوب از هاسازی آنغنی تحلیل و تجزیه و ژن شناسیبرای هستی

(https://david.ncifcrf.gov/) ،GeneCards (www.genecards.org/) 26داده  پایگاه وSTRING db.org)-(https://string 

 اجزای ،مولکولی عملکردهای بیولوژیکی، هایفرآیند کشف به که هستند جامعی افزارهایابزارها و نرم هاسایتاستفاده شد. این وب

                                                      
24 Polymerase Chain Reaction 
25 Gene ontology 
26 Search Tool for the Retrieval of Interacting Genes/Proteins 
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. کنندمی کمک شده استخراج ژن مجموعه (27KEGG) کیوتو هایژنوم و هاژن المعارفدر دایره سیگنالیو همچنین مسیرهای  سلولی

ها از lncRNAو  هاmiRNAغیرکدکننده مانند  هایRNA انواع و شناسایی شده هدف هایبرای شناسایی ارتباط ژن ،همچنین

 STRING (https://string-db.org ،)miRBase (https://www.mirbase.org ،)miRWalkهای آنلاین سایتوب

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

 ژنیمختلف های شبکه بازسازیترسیم و 

 ترسیم برای (GRN) ژن کنندهتنظیم شبکه تحلیل و و تجزیه 28ژنی بیان هم هایداده و پروتئینی بین تعاملات شناسایی از پس

 بین تعاملات یافتن برای STRING (Szklarczyk et al., 2019) داده آنلاین پایگاه از (PPI)پروتئین  -پروتئین اثر متقابل شبکه

 اساس بر lncRNA-miRNA-mRNA ceRNA تنظیمی شبکه سپس،. شد استفاده Gallus gallus مرغ اهلی ۀگون در ژنی

 اطلاعاتی هایپایگاه و مرتبط مقالات از مستند miRNA-mRNA و lncRNA-mRNA، lncRNA-miRNA هایبرهمکنش

 هایماژول شناسایی برای، است Cytoscape افزارنرم ۀکه زیر مجموع MCODEبا استفاده از پلاگین در ادامه،  .شد بازسازی آنلاین

 تواندمی MCODE پلاگین. شد استفاده lncRNA-miRNA-mRNA ceRNA تنظیمی شبکه در هاب هایگره و عملکردی

 مسیرهای سازیغنی این، بر علاوه .(Nepusz et al., 2012) کند شناسایی دار جهت غیر یا دارجهت هایشبکه در را هاماژول

 و STRING، DAVID های آنلاینسایتاز وب استفاده با ceRNA تنظیمی هایزیرشبکه و شبکه در سیگنالینگ و متابولیکی

PANTHER انجام شد. 

 بحث پژوهش و هاییافته

 و ریزآرایه RNA-Seqهای تجزیه داده

، ی و کنترلحرارت تنشهای گوشتی تحت برای دو گروه از جوجه های هیپوفیز و قشر مغزپروفایل بیانی بافتبا استفاده از پردازش 

ریزآرایه شناسایی شد و در نهایت پس های دادهدار برای ژن معنی 884و  RNA-Seq هایداده دار برایژن معنی 30108در مجموع 

رونوشت دارای  13940و  613به ترتیب تعداد ( log2 fold change| ≥ 1 and FDR ≤ 0.05|) از در نظر گرفتن حد آستانه تغییر بیان

های داده) GSE23592حرارتی و کنترل برای کدهای دسترسی  تنشگوشتی تحت های دار بین دو گروه جوجهتفاوت بیان معنی

های مشترک دارای تفاوت برای شناسایی ژن ،در نهایتشناسایی و استخراج شد.  (RNA-Seqهای داده) GSE89297و  (ریزآرایه

های گوشتی حرارتی در جوجه تنشمرتبط با  های شناسایی شدهبرای رونوشت ون نمودار ،ر بین دو بافت هیپوفیز و قشر مغزدابیان معنی

 .(1)شکل  بافت است دو رونوشت مشترک بین 426دهندۀ وجود که نشان رسم گردید

 

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

 های هابپروتئین و شناسایی ژن-ترسیم شبکه اثر متقابل پروتئین

 هاپروتئین بین شد. این شبکه برهمکنش ترسیم STRING داده آنلاین استفاده از پایگاه با پروتئین-پروتئین اثرمتقابل شبکه

(mRNAها )گره 286 شامل شدهترسیم  پروتئین-پروتئین اثرمتقابل شبکه. دهدمی نشان بیوشیمیایی عملکردهای اساس بر را 

(mRNA )این، بر علاوه. بود هاگره بین تعامل ۀدهندنشان که بود یال 559 و mRNAدر بیشتر تعاملات اساس بر هاب هایژن/ها 

                                                      
27 Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 

Expression-Co 28  
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 ،HSP90AA1، HSPA5، HSP90B1، HSPA4، HYOU1، AHSA2، ALB، DNAJA1، DNAJA4، DNAJB4شامل  شبکهاین 

HSPA4L و HSPH1  نسبت به شرایط دمایی استاندارد شتی های گوحرارتی در جوجه تنشبروز  زماندر  هامیزان بیان آنبودند که

ناسایی شهای هاب ژن اطلاعات جامع مرتبط باده دارند. هکند و نقش قابل توجهی در بروز این صفت برعتغییر میبه صورت افزایشی 

 .ذکر شده است 3در جدول گرمایی  تنششرایط  در دو بافت هیپوفیز و قشر مغز شده بین

 در شرایط استرس گرمایی ست ژنی بافت هیپوفیز و قشر مغزفهرهای هاب مشترک بین دو . 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 

 داربیان معنیدارای تفاوت  هایmRNA نویسیحاشیه تحلیل و تجزیه
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بر  CC)31( یسلول اجزاءو  MF)30 (، عملکرد مولکولیBP)29( بر اساس فرآیند بیولوژیکی متابولیکی عملکردهای تحلیلتجزیه و 

فرآیند مسیر برای  8، در مجموع .انجام شد بین دو بافت هیپوفیز و قشر مغزدار ست ژنی مشترک دارای تفاوت بیان معنیفهرروی 

 یکیمتابول ندیفرآ ،35یء سلولاجزا یسازمانده، mRNA34پردازش  ،33یسلول ندیفرآ ،32نیشدن پروتئتا لشد که شام بیولوژیکی شناسایی

علاوه بر  .دنباشمی 38یء سلولاجزا وژنزیب ای یسازمانده و 37چپرون ۀلیبوس نیشدن پروتئتا ،mRNA کیمتابول ندیفرآ ،36ماکرومولکول

 ،40نیشدن پروتئچپرون تا ،39اتصال لشدند که شام بندیدستهمولکولی مهم  یعملکرد مسیر 7شده در های شناسایی mRNAاین، 

شوک  نیپروتئ اتصال و 44نیپروتئ ، اتصالATP43وابسته به  نیشدن پروتئچپرون تا ،42چپرون اتصال ،41شده رتایغ نیپروتئ اتصال

های براساس کد شدن توسط ژنها ترین آنشناسایی شد که مهم دارمعنی مسیر  27ء سلولی، اجزا رابطه بابودند. همچنین در  45یحرارت

پروژکشن ، 48یسلول یکیآناتوم تیموجود، 47یسلولدرون اندامک م،توپلاسیس ،46یسلولدرون یکیساختار آناتوم شامل معرفی شده

محصور  ، اندامک53محصور در غشاء یسلولدرون ، اندامک52ملانوزوم ،51یشبکه آندوپلاسم لومن، 50نیپروتئ یکمپلکس حاو ،49ینورون

 ،57پروژکشن سلول ،56کولیوز، 55ییپلاسما یمحصور در غشا یپروژکشن سلول ،54یمکمپلکس چپرون شبکه آندوپلاس ،در غشاء

  KEGGهای مرتبط باتحلیل مسیرتجزیه و اساس بر .(2)شکل  ندهست 60یتوپلاسمیس کولیوزو 59یسلولدرون اندامک لومن ،58آکسون

ازش پردمسیرهای شامل که  شناسایی شددار معنیمسیر سیگنالی  2، مشترک استخراج شده بین دو بافت mRNAست فهربا استفاده از 

 .ی بودندسلول یچسبندگ یهامولکولی و در شبکه آندوپلاسم نیپروتئ

بندی دسته یسلول اجزاء و مولکولی عملکرد بیولوژیکی، فرآیند های مختلف شاملدر گروهمسیرهای متابولیکی که  ،در این مطالعه

در  DNAJA1 و HSPA5 ،AHSA2 ،HYOU1 ،HSP90AA1شناسایی شده مانند های هاب ژن ت که بیشترتوان گفمی، شده بودند
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37 Chaperone-mediated protein folding 
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از طرفی،  .نقش دارندچپرون فعالیت  در مسیرهای مرتبط با HSPH1 و HSPA5 ،DNAJB4 هایژن شدن پروتئین نقش دارند وتا

 ,HSPH1سه ژن  2024و همکاران در سال  Lin .کد شده بودندسلولی  فرآیندمسیرهای مرتبط با در شناسایی شده های هاب تمام ژن

DNAJA1 وHSP90AA1  ژن در این راستا، ند.اهکرد معرفی های گوشتیجوجه گرمایی تنشثر در ؤهای معنوان ژن را بهDNAJA1  

و  Li. ( et alBaaklini ,.2012) باشدمی 8HSPA 61هایاپرونچ-ترین کواست و یکی از فراوان 40DNAJ/HSP متعلق به خانواده

 کندمیتغییر در سطوح مختلف تحت تنش حرارتی حاد و مزمن   DNAJA1 ژن بیانمیزان که  گزارش کردند 2020در سال همکاران 

و تحریک کنندۀ رایج  ATPaseکننده فعال کی بعنوان AHSA2 ژن .ه استحرارتی نشان داد تنشدر مقاومت به ای نقش بالقوهو 

مرتبط با گرما داشته باشد  تنش یهادر واکنش یمی( و ممکن است نقش تنظSun et al., 2012) شناخته شده است HSP90 نیپروتئ

عامل  یعنی) AHAهستند که به خانواده  تنش ۀکنندمیتنظ یهانیپروتئ AHSA1 و AHSA2. شودیشناخته م زین AHA1و با نام 

 یهانیپروتئ یسازفعال یو برا شوندیمتصل م Hsp90به  میبه طور مستق هانیپروتئ نی( تعلق دارند؛ اATPase Hsp90کننده فعال

 ریاس حیصح یچپرون است که به تاخوردگ نیپروتئ کیHsp90  (.Holmes et al., 2008) هستند یضرور Hsp90وابسته به 

 یهابیدر کاهش آس ینقش مهم نیپروتئ نیا ن،یبنابرا سازد؛یم داریپا ییگرما تنش یرا در ط هانیکمک کرده و پروتئ هانیپروتئ

 ینقش مهمهای کاندیدایی که را بعنوان ژن AHSA2ژن  توانیرو، م نی. از اکندیم فایمقاومت به گرما ا شیو افزا ناشی از حرارت

 (.Cheng et al., 2020)، معرفی کرد دندار های گوشتیجوجهدر  ییگرما تنشدر مقاومت به 

اتصال چاپرون مسیر در  DNAJA1 و AHSA2 ،DNAJB4 ،DNAJA4 ،HSP90AA1های در بخش عملکرد مولکولی نیز ژن

در اتصال پروتئین شوک حرارتی نیز  DNAJA1و  HSPA5 ،AHSA2 ،DNAJA4 ،HSP90AA1 های ژناز طرفی، . هستند درگیر

را  HSPA5 و HSP90B1 ،(2022و همکاران ) Barreto Sánchezند. هست مؤثرهای گوشتی در جوجهگرمایی  تنش و در نقش دارند

است که در شبکه  HSP90 نیپروتئ کی HSP90B1 ژن ند.کرد و معرفی ییشناسا یحرارت تنشمرتبط با  دیکاند یهابه عنوان ژن

شده هستند محافظت اریبس یمولکول یهااز چپرون یاخانواده HSP90 یهانی. پروتئ(Chen et al., 2005) شودیم افتی یآندوپلاسم

معمولاً  90HSP یهانی. پروتئکنندیم فایا 63یکیو تکامل مورفولوژ 62بیتخر ها،نیشدن پروتئتا گنال،یدر انتقال س یاتیح یهاکه نقش

یم لیدناتوره شده پس از استرس را تسه یهانیشدن مجدد پروتئو تا یداریشده هستند و پا دیتازه تول یهانیپروتئ ریهمراه با سا

و  HSP90B1نقش دارند.  هانیشدن پروتئتا میهستند که در تنظ یچپرون یهانیپروتئ HYOU1و  HSP90B1 ،HSPA5. کنند

HSPA5 دارند نقش در زمان استرس رتبطم یشبکه آندوپلاسم هایفعالیت در .HSP90B1 سمیرا متصل کرده و متابول میکلس ATP 

درون  هانیدر نظارت بر انتقال پروتئ HSPA5 ن،یسطح گلوکز قرار دارد. علاوه بر ا ریتحت تأث HSPA5که  یدر حال دهد،یرا انجام م

 .اردد نقشدر کاهش آپوپتوز  آن انیب شیافزاو  گرفتهگلوکز قرار  ریتحت تأث زین HYOU1 داشته و از طرفی دیگر، ژنسلول نقش 

مؤثر  های عضلانی اسکلتیفعالیتروی که  نقش داردتالاموس هیپوتوسعه های مرتبط با فعالیتتنظیم در  HSP90B1 ژنهمچنین، 

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

 HYOU1و  HSPA5 ،HSP90B1های ندوپلاسمی، ژنآدر کمپلکس چپرون شبکه  ،اجزاء سلولی میان مسیرهای مرتبط با از

عرفی شده مهای هاب تمام ژن توپلاسمیسی و سلولدرون یکیساختار آناتوممرتبط با های در بخش هستند. این در حالی است که درگیر

قرار  یدر لومن شبکه آندوپلاسمکه  ( استHsp70) یشوک حرارت یهانیخانواده پروتئ یاز اعضا یکی HSPA5 نیپروتئ .ندهست مؤثر

 عنوانبو  کردهکمک  شبکه آندوپلاسمیدر داخل  هانیشدن و مونتاژ پروتئعمل کرده و به تا HSP70 یچپرون معمول کی بعنواندارد و 

                                                      
61 Co-chaperones 
62 Degradation  
63 Morphological evolution 
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غشایی تعامل دارد. این پروتئین که با  تنشهای حسگر با پروتئین HSPA5. است شبکه آندوپلاسمیهموستاز  یاصل کنندهمیتنظ کی

که  اکسیدانی استشود، یکی از اجزای کلیدی مکانیسم دفاع آنتینیز شناخته می )6478GRP (78شده توسط گلوکز نام پروتئین تنظیم

 (.Barreto Sánchez et al., 2022) کنددر انتهای فرآیند ماکرواتوفاژی تحت شرایط استرس عمل می

هاب  یهاژنها در میان آنکه  درگیر بودندژن  13 ،یدر شبکه آندوپلاسم نیپردازش پروتئ ریمس یبرا کد شده یگنالیس ریدر مس

HSPA5 ،HSPA4L ،HSPH1  ،HSP90B1  ،HYOU1 ،HSP90AA1 وDNAJA1 مسیر همچون مراحل در تمامیو  اندکد شده 

 درگیر بودند که ژنژن  9 زین یسلول یچسبندگ یهامولکول ری. در مسنقش دارند نیپروتئ بیاصلاح و تخر، تا شدن ن،یانتقال پروتئ

HSPA4 از خانواده  یعضو زینشود. این ژن معرفی میهای هاب به عنوان یکی از ژنHSP110  عامل تبادل  کی بعنواناست و

، 2023در سال  ن نیزو همکارا Kubota در مطالعه .( et alMohamed ,.2012) کندیعمل م 70HSP یهاپرونچ یبرا دینوکلئوت

 ناحیه اتصالی رحم به واژن هایدر بافت 1HSPH و 4HSPA ،L4HSPA ، 5HSPA، 1AA90HSP، 1B90HSP هایژن سطح بیان

(65UVJ) بود.گذار تحت استرس حرارتی افزایش یافته های تخممرغ 

 

 تفهرس زا استفاده با شده شناسایی سلولی ءاجز و مولکولی عملکرد بیولوژیکی، فرآیند شاملمسیرهای متابولیکی و سیگنالی . 2 شکل

mRNA/است مسیر هر با مرتبط هایژن تعداد ۀدهندنشان اعداد. های گوشتیجوجه در حرارتی تنش با مرتبط هایژن. 

  lncRNA–miRNA–mRNAزای رقابتیدرون نظیمیشبکه تبازسازی 

( هاmRNA) هاپروتئین بین د که تعاملاتش ترسیم STRING آنلاین داده پایگاه از استفاده با پروتئین-پروتئین اثر متقابل شبکه

 شبکهاین  در هامتقابل گره آثار میزان اساس بر هاب ژن/mRNA 12 ،. همچنیندهدمی نشان بیوشیمیایی عملکردهای براساس را

ها miRNA یریگهدف قیها( از طرlncRNAها )مانند ncRNAژن توسط  انیب میتنظ یدرک چگونگ یبرا .شدند و معرفی شناسایی

مرور  قیمقالات مرتبط از طر ریو سا STRING نیداده آنلا گاهیبا استفاده از اطلاعات استخراج شده از پا رسان،امیپ یهاmRNAو 

را ادغام  RNA یهامولکول نیب یمیشد که تعاملات تنظ یبازساز ceRNA lncRNA–miRNA–mRNA یمیشبکه تنظ ،منابع

با توجه . بود mRNA 284و  lncRNA ،11 miRNA 2گره شامل  297بود.  یال 760و  گره 297شامل  یمیشبکه تنظ نی. اکندیم

-gga-miR-2127 ،gga-miR-6593-5p ،miR-181a ،miR-22 ،miR یاهmiRNAهای درگیر در شبکه، RNAمتقابل بین  آثار

let-7f  به عنوانmiRNA(3)شکل شدند  شناسایی و معرفیهاب  یها.  

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

یم هاگره نیب متقابل آثار دهندۀنشان اهیس یهالبه. هستند هاژن/هاmRNA دهندۀنشان یلیمستط یهاگره و هاmiRNA دهندۀنشان یمثلث

 .باشد

  lncRNA–miRNA–mRNAزای رقابتینظیمی درونت هایبندی ماژولخوشه تحلیلتجزیه و 

 تحلیلتجزیه و  برای( 3.10.3 نسخه) Cytoscape افزارنرم در MCODE افزونه از ،ceRNA تنظیمی شبکه بازسازی از پس

 ،303 و گره 48 و 58 ،87 ،96 دارای ترتیب به 4 تا 1 هایماژول. گردید بازسازی ماژول 4 مجموع، در. شد استفاده آن بندیماژول

 .بودند لبه 83 و 204 ،155

                                                      
64 Glucose-regulated protein 78 
65 Uterovaginal junction 
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 در نظر گرفته ماژولترین مهم بعنوان ماژولبود؛ بنابراین این  شناسایی شده های هابشامل تمام ژن 1 ماژولها، ماژولدر میان 

 درگیر بودند gga-miR-1770 و  miR-6607-5p ،gga-miR-2127 ،gga-miR-1754-3pشامل miRNA  4، د. در این ماژولش

، COMMD3ژن  .در ارتباط بود NRXN1 و COMMD3 ،BCAR1 ،GNG13های با ژن هاب بود و miR-2127ها در میان آن که

 وژنزیب ای یسازماندهنیز در فرآیند سلولی،  BCAR1 . از طرفی ژنحضور دارد محصور در غشاء یسلولاندامک دروندر سیتوپلاسم و 

 دارد و در نهایت دخالت اتصال پروتئین و فرآیند سلولیدر نیز  GNG13ژن  .ی، اتصال پروتئین و اسکلت سلولی نقش داردء سلولاجزا

دارد.  ورحضی و وزیکول سلولدرون اندامک لومننیز در سازماندهی یا بیوژنز اجزاء سلولی، اتصال پروتئین،  NRXN1ژن  این دسته، در

 lncRNA که درگیر بودند ENSGALG00000050713و  lncRNA ENSGALG00000037064دو  هر ،3 و 1 هایماژولر د

ENSGALG00000037064  چهار ژنبا HSP90AA1، DNAJA4، BAG3 و CHORDC1  درگیر بود. ژنBAG3 یک  بعنوان

 NEF)66 (نوکلئوتید تبادلیک عامل  بعنوانهمچنین این ژن کند. عمل می  70HSC و 70HSP های چپرونچپرون برای پروتئینکو

های کند و به این ترتیب آغازگر آزادسازی پروتئینرا تحریک می HSC70 و HSP70 هایاز پروتئین ADP عمل کرده و آزادسازی

، بیوژنز سلولی و اتصال پروتئین چپرون لهیوس به نیتا شدن پروتئدر  نیز CHORDCژن  (.Rauch et al., 2016) دشومی سوبسترا

در  DNAJA1و  HSPA5 ،HSPA4Lهاب  هایژننیز با هر  lncRNA ENSGALG00000050713 ثر است.ؤشوک حرارتی م

و  کندیم فایا یسلول تنشدر پاسخ به  یاتیاست که نقش ح HSP90 نیاسترس پروتئ ییالقا زوفورمیاHSP90AA1  ژن ارتباط بود.

 ینقش حفاظت HSP90AA1 ژن است که گزارش شده. (Hu et al., 2024) شودیشناخته م یحرارت تنش کینشانگر کلاس بعنوان

و  Chen ن،ی. علاوه بر ا(Yao et al., 2023) دارد یحرارت تنشتحت  های گوشتیجوجهه یاول یهاتیوسیومیدر کارد یقابل توجه

 67یاممکن است با انتقال هسته یاز استرس حرارت یناش یهابیبه آس یمقاومت سلول شیکه افزا گزارش کردند( 2020همکاران )

1AA90HSP  .68 لیتحلای دیگر، در مطالعهمرتبط باشدLFQP 1 انیدر ب یقابل توجه شیافزاAA90HSP  تنشدر گروه تحت 

های مثبت سیگنال ،امتیازدهیو  69یمیستوشیمونوهیا یزیآمرنگ جی. نتاشتوسترن بلات مطابقت دا جیرا نشان داد که با نتا یحرارت

حرارتی  تنشگروه تحت  های کرومافین درسلول ،همچنینهای قشر آدرنال و در هسته و سیتوپلاسم سلول HSP90AA1 شده تقویت

افزایش  نسبت به گروه کنترل یحرارت تنشگروه تحت  ای درسیگنال هسته یاسترس حرارت شرفتیبا پمیزان بیان آن  که نشان داد

  .(Lin et al., 2024) ردداری دامعنی

 78GRPنشان داده است که  ،نقش دارد و همچنین یمنیا ستمی( در سشودیشناخته م زین 7078GRP بعنوان)که  5HSPA ژن

در شبکه  یمولکول چپرون اصل کی بعنوان و (Li & Li, 2012) کندیم میتنظ زمیمکان نیچند قیرا از طر یمنیا یهاالتهاب و پاسخ

 et al(Hori ,. کندیم لیپستانداران تسه یهارا در سلول 72هانیتوکیو س 71هانیوکایمیو ترشح ش یفرآور 78GRP ،یآندوپلاسم

)1996. 78GRP 73 یبرا یضرور کیشر کی بعنوان ،نیهمچنI-MHC 2001( کندیعمل م یسطح سلول., et al(Triantafilou  .

نقش  HSPA5 ژن که گزارش شده است ،یحرارت تنشتحت  های گوشتیجوجه یبر رو RNA-Seq لیتحلتجزیه و  با استفاده از

یدرجه سانت 35) یحرارت تنشبه  GRP78که واکنش  دیگرمطالعه  کیحال،  نی. با اکندیم فایا یمنیا یهاسلول یسازدر فعال یمهم

ساعت  3)در  افتهی شیمرغ ابتدا افزا یدر قلب، کبد، مغز و عضلات پاها GRP78 میزان بیاننشان داد که  ،کرده است ی( را بررسگراد
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 Kong et) نقش داردنیز پرندگان  یمنیپاسخ ا در نیپروتئکه این  شده است. همچنین گزارش ابدیی( و سپس کاهش مردیگیاوج م

2015., al)5 ژن یداخل سلول انیب شیمطالعه نشان داد که افزا نی. اHSPA یدهنده آنتارائه یهاژن افتراقی انیبر ب میمستق یریتأث

توسط  LPS ییشناسا تواندیم 5HSPA در نتیجهکرده است.  تیو تقو عیرا تسر 7511HDتوسط  74LPS ییشناسا ،ا، امّندارد ژن

HD11  ب کندرا مهار(انی MHC-II )را مهار کند .Lu  های ژن 2023و همکاران در سالHSPA5 ،HSPA4L ،HSPH1 ،

HSP90AA1 وHSP90B1   های گوشتی شناسایی و حرارتی در جوجه تنشمرتبط با دار دارای تفاوت بیان معنیهای ژن بعنوانرا

 .(4)شکل  شبکه اندوپلاسمی دخیل هستند در مسیرکردند که  معرفی

 
 ها،lncRNAدهندۀ نشان یضلع هشت یهاگره. دخالت دارند mRNA 90 و  2lncRNA، 4 miRNA در بازسازی این ماژول: 1 ماژول .4 شکل

های دهند؛ لبهرا نشان می متقابل آثارها لبه .هستند هاژن/هاmRNAدهندۀ نشان یچهارضلع یهاگره و هاmiRNAدهندۀ نشان یمثلث یهاگره

 متقابل آثاردهندۀ نشانهای قرمز و لبه  lncRNA–mRNA متقابل آثاردهندۀ نشانهای سبز ، لبهmRNA–mRNAمتقابل  آثاردهندۀ نشانسیاه 

miRNA–mRNA  هستند. 

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

 miRNAاین دو  شوند.های هاب معرفی میبه عنوان رونوشت gga-miR-2127و  miRNA gga-miR-6593-5p دوها میان آن

در  MMP15 ژن .در ارتباط هستند MAP1Bو  MMP15 ،DOCK3 ،BCAR1 ،GNAQ، STXBP5های مشترک با ژن طوربه 

 یکیساختار آناتومدر اتصال پروتئین، نیز  DOCK3ن ژ است. ی مؤثرء سلولاجزا وژنزیب ای یسازماندهو  ماکرومولکول یکیمتابول ندیفرآ

 .کندنقش ایفا میدر اسکلت سلولی  MAP1Bو ژن  مؤثر است نیز در اتصال پروتئین GNAQژن  از طرفی، .ی نقش داردسلولدرون

 6و  miRNA 2با  LUC7L3، ژن ماژول. در این شوندکد میی، فرآیند سلولی و اتصالات سلول یآناتوممشترک در  طوربه  هااین ژن

نقش  محصور در غشاء یسلولدرون اندامک و نیپروتئ یکمپلکس حاو، mRNAکه در پردازش متابولیکی را دارد  یالژن بیشترین 

 .(5)شکل دارد 

 
 یچهارضلع یهاگره و هاmiRNAدهندۀ نشان یمثلث یهاگره. دخالت دارند mRNA 81 و  miRNA 6 در بازسازی این ماژول: 2ماژول  .5 شکل

های قرمز و لبه mRNA–mRNAمتقابل  آثاردهندۀ نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می متقابل آثارها لبه .هستند هاژن/هاmRNAدهندۀ نشان

 .هستند miRNA–mRNA متقابل آثاردهندۀ نشان

 HMG-CoA نیئپروت تیو فعال یداریپاDNAJA4 ژن  .درگیر هستندمعرفی شده در این مطالعه های هاب ، تمام ژن3 ماژولدر 

یم میرا تنظ 76یواکنش ژنیکلسترول و سنتز اکس سمیمتابول و دهدیم شیرا افزا سرعت در سنتز کلسترول ۀمحدودکنند میردوکتاز، آنز

حرارتی  تنشپیامد  . et al(Robichon,.2006( گذاردیم ریکلسترول تأث سمیبر متابول 77HMGCR نیسطح پروتئ شیو با افزا کند

های عصبی، اعضای گذارد. در سلولتأثیر می 78های لیپیدیفتبر عملکرد رَ ،احتمالاًرول است که هیپوفیز، افزایش تولید کلست ۀدر غد

از و کاهش سطح کلسترول منجر به  مؤثر هستند های لیپیدیفترَعملکرد در  DNAJA4 به همراه HSPA و HSP90 هایخانواده

های فتحفظ مسیرهای انتقال سیگنال در رَ ها مسئولچپرون. (Gerges et al.,2004) شودها میفتها از رَدست رفتن این پروتئین

 دهیبر سیگنال ،حرارتی احتمالاً تنشتغییرات در سطح کلسترول در طول  ،بنابراین ؛(Bernardo et al., 2007) لیپیدی هستند

                                                      
74 lipopolysaccharides 
75 chicken macrophage-like cell line 
76 Reactive oxygen 
77 3-Hydroxy-3-Methylglutaryl-CoA Reductase 
78 Lipid rafts 
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های شوک حرارتی است که در تعلق دارد و یکی از اعضای مهم پروتئین HSP70 خانواده به HSPH1 ژن. گذاردسلولی تأثیر میبین

. در شبکه (Subjeck et al., 1982; Lee-Yoon et al., 1995) گسترده توزیع شده است بطور حیواناتهای مختلف ها و سلولبافت

کند و بعنوان یک عامل شرکت می  ERAD)79 (در فرآیند تخریب وابسته به شبکه آندوپلاسمی عمده بطور 1HSPHآندوپلاسمی، 

 در چرخه تغییریابی  DNAJ/HSP40 هایپرونچاین پروتئین از طریق همکاری با کو. کندعمل می HSPA8 برای تبادل نوکلئوتید

HSPA8 دکننخورده کمک میهای تاکرده و به تخریب پروتئین شرکت (Smith et al., 2011; Rosenzweig et al., 2019 )پو 

 .کندحیوانات ایفا می HSR)80 (حرارتی تنش مقابله بام سنقش ضروری در مکانیمچنین ه

های در سلول HSPH1 ژن حرارتی، سطح بیان تنشنشان داد که تحت شرایط  1989 در سال  Guidonو  Hightowerتحقیقات 

جوجهای در ( در زمینه ژنومیک جمعیتی مقایسه2014و همکاران ) Luo مطالعاتعلاوه بر این یابد. به سرعت افزایش می موشجنینی 

های بومی ( بر روی مرغ2022و همکاران )  Asadollahpourهمچنین ریزآرایه و هایداده تحلیلتجزیه و های گوشتی با استفاده از 

 .(6)شکل  است حرارتی تنش مقابله بام سنیز یک مولکول پروتئینی مهم در مکانی HSPH1 دهند کهایرانی، نشان می

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

 و mRNA–mRNAمتقابل  آثاردهندۀ نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می متقابل آثارها لبه .هستند هاژن/هاmRNAدهندۀ نشان یچهارضلع

 .هستند lncRNA–mRNA متقابل آثاردهندۀ نشانهای سبز لبه

، MMP15های با ژن ،2 ماژولد که مانند نباشمی gga-miR-2127و  gga-miR-6593-5pهاب  miRNAدو  ،4 ماژولدر 

DOCK3 ،GNAQ ،STXBP5  وMAP1B با این تفاوت که ژن  ،در ارتباط هستندBCAR1 ژن  .در این زیرشبکه حضور ندارد

STXBP5  (7ل )شکدار و مؤثری دارد نقش معنیدر اتصال پروتئین، ساختار آناتومیکی درون سلولی و وزیکول سیتوپلاسمی. 

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

های قرمز و لبه mRNA–mRNAمتقابل  آثاردهندۀ نشانهای سیاه دهند؛ لبهرا نشان می متقابل آثارها لبه .هستند هاژن/هاmRNAدهندۀ نشان

 .هستند miRNA–mRNA متقابل آثاردهندۀ نشان

 کلی گیرینتیجه

های هیپوفیز و قشر مربوط به بافت آرایهریزو  RNA-Seq نسکریپتومیاهای ترپروفایلتجزیه و تحلیل  در این مطالعه، با ادغام

ۀ دهای منتشر شگزارشاستفاده  وحرارتی و کنترل )تحت شرایط دمایی استاندارد(  تنشهای گوشتی تحت مغزی دو دسته از جوجه

ر . دشناسایی شد دار بین دو بافتدارای تفاوت بیان معنیمشترک  /ژنmRNA  426و  lncRNA ،11 miRNA  2 در مجموع ،قبلی

، HSP90AA1 ،HSPA5 ،HSP90B1 ،HSPA4 ،HYOU1 ،AHSA2)ژن هاب  12 شده، بازسازیهای با توجه شبکه راستا، این

ALB ،DNAJA1 ،DNAJA4 ،DNAJB4 ،HSPA4L و HSPH1 )ها در مقایسه از نظر بیانی این ژنکه  شناسایی و معرفی شدند

نظیمی ت . بر اساس شبکهافزایش بیان از خود نشان دادندهای گوشتی کنترل حرارتی نسبت به جوجه تنشهای گوشتی تحت جوجه

 شاملمتابولیکی های اصلی شدند که در مکانیسم بازسازیمهم  ماژول کلیدی lncRNA–miRNA–mRNA ،4 زای رقابتیدرون

شوک  نیروتئپ ی، اتصالء سلولاجزا وژنزیب ای یسازمانده ی،سلول ندیفرآ سلولی، اجزاء سازماندهی، چپرون لهیوس به نیشدن پروتئتا

دند. بنابراین، نتایج دخیل بو یدر شبکه آندوپلاسم نیپردازش پروتئی و مسیر سیگنالینگ مکمپلکس چپرون شبکه آندوپلاس، یحرارت

                                                      
79 ER-associated degradation 
80 Heat stress resistance 
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  ceRNA شبکه تنظیمی تحلیلتجزیه و  و استفاده از مرور منابع در کنار نسکریپتومیاهای ترنشان داد که ادغام پروفایلاین مطالعه 

برای شناسایی  گرمایی تنشدر شرایط تحت  ی مغزقشربافت هیپوفیز و بافت های مرتبط با مغز همچون بافت نمونه با استفاده از

RNAهای جدیدی را برای بهبود درک ژنتیک و تواند بینش، مسیرها و عملکردهای مربوطه میکدکننده و غیرکدکننده های هاب

و بهبود صفات عملکردی گرمایی  تنشکاهش مشکلات  درند و ایجاد ک های گوشتیگرمایی در جوجه تنشکننده های تنظیممکانیسم

 .نقش داشته باشدها در آن
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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 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. 


