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Extended Abstract 

Background: Although the causes of ovarian cancer, its genetics, and drugs that affect it have 

been frequently studied in humans, it has been less studied in farm animals, especially dairy cows. 

Moreover, little information is available about this disease, and only some cases have been 

reported in Holstein cows. Given that ovarian cancer and the body's immune responses to this 

disease have a genetic background, it is expected that the expression of some genes will change 

in ovarian cancer conditions. In addition, the interaction of genes involved in ovarian cancer in 

the form of networks and gene clusters is also expected. Despite the fact that the occurrence of 

ovarian cancer can affect the performance of the production system by causing mortality and 

infertility, few genetic studies have been conducted on ovarian cancer in dairy cows. Therefore, 

this study was conducted to investigate the gene network, gene clusters, and hub genes involved 

in ovarian cancer using microarray data. 

Methods: Gene expression data related to healthy and cancerous ovarian stromal cells, with 

accession number GSE225981, were extracted from the NCBI website and the GEO Expression 

Omnibus database. The relevant data were classified into two groups. The first group was animals 

with ovarian cancer, and the second group was healthy animals (control treatment). A list of 

significant genes was prepared based on the P-value and LogFC statistics and introduced into the 

online DAVID software. Further studies were gene enrichment analysis, gene ontology, and 

analysis of the pathways in which the genes were involved. The gene list was also introduced to 

the Cytoscape software to be used for network analysis with its algorithms. The protein interaction 

network and gene clusters were drawn using the STRING resource. Next, gene clusters (highly 

dense areas of correlated genes in the main network) were identified using the ClusterONE plugin. 

Three methods were used to identify key genes in the network: degree of centrality, betweenness 

centrality, and closeness centrality. These network topology measures were calculated using the 

CytoNCA plugin. In addition, ten central genes in the network (hub genes) were identified and 

drawn as a network using the Cytohubba plugin. 

Results: A total of 512 genes with significant differential expression between healthy and cancer 

cells were identified and formed the initial network. Five significant gene clusters, which were 

dense areas within the gene network, were identified in the structure of this network. Pathways 

related to cancer occurrence were observed for most of the clusters. For example, genes in cluster 

1 were associated with cell division and cell cycle processes, cluster 2 with cell movement and 

cancer metastasis, cluster 3 with drug resistance and cancer induction, cluster 4 with intracellular 

oxidation processes, and cluster 5 with cortisol synthesis and secretion and purine metabolism. In 

terms of importance criteria, including degree of centrality, betweenness centrality, and closeness 

centrality, ten genes, EGFR, CD44, FGF2, ESR1, PTGS2, CCNA2, CDH2, BDNF, FGF10, and 

KLF4, were identified as the hub genes. These genes played a role in processes such as cell 

proliferation, cell death, inflammation, tumor growth, cancer metastasis, chemotherapy 

resistance, tumor growth suppression, and the occurrence of various types of cancer.  

Conclusion: The results of this study show that the genes involved in ovarian cancer not only act 

individually but also interact with each other in the form of networks and gene clusters. The 
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expression of some genes increased in cancer cells compared to healthy cells, while decreased 

expression was observed in others. Overall, by identifying genes expressed in ovarian cancer, this 

study can help better understand the genetic background of ovarian cancer. The EGFR, CD44, 

FGF2, ESR1, PTGS2, CCNA2, CDH2, BDNF, FGF10, and KLF4 genes identified in the present 

study can be used to identify drugs effective against the disease using the relevant online tool. 
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 35...................................................  1405/ 1شماره  /هفدهمهای تولیدات دامی سال پژوهش
 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 
 مقاله پژوهشی 

 

 درگیر در    های ژنیهای هاب و خوشه ژن بررسی ترانسکریپتوم بافت تخمدان برای شناسایی  
 گاوهای هلشتاین سرطان تخمدان

 

 1احمد احمدیو  1فرهاد غفوری کسبی  ،1مصطفی قائد رحمتی

 

 گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه بوعلی سینا، همدان، ایران   -1
 (f.ghafouri@basu.ac.ir ،ahmadi@basu.ac.ir: ولونویسنده مس)، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه بوعلی سینا، همدان، ایران  -2

 
 14/08/1404تاریخ پذیرش:                        09/07/1404تاریخ ویرایش:                       29/04/1404تاریخ دریافت:  

 44تا  33 صفحه:
 

 چکیده مبسوط 
ای  های مزرعهبا این وجود در دام  ند، ا ن در انسان مکرراً مورد بررسی قرار گرفتهآن و داروهای موثر بر  آاگرچه دلایل وقوع سرطان تخمدان، ژنتیک    مقدمه: 

در گاوهای هلشتاین گزارش شده   آناطلاعات اندکی در مورد آن در دسترس است و فقط مواردی از وقوع    اند، خصوص گاوهای شیری کمتر بررسی شدههب
ها در شرایط وقوع قابل انتظار است که بیان برخی از ژنهای ایمنی بدن به این بیماری زمینه ژنتیکی دارند،  که سرطان تخمدان و پاسخ   است. با توجه به این

  رغم این علی های ژنی نیز قابل انتظار است.خوشهقالب شبکه و  سرطان تخمدان در  های درگیر در  تعامل ژن  ، . در ضمنخوش تغییر شوددستسرطان تخمدان  
مطالعات ژنتیکی  کنون در گاوهای شیری تا تواند از طریق ایجاد مرگ و میر و ناباروری عملکرد سیستم تولیدی را تحت تاثیر قرار دهد، سرطان تخمدان میکه 

خمدان با استفاده از اطلاعات  های هاب درگیر در سرطان تهای ژنی و ژناین تحقیق برای بررسی شبکه ژنی و خوشه  ،. لذا چندانی در مورد آن انجام نشده است
 رایه انجام شد.ریزآ

و از پایگاه   NCBIاز سایت    GSE225981تخمدان با شماره دسترسی   های استرومای سالم و سرطانیهای بیان ژن مربوط به سلولداده  ها: مواد و روش
GEO Expression Omnibus  بندی شده بودند. گروه اول حیوانات مبتلا به سرطان تخمدان و گروه دوم های مربوطه در دو گروه طبقه. دادهنداستخراج گردید

و با استفاده   معرفی گردید  DAVIDافزار آنلاین  نرم   بهتهیه شد و    LogFCو    P-valueهای  دار بر اساس آمارههای معنیکنترل(. لیست ژن  گروهحیوانات سالم )
  Cytoscapeافزار  در نرمها  لیست ژن  ، همچنین.  انجام شدها در آن دخیل بودند  شناسی ژن و تجزیه و تحلیل مسیرهایی که ژنسازی ژن، هستیآنالیز غنی  ، از آن

رسم   STRING  برنامهبا استفاده از    های ژنیو خوشه  کنش پروتئینیهای آن جهت آنالیز شبکه استفاده شود و شبکه برهمقرار داده شد تا به کمک الگوریتم
 شناسایی  برایمشخص شدند.    ClusterONEهای همبسته در شبکه اصلی( نیز با استفاده از افزونه  های ژنی )نواحی بسیار متراکم از ژنخوشه  ، گردید. در ادامه 

مرکزیت، مرکزیت بینابینی، و مرکزیت نزدیکی. این معیارهای توپولوژی شبکه با استفاده از افزونه    درجه:  شد  استفاده  روش  سه  از  شبکه،   در   کلیدی  هایژن
CytoNCA با استفاده از افزونه  سپسو  محاسبه شدندCytohubba ، صورت یک شبکه مشخص و رسم گردید. های هاب( بهدر شبکه )ژن کلیدیده ژن 

شبکه ابتدایی را تشکیل دادند. در ساختار این شبکه،    های سالم و سرطانی مشخص شدند وبین سلول  دارمعنی  با بیان متفاوتژن    512  ، در مجموع   ها: یافته
 ، ها، مسیرهای مرتبط با وقوع سرطان مشاهده شد. برای مثال دار که نواحی متراکم داخل شبکه ژنی هستند مشخص شد. برای اکثر خوشهپنج خوشه ژنی معنی

و تحریک بروز    با مقاومت دارویی   3استاز سرطان، خوشه  ها و متبا حرکت سلول  2های خوشه یک با فرایندهای تقسیم سلولی و چرخه سلولی، خوشه  ژن
ها )آدنین و گوانین( در ارتباط بودند. از نظر  متابولیسم پورینکورتیزول و  با سنتز و ترشح    5با فرایندهای اکسیداسیون درون سلول و خوشه    4سرطان، خوشه  

نزدیکی  بینابینی و درجه  اهمیت شامل درجه مرکزیت، درجه  ، EGFR  ،CD44  ،FGF2  ،ESR1  ،PTGS2  ،CCNA2  ،CDH2  ،BDNFده ژن    ، معیارهای 
FGF10    وKLF4   ها در فرایندهایی مانند تکثیر سلول، مرگ سلول، بروز التهاب، رشد تومور، متاستاز سرطان، های هاب شناسایی شدند. این ژن عنوان ژنبه

 مقاومت به شیمی درمانی، سرکوب رشد تومور و بروز انواع مختلف سرطان نقش داشتند.
صورت انفرادی بلکه در تعامل با یکدیگر و در قالب شبکه و  های درگیر در سرطان تخمدان نه تنها بهکه ژندهند  مینشان     نتایج این تحقیق  گیری: نتیجه
این تحقیق    ، طور کلی به های سالم افزایش و بیان برخی دیگر کاهش یافته بود.های سرطانی نسبت به سلولها در سلولهای ژنی هستند. بیان برخی ژنخوشه

، EGFR هاب هایکند. ژن کمک زمینه ژنتیکی سرطان تخمدان تواند به درک بهتر ازهای بیان شده در مواجهه با سرطان تخمدان، میبا مشخص نمودن ژن 
CD44  ،FGF2  ،ESR1  ،PTGS2  ،CCNA2  ،CDH2  ،BDNF  ،FGF10    وKLF4  توان جهت مشخص نمودن داروهای مشخص شده در تحقیق حاضر را می

 موثر بر بیماری با استفاده از ابزار آنلاین مربوطه مورد استفاده قرار داد. 
 

 ریزآرایه خوشه ژنی،   ژن،  ، سرطان تخمدان های کلیدی: واژه 

 
 مقدمه 

بهژن    یوکاریوتی  طریق  های  از  مکانی  و  زمانی  صورت 
 Hajalizadeh  د نشوهای کنترلی چندبعدی تنظیم میمکانیسم

et al., 2021) .) تنها زیرمجموعه محدودی از کل ژنوم در هر
شود و بیان ژن به مراحل رشد  صورت فعال بیان می نوع بافت به 
در نتیجه، الگوهای  (.  (Heidarpour et al., 2011  وابسته است

یوکاریوت در  ژن  هستندبیان  بافت  مختص   ها 

Mohammadinejad et al., 2024)  .)  علاوه بر این، سطوح
همچنین  و  معین،  بافت  یک  در  شده  سنتز  ژنی  محصولات 

طور جمعی شوند، به های دیگر تأمین می هایی که توسط بافتآن
  ژن   بیان  .(Shokri et al., 2023)   کنندبیان ژن را تنظیم می 

  که  استژنومی  بررسی عملکرد برای اصلی هایزمینه از یکی

 نهایت و دری ژنومی  DNAاز ژنتیکی اطلاعات جریان شامل
  متعدد  هایژن  میزان فعالیت و است عملکردی پروتئین تولید

 سلول عملکرد از  جامع  تصویری ایجاد برای  همزمان طور  به  را
به    ژن بیان تنظیم  (.Habibi et al., 2024)  دهدمی نشان
را   خود  و کاربرد ساختار بتواند تا  دهدمی را امکان این سلول
که کمک   است بنیادی مسائل  از  یکی همچنین و کند کنترل

  ، واقع  در  شود. ظاهر فنوتیپ  صورتبه ژنوتیپ تا کندمی
 وسیلهاند به ذخیره شده  DNAهای  رشته در  که ژنتیکی کدهای 
 باعث  ژن، بیان  نحوه و خصوصیات   و شوندمی تفسیر بیان ژن

شد    خواهد زنده  موجودات در خاص  فنوتیپ آمدن وجود به
Eskandarynasab & Mohammadabadi, 2021) .) 
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 36.......................... ........................................................................................................................................... ییشناسا یبافت تخمدان برا  پتومیترانسکر یبررس

 
 

سرطان رشد بی رویه و خارج از برنامه طبیعی چرخه سلولی    
میرد زمانی که سلولی پیر شود و یا آسیب ببیند، می   است. معمولاً

طان، زمانی آغاز  سر  .و سلول جدیدی جایگزین آن خواهد شد
د. در  نمی شود که تغییرات ژنتیکی، این روند منظم را به هم بزن

کنند و  ها شروع به رشد غیر قابل کنترل میاین حالت، سلول
تعداد این   ،این  میرند. بنابر در زمان پیری یا آسیب دیدگی، نمی

ها بیشتر و بیشتر خواهد شد و ممکن است با تجمع در  سلول
توده تشکیل  هم  کهکنار  بدهند  را  »تومور«    ای  آن  گفته  به 

آسیب ژنوم که منجر به بیـان ژنـی    .((Padma, 2015  شودمی
اغلب    ها است. شـود، علـت اساسی عموم سرطاننادرسـت مـی

 ؛کند  ترمیم آسیب ببیند، بدن قادر است آن را   DNA زمانی که
آسیب دیده اصلاح  ی  DNAهای سرطانی،  متاسفانه در سلول

چند   فعال  (. Rashidi et al., 2021)  شودنمی یا  یک  شدن 
ای هستند که در تغییر یافته  هایژن )  های تومورزاژن انکوژن یا  

 هاسلول  را که در کنترل رشد و تکثیر  هاییپروتئین  حالت عادی
های سرکوبگر  ( یا غیر فعال شدن ژنکنندنقش دارند، بیان می 

( را  Tumor repressor genesتومور  سرطان  ایجاد  روند   )
البته همه تغییرات ژنومی منجر به سرطان  تسریع خواهد کرد.  

زایی دارند و  شوند و فقط تعداد کمی از آنها توانایی سرطان نمی
و   این مساله به ژن جهش یافته، ماهیت جهش و پتانسیل رشد

  Driverهای منجر به سرطان  جهش  . سلول بستگی دارد  تکثیر
نامیده    Passengerشوند  هایی که منجر به سرطان نمی و جهش

های در ژنوم سلول  Driverجهش  پنج  تا  چهار  شوند. معمولاً  می
   (.Brothwell & Barnett, 2022) دنشوسرطانی دیده می 

ب    تخمدان  م  نیشتریسرطان  و  مرگ  ب  ریتعداد  در    ن یرا 
ا  یهاسرطان هورمونیکند.  یم  جادیزنانه    عوامل   و  تغییرات 

 Olbromski  ی در بروز این بیماری نقش دارندطیو مح  یکیژنت

et al., 2022))  .  از سرطان90بیش  از  از  %  تخمدان  های 
گیرند که خطرناکترین نوع سرطان  می  های اپیتلیال منشاءسلول

سرطان.  هستندهم    تخمدان با  مقایسه  اپیتلیالی در  های 
هستند.  ناشایع  تخمدان  بـدخیم  تومورهـای  سـایر  تخمـدان، 

مسـئول  بدخیمی تخمـدان  اپیتلیـالی  غیر  همة    %10های  از 
تخمدان هستندسرطان دو  که  های  و    شـامل  ژرم سل  دسته 

   (.Hasanzadeh et al., 2017) شوندمی تومورهای استروما
ای )مانند گاو و گوسفند(، حیوانات  مزرعه  در حیواناتسرطان       

سگ   خانگی گربه )مثل  خرگوشها،  پرندهها،  و  در ها  و  ها( 
حتی در آبزیان نیز مواردی از  .  شودنیز دیده میحیوانات وحشی  

سرطان گزارش شده است. سرطان یکی از عوامل اصلی مرگ  
 et al.,Rajmani )  رودو میر در حیوانات خانگی به شمار می

انواع شا  لومی سرطان شاخ و سرطان چشم و پاپ  (.2012  عیاز 
در گاو   یپستان  یکه تومورها  یدر حال  ،سرطان در گاو هستند

شا چشم  سرطان  هستند.  ا  سرطان   نیترع ینادر  است.    ن یگاو 
اقتصاد  یماریب ضرر  به  اشودیم  یتوجه قابل  یمنجر    ن ی. 
رخ  Bos indicus از  شتریب Bos taurus یدر نژادها  یماریب
نژادها  دهدیم در  اغلب  نژادهاHereford  یو  در  کمتر   ی، 

Simmentals  و Holstein-Friesian  به ساو  در    ر یندرت 
از   هیتغذ  ی. اشعه ماوراء بنفش و سطح بالاشودیم  دهینژادها د

این سرطان هستندعوامل مؤثر   بروز   ,.Rajmani et al)  در 

سرطان  (.2012 از  دیگر  گاو  هایکی  است. در  شاخ  سرطان   ،  

ب  وعیش گاوها   شتریسرطان شاخ  کار  یدر  به  ینر  در  و  ندرت 
  ه یکه تغذ  رسدی نظر م. به شودیم  مشاهده  های ماده شیردهگاو

ش هورمون  ریبا  تعادل  عدم  و  عامل    یناش  یمادر  آن،  از 
نر است.    یسرطان شاخ در گاوها  میعلت مستق  ایمستعدکننده  

در    رمختلط یغ  ایدورگه    یمعمولاً نسبت به گاوها  لیاص  یگاوها
هستند. علت سرطان شاخ هنوز   رتریپذب یبرابر سرطان شاخ آس

سرطان    یبرا  یعلت هورموناما    شده نیست  شناختهطور کامل  به 
ز دارد،  وجود  گاوها  رایشاخ  در  شاخ  ب  یسرطان  از    شترینر 

گاو،    در  (. Dhaka et al., 2023)  شوددیده میماده    یگاوها
ا  (BPV-4)  4نوع    یگاو  یلومایپاپ  روسیو   جاد یعامل 

 جادیبه کانون ا  تواندیدستگاه گوارش است که م  یلوماهایپاپ
 ستم یس  یدارا  BPV-4گاوهای آلوده به  شود.    لیسرطان تبد

مداوم و   یهاو سرطان   لوماتوزیپاپ  .شده هستندسرکوب  یمنیا
  ی واناتیدر ح  ی گسترده دستگاه گوارش و مثانه به صورت تجرب

آزات ا  نیوپریبا  اشده   یمنیسرکوب  است.    جادیاند،  در  شده 
گوارش  یهاسرطان  تحتان  ای  یفوقان  یکانال    DNA  ی،روده 

ژنوم   دهدی که نشان م  است  هنشد  ییشناسا  BPV-2  روسیو
  DNA. برعکس، ستیلازم ن میحفظ حالت بدخ یبرا یروسیو
شد که    ییسرطان مثانه شناسانوع    ن یدر چند  BPV-2  روسیو

صورت نهفته وجود داشته  به   تواندیم  روسیو  نیا  دهدینشان م
 Rajmani et)  نقش داشته باشد  یمیبه بدخ  لیباشد و در تبد

al., 2012.)   
انسان است به    هیتخمدان گاو شب  زیرو غدد درون  یولوژیزیف    
  عملکرد   ی بررس  یمدل برا  کیکه تخمدان گاو به عنوان    یطور

بیماری  & Roberts)  شودمی  استفاده  انسان  تخمدان  هایو 

Huang, 2022.)  ی شامل اهل  واناتیتخمدان در ح  یمورهاتو
 20913  در  اما شیوع آنها در گاو کمتر است.  هستند   جیرا  گاو

  5/0%  بروز آنها کمتر از  زانیمقعد، م  قیمورد لمس معمول از طر
تومورها    %7  ،یتومور گاو  302  یبر رو  یگریبود. در مطالعه د

ها  آناز    3/4%  کهقرار داده بودند،    ریرا تحت تأث  یدستگاه تناسل
  (. Mimoune et al., 2017)  را درگیر کرده بودندها  تخمدان 

ژن برخی  بیان  در  تغییر  بروز  اگرچه  شرایط  در  خاص  های 
 Olbromski et)  سرطان تخمدان در انسان بررسی شده است

al., 2022،)   های درگیر با این  در گاوهای شیری تا کنون ژن
بررسی نشده است.    های ژنیخوشه   و  بیماری در قالب یک شبکه

بار،    ،لذا اولین  شبکه  برای  نمودن  برای مشخص  تحقیق  این 
درگیر با سرطان تخمدان   های هابهای ژنی و ژن، خوشه ژنی

 در گاوهای هلشتاین صورت گرفت.
 

 ها مواد و روش
سلولداده    به  مربوط  ژن  بیان  و های  سالم  استرومای  های 

با شماره دسترسی   سرطانی از سایت    GSE225981تخمدان 
NCBI    و از پایگاهGEO Expression Omnibus    استخراج
دادهندگردید از  .  استفاده  با   Bovine Gene 1.0های مذکور 

ST Array    طبق پلتفرمGPL16500  که برای    ندا تولید شده
ژنی   بیان  می  24415سنجش  استفاده  )ژن(  با  نشو پروپ  و  د 

بیمار و  و های سالم استخراج شده از سلول mRNAاستفاده از 
های سالم و بیمار را  ها در بافتتفاوت بیان ژن ، چیپ مورد نظر

می دادهننمایمشخص  طبقه د.  گروه  دو  در  مربوطه  بندی های 
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شده بودند. گروه اول حیوانات مبتلا به سرطان تخمدان و گروه  
( سالم  حیوانات  شماره  گروهدوم  دسترسی    هایکنترل(. 

 . نداآورده شده  1در جدول    تحقیقاین  های استفاده شده در  نمونه 
 

 های بافت تخمدانشماره دسترسی نمونه -1 جدول
Table 1. Accession numbers of ovarian tissues 

 Normal ovary GSM7061229 -تخمدان سالم
 Normal ovary GSM7061230 -تخمدان سالم

 Normal ovary GSM7061231 -تخمدان سالم

 Ovarian cancer GSM7061232-تخمدان سرطانی

 Ovarian cancer GSM7061233 -تخمدان سرطانی

 Ovarian cancer GSM7061234 -تخمدان سرطانی

 
 ها کنترل کیفیت اطلاعات و واکاوی تفاوت بیان ژن

  نماید.می دنبال را عمده هدف  دو ژن بیان تفاوت آنالیز هر    
  بزرگی  از تخمینی Fold Change لگاریتم اساس مقدار  بر ابتدا

  دار معنی سپس و انجام  وضعیت چند دو یا بین  ژنی  بیان تفاوت
  بررسی  چندگانه آزمون تصحیح برای و ژنی  بیان  تفاوت بودن

های ها، کنترل کیفیت دادهشود. اما قبل از واکاوی بیان ژنمی
نرمال و  است.  خام  ضروری  جانبی  اثرات  حذف  برای  سازی 

نرمال و  کیفیت  دادهکنترل  نرمسازی  توسط  برخط  ها  افزار 
GEO2R Clough et al., 2024)  )  انجام شد و در مرحله بعد

های با  ژنافزار با معرفی دو گروه سالم و بیمار،  و در همین نرم
احتمال  سطح  در  بیمار  و  سالم  تیمار  دو  بین  متفاوت   بیان 

<0.05  P-value  آماره    Log   Foldchangeو 
(-1.5 < LogFC< +1.5مشخص گردیدند )  . برای جلوگیری

وقوع   روش  False Positivesاز   & Benjamini)  از 

1995 ,Hochberg ) مقادیر برای تصحیح value-P  ها استفاده
 شد. 

 های متفاوت بیان تجزیه و تحلیل شبکه تنظیمی بین ژن
 های بر اساس آماره  دارهای معنیدر این مرحله، لیست ژن    

P-value    وLogFC    وارد سایتDAVID  (Database for 

Annotation, Visualization and Integrated 
Discovery)  Huang et al., 2007)  ژن    595( شد. از تعداد

تعداد   دار،  معنی  بیان  تفاوت  سایت    512با  در   DAVIDژن 
ژن دیگر فاقد هر گونه اطلاعات در    83و    ند دارای اطلاعات بود

عملکردهای  و  زیستی  مسیرهای  سلولی،  فرآیندهای  زمینه 
های بعدی کنار گذاشته  مولکولی بودند و لذا از تجزیه و تحلیل

آنلاین  نرمهمچنین،  شدند.   آنالیز   DAVIDافزار  برای 
)غنی ژن  ( Gene set enrichment analysisسازی 

( و تجزیه و تحلیل  Gene ontology, GOشناسی ژن )هستی
ژن که  )مسیرهایی  بودند  دخیل  آن  در   Kyotoها 

Encyclopedia of Genes and Genomes pathways 
(KEGG)   .مورد استفاده قرار گرفت 

 های ژنی در شبکه های هاب و خوشهمشخص کردن ژن 
در    DAVIDافزار آنلاین  آمده از نرمهای به دستلیست ژن    
قرار داده شد    ((Cytoscape  Shannon et al., 2003افزار  نرم

الگوریتم به کمک  آنالیز شبکه استفاده شود.  تا  های آن جهت 
میزان بر ابزار این  مربوطه هایژن در که همبستگی  اساس 

را  بیان  شبکه  دارد، وجود الگوریتم   .کندمی ترسیم ژن 

Network Analyzer    یک در    افزونهکه  شده  بارگذاری 
، برای آنالیز شبکه به کار برده شد و  است  Cytoscapeافزار  نرم

 ,Protein-Protein Interactionکنش پروتئینی )شبکه برهم

PPI  )با استفاده از منبع  های ژنی  و خوشهSTRING  Jensen 

et al., 2009) )  .در کلیدی هایژن شناسایی  برایرسم گردید 
 Degree ofمرکزیت )  درجه :  شد  استفاده  آماره  سه  از  شبکه،

Centrality, DC( بینابینی  مرکزیت   ،)Betweeness 

Centrality, BC( نزدیکی  مرکزیت  و   )Closeness 

Centrality, CS  این معیارهای توپولوژی شبکه با استفاده از .)
 ,CytoNCA  Tang, Li, Wang, Pan, & Wuافزونه  

های ژنی )نواحی بسیار  خوشه ،محاسبه شدند. در ادامه ( (2015
از ژن از متراکم  استفاده  با  نیز  اصلی(  های همبسته در شبکه 

 ,ClusterONE  Nepusz, Yu, & Paccanaroافزونه  

همچنین(  (2012 شدند.  افزونه    ، مشخص  از  استفاده  با 
Cytohubba  Chin et al., 2014) ) در شبکه    های هابژن

 .  ندصورت یک شبکه ده ژنی رسم گردیدبه مشخص و 

 
 نتایج و بحث 

دام    ژنتیکی سرطان در  زمینه  اندکی در مورد  های مطالعات 
جهش در ژن   ،. در یک موردندااهلی مانند گاو صورت گرفته

با سرطان لنف در گاوهای   p53سرکوبگر تومور   و ارتباط آن 
داد نشان  نتایج  بررسی شد.  در ژن   ندشیری  که وقوع جهش 

p53    ارتباط در  لنف  سرطان  وقوع  در  بود  با  که  صورتی  به 
با  لنف  وقوع سرطان  داشتند  را  یافته  که ژن جهش  گاوهایی 

 ,Konishi, Kameyamaدرصد بالایی مشاهده گردید  
& Yamamoto, 2021)مطالعه دیگر در  داده    ،(.  نشان 

( که در  Bovine Leukemia Virus)  BLVشد که ویروس  
تواند از طریق گوشت یا  گاو با سرطان لنف در ارتباط است می

ایجاد کند را  منتقل شده و سرطان سینه  انسان  به   de)  شیر 

Quadros et al., 2023مقاله معتبر    ، جز این دو گزارشه  (. ب
شیری  گاوهای  در  سرطان  ژنتیکی  بررسی  زمینه  در  دیگری 
یافت نشد که این مساله در جای خود تفسیر نتایج این تحقیق  

زمینه ژنتیکی سرطان در انسان مکرراً    ،به هر حال  را دشوار نمود. 
های انفرادی  سی قرار گرفته است و شبکه ژنی و ژنرمورد بر

به ناچار در این تحقیق    ،اند. لذابرای انواع سرطان مشخص شده
برای تفسیر نتایج از مقالات مربوط به مطالعات انسانی استفاده 

 شد. 
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  1ها در شکل  مربوط به نمونه(  Heat mapحرارتی )  نمودار   
نشان داده شده است. هدف این نمودار ایجاد یک کلاسترینگ 

بندی اولیه و نمایش اطلاعات عددی به صورت رنگ  یا خوشه 
هایی که حاوی  است. کلاسترینگ به این معنی است که نمونه

اطلاعات ژنتیکی مشابهی هستند در یک گروه )رنگ یکسان(  

نمونه  ،گیرند. در واقع قرار می بین  را  این نمودار همبستگی  ها 
ها در دو  نمونه  ،شودگونه که مشاهده می  دهد. هماننشان می

بین  بندی شدهخوشه   )سالم و سرطانی(  گروه اند و همبستگی 
های دو گروه  ها در هر گروه بیشتر از همبستگی بین نمونهنمونه
 است. 

 
  دهد.های سرطانی و سالم را نشان میرنگ آبی و قرمز به ترتیب نمونه دهد.ها را نشان میهمبستگی بین نمونهنمودار حرارتی  -1شکل  

 (.تر)رنگ تیرههمبستگی بالاتری با هم دارند تری هستند هایی که حاوی اطلاعات ژنتیکی مشابهدام 
Figure 1. The heat map diagram shows the correlation between samples. Blue and red colors indicate cancerous and 
healthy samples, respectively. Animals that contain more similar genetic information have higher correlations with 

each other (darker color). 
 

نشان داده   2  % در شکل5دار در سطح  پنج خوشه ژنی معنی
ژنی  خوشهاند.  شده شبکه  در  متراکم  بسیار  نواحی  ژنی  های 

ژن بین  ارتباطات  حداکثر  آنها  در  که  است.  هستند  برقرار  ها 
نشان    2ها در جدول  این ژن  دهیسیگنالمسیرهای    ،همچنین

مسیرهای   ،شودمشاهده می  2طور که در جدول   . هماننداداده
ست و برای  ا  هاعملکردی هر خوشه کاملاً متمایز از بقیه خوشه

خوشه مشاهده اکثر  سرطان  وقوع  با  مرتبط  مسیرهای  ها، 
های خوشه یک با فرایندهای تقسیم  ژن  ،د. برای مثالنشومی

ها و متساستاز  با حرکت سلول  2، خوشه  و چرخه سلولی  سلولی

بروز سرطان،   با مقاومت دارویی  3سرطان، خوشه     و تحریک 
با    5با فرایندهای اکسیداسیون درون سلول و خوشه    4خوشه  

ها )آدنین و گوانین( متابولیسم پورینکورتیزول و سنتز و ترشح 
ارتباط   آنهستند  در  متابولیسم  در  اختلال  پیشرفت که  با  ها 

است ارتباط  در  ؛  Sigismund et al., 2018)  سرطان 
Larsson et al., 2021  ؛Akl et al., 2016  ؛Ardizzone et 

al., 2023  ؛Rueff & Rodrigues, 2016  ؛Yin et al., 

2018)   . 
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 (. هستندحداکثر تعامل با یکدیگر  ها درها ژن)نواحی متراکم در شبکه که در آنهای ژنی خوشه -2شکل  
Figure 2. Gene clusters (dense areas in the network where genes interact with each other at maximum). 

 

 
 

 )مسیرهایی که هر خوشه ژنی در آن دخیل است(.های ژنی مسیرهای سیگنالدهی خوشه -2جدول 
Table 2. Signaling pathways of gene clusters (pathways in which gene clusters are involved). 

 پیام رسانیمسیرهای 
Signaling pathways 

 Pآماره 
P-value 

 تعداد ژن 
No. of genes 

 خوشه 
Cluster 

 چرخه سلولی، تقسیم سلولی، پیری سلولی، سرطان ریه
Cell division, Cell cycle, Cell aging, Lung cancer 

8-2.66×10 23 1 

 تکثیر و تمایز سلولی، چسبندگی سلولی، متاستاز سرطان.
Cell multiplication and differentiation, Cell adhesion, Metastasis  

6-5.04×10 16 2 

متابولیسم داروها، مقاومت دارویی، بروز سرطان کبد، تحریک بروز سرطان  
 متابولیسم سیستئین و متیونین. 

Drug metabolization, Drug resistance, Liver cancer, Cancer 
stimulation, Cysteine and methionine metabolism  

0.004 9 3 

 سلولی، متابولیسم اسیدهای چرب. های اکسیداسیون درون واکنش
Oxidative process, Fatty acid metabolism 

0.011 5 4 

سندروم کوشین، متابولیسم پورین، سنتز و ترشح کورتیزول، مسیرهای  
 .cAMPسیگنالدهی 

Cushing syndrome, Cortisol production and secretion, cAMP 
signaling 

0.016 6 5 
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 مرکزیت، مرکزیت بینابینی و مرکزیت نزدیکی  درجه  های هاب با بیشترین اهمیت در شبکه ژنی بر اساسژن -3شکل  
Figure 3. Hub genes with the most importance in the network based on the Degree of Centrality, Betweenesss 

Centrality, and Closeness Centrality 
 

 CytoNCA  معیارهای شده بر اساس   یبندرتبه Hub های ژن -3جدول 
Table 3-Gene hub ranking based on CytoNCA criteria  

 درجه نزدیکی

Closeness centrality 
 درجه بینابینی 

Betweenness centrality 
 درجه مرکزیت

Degree of centrality 
 ژن  نام ژن

 گیرنده فاکتور رشد اپیدرمی 51 26581.29 0.009149
Epidermal growth factor receptor EGFR 

 CD44مولکول  51 19837.67 0.009147
CD44 molecule CD44 

0.009142 14092.44 47 
 فاکتور رشد فیبروبلاست 

Fibroblast growth factor 2 FGF2 

0.009129 9533.11 36 
1گیرنده استروژن   

Estrogen receptor 1 ESR1 

0.009120 9924.41 33 
 پروستاگلاندین اندوپراکسید سنتاز-2

Prostaglandin-endoperoxide synthase 2 PTGS2 

 A2سایکلین  29 9873.72 0.009115
Cyclin A2 CCNA2 

0.009110 8482.07 29 
2کادهرین   

Cadherin 2 CDH2 

0.009128 3859.38 25 
 فاکتور نورون زایی مشتق شده از مغز 

Brain-derived neurotrophic factor BDNF 

0.009126 2210.03 25 
10فاکتور رشد فیبروبلاست   

Fibroblast growth factor 10 FGF10 

0.009123 3411.59 25 
 KLFفاکتور رونویسی 

KLF transcription factor 4 KLF4 
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دهد که هسته مرکزی  ها را نشان میگروهی از ژن 3شکل      
می تشکیل  را  ژنی  ژنشبکه  اصطلاح  در  و   Hubهای  دهند 

ها از نظر معیارهای اهمیت شامل درجه  شوند. این ژننامیده می
  10تا    1های  مرکزیت، درجه بینابینی و درجه نزدیکی در رتبه

این    ،شودگونه که مشاهده می  (. همان3قرار گرفتند )جدول  
شبکهژن خود  ژنها  از  میای  تشکیل  را  در ها  که  دهند 

(. مهمترین ژن در این 3)شکل  هستند  کنش با یکدیگر  برهم
ژن   کد   EGFR .است  EGFRشبکه  را  کیناز  پروتئین  یک 

کند که نقش حیاتی در کنترل رشد، تقسیم و مرگ سلولی  می
دارد. وجود جهش در این ژن منجر به برهم ریختن اثر تنظیمی 

  شود. جهش ژن قابل کنترل سلولی می  آن و در نتیجه رشد غیر
 EGFR  ریه   سرطان  ها از جمله در پاتوژنز بسیاری از سرطان  ،

  .اردد  نقش  گردن  و  سر  سرطان  و  عصبی  سیستم  هایسرطان 
که این ژن از نظر معیارهای اهمیت در رتبه اول قرار گرفته    این

جهش در آن و یا تغییر در بیان این ژن  دهد که است نشان می
گونه   سرطان تخمدان در گاو دارد. همان نقشی اساسی در بروز 

های هاب این ژن با تمامی ژن  ،شودمشاهده می  3که در شکل  
توجه به  با    در تعامل است که بر اهمیت این ژن تاکید دارد.  

بر  اثرگذاری  هدف  با  جدیدی  داروهای  مولکول،  این    اهمیت 
EGFR  های تیروزین اند که به مهارکنندهطراحی و ساخته شده

کننده(  های فعال ها )جهش. بعضی از جهشهستندکیناز معروف  
ری توسط این  را کاندید مناسب برای هدف گی  EGFR مولکول

قرار می رو   .دهندداروها  این  که    ،از  به سرطان  مبتلا  بیماران 
از درمان با این گروه از    هستند یافته  جهش    EGFRدارای ژن

   .(et al., Sigismund 2018) برند داروها سود می
    CD44  است که در مولکول پروتئین غشایی  با  های  یک 

اگزون کد    20و توسط ژنی با    شودچسبندگی یافت میخاصیت  
شیری  .شودمی گاوهای  در    ،در  شیر  تولید  صفات  با  ژن  این 

است.   شدهارتباط  انجام  مطالعه  نوع   یک  از  جهش  دو  وقوع 
SNP  می نشان  را  ژن  این  معنیدر  طور  به  که  با  دهد  داری 

و   تولید شیر، درصد چربی شیر  میزان  مانند  تولید شیر  صفات 
ر د.  ( et al., Sun(2022   درصد پروتئین شیر در ارتباط است

کننده رشد سلول را دارد اما نقش سرکوب  CD44  ،حالت طبیعی
از دست می را  این ویژگی  از نظر    دهد.با وقوع جهش در آن 

مانی، قدرت  در فرایند رشد سلول، زنده  CD44پاتوفیزیولوژی،  
سلول متاستاز  و  تومور  رشد  سلول،  در  حرکت  سرطانی  های 

آگهی ضعیف  در تومور با پیش  فعالیت آن   ، ارتباط است. همچنین
های سینه، ریه، تخمدان،  های متفاوت نظیر سرطان در سرطان

سرطان و  کولورکتال  است معده،  مرتبط  گردن  و  سر     های 
2020) et al.,Wu .)  شکل    همان در  که  مشاهده   3گونه 

های هاب در تعامل است که  این ژن نیز با تمامی ژن  ،شودمی
 دهد.  اهمیت این ژن در شبکه را نشان می 

بر روی کروموزوم   یا فاکتور رشد فیبروبلاست  FGF2ژن      
است  ها  FGFعضوی از خانواده بزرگ    و   ردقرار دا  10شماره  

خانواده ژنی نقش مهمی در   ن . ایاست  FGFنوع  23 که شامل
بافت زایی و    ،های بدن در افراد بالغثبات ارگانتوسعه جنین،  

این ژن با صفات تولید شیر    ،در گاوهای شیری   التیام زخم دارد.
است ارتباط  در  تولیدمثلی  صفات   ,Kibar & Aytekin)  و 

2025 .)  FGF2    کهFGF    یا نامیده می  bFGFپایه  شود هم 

  رود ها به شمار میکننده مهم برای رشد و تمایز سلولیک تنظیم
سلول توسط  ماهیچهو  تولید های  ماکروفاژها  و  صاف  های 

ایجاد   را  هاییسیگنال  FGF2  ، های سرطانیدر سلول.  شودمی
نتیجه  می در  که  منجر  کند  را  سرطانی  بافت  توسعه  و  رشد 
همچنینمی ژن  ،شود.  این  در  جهش  به   با  وقوع  مقاومت 

 (.   et al., Ardizzone(2023 در ارتباط است درمانی شیمی
   ESR1    یا گیرنده استروژن برای رشد مجاری پستان در طی

های قلب، کلیه، در بافت ESR1 ژن  دوره بلوغ ضروری است.
. بیشترین سطح  شودمیمغز، تخمدان، رحم، پستان و بیضه بیان  

  سطح   کمترین  و  بیضه   و  رحم   تخمدان، های کلیه،بیان در بافت
قلب    بیان و  مغز  بافت   ,Mohammadabadi)  هستنددر 

استروژن یک هورومون استروئیدی است که از طریق    (. 2020
این .  اثر شدیدی بر توسعه بافت پستان دارد ESR1  فعال کردن

-جهش  ،در سرطان پستان  . قرار دارد  6بر روی کروموزوم    ژن
میزان  و  افتند  می ( اتفاق  594ای در این ژن )کدان  ای نقطهه

می افزایش  شدت  به  ژن  این   et al.,Tomita )  یابدفعالیت 

ژن    همچنین،  (. 2015 این  مطالعه نقش  تخمدان  در سرطان 
ها  در توسعه فولیکول  ESR1  ،های تخمدانشده است. در سلول

بلوغ اووست در    ESR1وقوع جهش در ژن  و    رد ها نقش داو 
 et Kang)  گزارش شده استسرطان تخمدان  از موارد    15%

2020 al.,.)   
سنتاز  ن ژ     اندوپراکسید  ( PTGS2)  2-پروستاگلاندین 

میCOX-2)  2-سیکلواکسیژناز رمزدهی  را  کند. ( 
ایزوفرم  2-سیکلواکسیژناز از  اندویکی  پروستاگالندین   های 

آن پروتئینی  حالت  که  است  سنتازها  به  پراکسید  ها 
به  (ها COX)  سیکلواکسیژنازها هستند.  نقش  معروف  دلیل 

پروستاگالندین به  اسید  آراشیدونیک  تبدیل  در  که    ها کلیدی 
از بین دو ایزوفرم   .کننددارند، نقش مهمی در التهابات ایفا می

دلیل  به  (COX-1)  1سیکلواکسیژناز  ،این خانواده  شده  شناخته
ها عمدتاً به عنوان یک ژن  بیان پایدار و ثابت آن در اکثر بافت

می(  housekeeping)  دارخانه که  محسوب  شود 
سلولپروستاگالندین نیاز  مورد  میهای  ایجاد  را   . کندها 

COX-2  این خانواده محسوب می القاپذیر  و در   شودایزوفرم 
و پس از تحریک ها به صورت طبیعی فاقد بیان است  تاکثر باف

سیتوکین جمله  از  ترکیبات  برخی  اینترلوکینتوسط  مانند    ها 
فاکتور نکروز توموری آلفا، فاکتورهای رشد مانند فاکتور   ،بتا-1

 ای کاپا  های تومور مانند فاکتور هستهو آغازکننده رشد اپیدرمی

B-   شودبیان آن القا می  (Colagar et al., 2023).    در پی القا
COX-2  پروستاگالندین سنتز  بهو  پروستاگالندین ها  خصوص 

E2    با نقش خاص خود در ایجاد التهابات و میتوژنز با وقوع و
افزایش   .سرطانی و سرطانی مرتبط هستندپیشرفت شرایط پیش

های التهابی مزمن مانند  در بسیاری از بیماری   COX-2سطح  
های توموری  آرتریت روماتوئید و آسم، دیابت و همچنین محیط

 (.  Hashemi Goradel et al., 2019) شوددیده می
  قرار دارد و تقریباً   4اره  در روی کروموزوم شم  CCNA2ژن      

شود. این ژن در وقوع برخی  های بدن بیان میی بافتدر تمام
این ژن همچنین  سرطان بیان  دارد.  نقش  متاستاز  ایجاد  و  ها 

شود. شواهدی وجود  باعث افزایش حالت تهاجمی سرطان می
های هوایی مانند دود سیگار منجر به تحریک  د که آلودگیندار

یو احمد احمد یکسب  ی، فرهاد غفوری قائد رحمت یمصطف  
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  . که سرطان ریه را در پی خواهد داشت   اند شده  CCNA2بیان  
مختل   CCNA2تحریک   به  سلولمنجر  فعالیت  های شدن 

AT2 کنند سورفاکتانت ترشح می ها اولاًشود که این سلولمی
ها های ریه دارند و از سلولو در ضمن نقش محافظتی در آلئول

نموده بیماریزا محافضت  مقابل عوامل  کنندگی  نقش پاک  ،در 
   (. (He et al., 2024  کنندایفا میا رهای سرطانی سلول

CDH2       به خانوادهCDH  ها تعلق دارد. پروتئین کادهرینها یا
مولکولی وابسته به کلسیم است و نقش اتصالات  حاصل از آن  

سلولی را برعهده دارد و به عنوان ژن سرکوبگر تومور در بسیاری 
شود. از آنجایی  ها از جمله سرطان پستان تعدیل میاز سرطان

و    CDH2که   اپیتلیال  طبیعی  ساختار  توسعه  و  چسبندگی 
های  دهد، تنظیم رو به پایین آن در سلولفنوتیپ آن را ارتقا می

مزانشیمی انتقال  در  افزایش  با  حرکت،  -سرطانی  اپیتلیالی، 
در   پروتئین  این  دارد.  ارتباط  کلی  متاستاز  و  بودن،  تهاجمی 

شود و همچنین در سطوح طبیعی در محل متاستاتیک بیان می
متاستاتیک    هایسرطانسیتوپلاسم   و  اولیه  بافت لوبولار 

ارتباط مستقیم این ژن با سرطان پستان یابد.  تجمع می  سرطانی
   (. (Guvakova et al., 2020 نشان داده شده است 

نورون      مشتقفاکتور  مغززایی  از   Brain-Derived)  شده 

Neurotrophic  )توسط ژنی به نام BDNF ژن   شود.کد می
BDNF    اگزون است. نه  و دارای    ردقرار دا  11بر روی کروموزوم  

خانواده   از  فاکتور    گسترش  سبب  که  ستا  هانوروتروفیناین 
 مسئولیت  ،شود. همچنینو محیطی می  عصبی مرکزی  شبکه

نورونیسیناپس  اندازیراه ارتباطات  برقراری    را   های عصبی و 
و بخش    هیپوکامپ  . بیشترین فعالیت آن در بر عهده داردنیز  

مغز   گاوهای  . (et al. Fini-Mirzaii, 2018) استرویی  در 
نشان داده شده است که این ژن با متابولیسم انرژی و   ،شیری

 et al.,Zilk در ارتباط است )  نیز  چربی شیرمیزان محصول  

و برخی    BDNFبرخی مطالعات وجود ارتباط بین ژن    (. 2011
  دهند. انواع سرطان مانند سرطان ریه و سرطان معده را نشان می

دادهت نشان  فاکتور ضروری    ند احقیقات  این ژن یک  بیان  که 
و قطع بیان آن باعث اختلال در راه    استبرای رشد آکسونی  

 شودها میموش  رفتن و ایستادن و ایجاد حرکات ناهماهنگ در
Behnam Sabayan & Luc Bonneux, 2011)) . 

ژن  FGF10ژن       خانواده  که    FGFهای  به  دارد  تعلق 
این فاکتورها .  کنندفاکتورهای رشد فیبروبلاست را رمزدهی می

هایی  های بدن نقشی اساسی دارند. موشدر رشد و توسعه بافت
سرکوب شده است بلافاصله پس از    FGF10ها ژن  که در آن

میرند چرا که برخی اندام های داخلی مانند ریه، کلیه و  تولد می
(.   et al.,Ohuchi (2000شود  کیسه صفرا در آنها تشکیل نمی 

بررسی شده است. برای    FGF10واع سرطان، نقش  در برخی ان
بیان   وشود های بافت پستانی بیان نمیدر سلول ، این ژنمثال

  ، آن با وقوع سرطان سینه در زنان در ارتباط است. بر این اساس
های بافت نجر به بیان این ژن در سلولکه م  SNPمارکرهای  
آگهی وقوع سرطان د به عنوان مارکر برای پیشنشوپستان می

  FGF10، نقش ژن  . همچنینگیرندقرار میستفاده  مورد  سینه  
در انواع دیگر سرطان شامل سرطان پروستات، پانکراس، معده،  

   .((Clayton & Grose, 2018  پوست و ریه نیز تایید شده است
یک خانواده از عوامل رونویسی هستند که   KLFهای  ژن    

نقش بسیار مهم و حیاتی در بسیاری از فرایندهای مهم سلول  
از جمله نمو، تکثیر، تمایز، آپوپتوز، مهاجرت و تشکیل تومور ایفا  

های اغلب در سلول  KLF4ژن  .  ((Yori et al., 2011  کنندمی
شود.  آپوپتوز بیان می   تکثیر و ضد  عنوان یک ضدتمایزیافته به

میبه  بنظر  ژن  این  محصول  که  سرکوبگر  ه رسد  یک  عنوان 
را به    KLF4مطالعات اخیر ژن    ،حالاین  کند. باتومور عمل می

در    KLF4از آنجا که    کنند.میعنوان یک آنکوژن نیز معرفی  
ارتباط این ژن    ،بسیاری از فرایندهای مهم سلولی درگیر است 

ها از جمله معده، روده، پستان، خون، مثانه،  از سرطان  با بسیاری
   (.(Foster et al., 2000 ریه معلوم شده است و کلیه، مری

 

 گیری کلی نتیجه
ها حاوی  ای از ژن که شبکه دهند  مینشان  نتایج این تحقیق       

میزان بیان  های ژنی در سرطان تخمدان درگیر هستند.  خوشه 
های سالم  های سرطانی نسبت به سلولها در سلولبرخی ژن

شده در مواجهه با  های بیانبا مشخص نمودن ژنمتفاوت بود.  
تخمدان،   به  میسرطان  ازتوان  بهتری  کارهای   درک  و  ساز 

، EGFRده ژن  ژنتیکی در هنگام وقوع سرطان تخمدان رسید.  
CD44  ،FGF2  ،ESR1  ،PTGS2  ،CCNA2  ،CDH2  ،

BDNF ،FGF10  وKLF4   های شبکه عنوان مهمترین ژنبه
شدند.  )ژن شناسایی  هاب(  ژنهای  این  میاز  برای  ها  توان 

تخمدان   سرطان  بر  موثر  داروهای  بانکجستجوی  های  در 
 استفاده نمود. اطلاعاتی 

 

 تشکر و قدردانی
و در قالب    بوعلی سینااین پژوهش با حمایت مالی دانشگاه      

 .رساله دکتری انجام شد
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