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Extended Abstract 
Background: In recent years, the influenza virus has caused severe economic losses in the 
poultry industry, particularly in meat production, and remains one of the most important 
pathogens in the poultry industry worldwide despite vaccination programs. Avian influenza, 
especially H5N1, has become a major global health problem due to its potential as a zoonotic 
disease and its devastating impact on poultry populations. Identifying the molecular 
mechanisms of response to infections is crucial for the control, treatment, and prevention of 
epidemic diseases. A central goal of biological research is the coherent identification of all 
molecules in a living cell and their interactions. Co-expression of genes provides valuable 
information for understanding living systems because co-expressed genes often act in the same 
biological pathways or are linked through protein-protein interactions (PPI). The need for 
effective therapeutic strategies prompted the authors to investigate protein-protein interaction 
networks using systems biology approaches as a suitable method to discover candidate proteins 
and key biological pathways related to this disease. Since centrality indices measure the 
influence of nodes in an interaction network, betweenness, closeness, and degree centrality 
indices were used to analyze protein networks. This study aims to identify important biomarkers 
for the diagnosis, treatment, or control of the losses caused by avian influenza using biological 
network and signaling pathway analysis methods. 
Methods: In the present study, the COXPRESdb gene co-expression database was searched 
using the keyword “response to the virus.” As a result, 21 genes were identified as involved in 
the biological processes of virus response in chickens. Of these 21 genes, seven were presented 
in two separate gene co-expression networks. Two gene co-expression networks were 
developed, and a total of 148 genes were extracted from the COXPRESdb database in 12 
distinct gene clusters to identify other gene co-expression components. To annotate the studied 
network, gene expression data from the GSE53932 series were extracted from the GEO 
database of NCBI. After statistical analysis, gene expression analysis was performed using 
GEO2R software to identify differentially expressed genes (P < 0.05 and -2 < Log FC < 2). 
Subnetworks were detected using the MCODE, jActiveModules 3.1, and CytoCluster 2.1.0 
plugins in Cytoscape software. MCODE parameters included degree cut: 2, nodal cut: 0.5, K-
score: 5, and maximum depth: 100. Using the jActiveModules plugin, active expression 
subnetworks were identified based on the expression data (adj.P < 0.01). The CytoCluster 
plugin was used to group the network based on P-values to identify significant clusters (P < 
0.05). The CentiScaPe 2.1 plugin was used to calculate centrality parameters, including 
betweenness, closeness, and degree, for each node and to identify hubs. Gene Ontology (GO) 
terms for the identified subnetworks and clusters were retrieved using the DAVID functional 
annotation tool. Finally, the ontology network of genes was visualized using the ClueGO 2.5.10 
and CluePedia 1.5.10 plugins.  
Results: From the 21 virus-responsive genes in chickens, seven genes were present in two 
separate co-expression networks. These two networks included three genes (TTR, ALB, and 
RBP4A) and four genes (SAMHD1, MX1, IRF7, and MYD88). In addition to the genes annotated 
during the virus response in chickens, a gene list of 148 possible virus-responsive genes with a 
co-expression score deviation (Z > 3) was identified, as the co-expression exceeded the normal 
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distribution of random co-expression. Expression data were extracted from the COXPRESdb 
gene co-expression database. After statistical analysis of the expression data, the initial 
interaction network for genes with significant differential expression was created with 61 nodes 
(proteins) and 306 edges using Cytoscape software. Two PPI networks were connected by three 
proteins: PLAC8L1, LBFABP, and IFI6. SERPINA10 and AHSG proteins, with node scores of 
22, and PLG, with a node score of 21, were identified as hub proteins with the highest 
interaction rates in the entire network of differentially expressed proteins. Two high-density 
clusters were identified using the MCODE plugin. These high-density regions may contain 
proteins that function as complexes within the cell. AMBP and DDX60 were identified as seed 
proteins in clusters 1 and 2, respectively. After adding expression data to network nodes in 
Cytoscape software, clustering and calculations with the jActiveModules plugin identified five 
active expression subnetworks. Two significant gene clusters (P < 0.05) were identified using 
the CytoCluster 2.1.0 plugin (ClusterOne algorithm, P < 0.05). The first significant cluster, with 
25 nodes, includes proteins involved in the phenylalanine, tyrosine, and tryptophan biosynthesis 
pathway. The second significant cluster, with 20 nodes, includes proteins related to the 
influenza A signaling pathway, herpes simplex virus infection, and the RIG-I receptor signaling 
pathway, which are involved in the immune response to the virus. Centrality indices were 
calculated for active expression subnetworks obtained using the jActiveModules algorithm after 
adding expression data and for clusters obtained with the MCODE algorithm before adding 
expression data. Finally, the IFIT5, IFIH1, and RSAD2 proteins in the clusters obtained by the 
MCODE algorithm (the highest cluster score) and the IFIH1 protein in the active expression 
subnetwork obtained by jActiveModules had the highest betweenness, closeness, and degree 
values. In KEGG gene enrichment analysis, these three proteins, along with STAT1, EIF2AK2, 
TRIM25, and PLG, were significantly (P < 0.05) associated with the influenza A signaling 
pathway, herpes simplex virus 1 infection, and other related pathways. 
Conclusion: This study identified the proteins IFIH1, IFIT5, and RSAD2 as having the highest 
centrality index values for active expression clusters and subnetworks, and STAT1, PLG, 
EIF2AK2, DHX58, and TRIM25 as key biomarkers for influenza A response. These proteins, 
along with the associated signaling pathways, including the RIG-I receptor signaling pathway, 
offer potential targets for the diagnosis, treatment, and control of avian influenza in poultry. 
 
Keywords: Centrality index, Gene co-expression, Influenza, KEGG, Protein-protein interaction  
                    network  
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 چکیده مبسوط 
اقتصاد  آنفولانزا   ویروس  ر، ي اخ  يهادر سال:  و هدف  مقدمه   رغم علیکه  است    شده  ی گوشت  يهاگله  ژهیوهب   وريدر صنعت ط   ینيسنگ   يمنجربه خسارات 

دليل  به،  H5N1  سویه  ژهیوبه  ،پرندگان  ي. آنفولانزا استدر سراسر جهان    ور يدر صنعت ط   زا يماريعوامل ب  نیترهمچنان از مهم  ،ونيناسي انجام برنامه واکس
ب  يماريب  عنوانبهآن    ليپتانس تأث  نيمشترک  و  و دام  بر جمع  ريانسان  بهداشت جهانینگران  عنوانبه  ور، ي ط   تيمخرب آن  این   است.  مطرح شده  یعمده  با 

برا   یمولکول  يهاسميمکان  ییشناساانگيزه تحقيقاتی،   به عفونت  پ  يپاسخ  و  ب  يريشگيکنترل، درمان  ا   .است  ی اتيح  يامر  ، ري گهمه  يمارياز  ف  اهداز جمله 
 يرا برا   يدياطلاعات کل  ،زمان ژنهم  انيب  .ستا   ها آنبين  زنده و نحوه تعامل    ی سلولدرون  يهاتمام مولکول  منسجم  ییشناسا  ، زیستی   قات يدر تحق  يديکل

به   ازين.  ( هستندPPI)  ني پروتئ_ نيپروتئ   برهمکنشمرتبط با    ای  کسانی  زیستی  يرهاي اغلب در مس  انيبهم  يهاژن  را یز  کند، یزنده فراهم م  يهاستميدرک س
  ی روش  عنوانبه  یستميس   یشناسستیبر زیمبتن  يکردهایرو  قیاز طر  نيپروتئ-نيتعامل پروتئ  يهارا به مطالعه شبکه  نگارندگان  یدرمان  ي موفقهاياستراتژ

  ياريمع   تیمرکز  هايي شاخصريگاندازهکه  جاییاز آن  .واداشته است  يماريب  نیدر ا   يديکل  یکیولوژيب  يرهايو مس  دیکاند  يهانيکشف پروتئ   يمناسب برا 
تعامل   عضوها  ريتأث   نييتع   يبرا  و    بينابينی،   تیمرکزهاي  شاخصاز    ، است  یدر شبکه  اتصال عضونزدیکی    یني پروتئ  يهاشبکه  ليو تحل   هیتجز  يبرا   تعداد 

با   ي مرغیآنفولانزا   يماريبناشی از  کنترل تلفات و خسارات    یا  درماندر تشخيص،    يديکل  زیستی  ينشانگرها  ییشناسااین مطالعه، با هدف   .شودمیاستفاده  
 .انجام شد يعملکرد-ی دهگناليس يرهايمس ليو تحل  یستیز هايشبکه زيآنال هاياستفاده از روش
 ، جستجو . در نتيجه  شدجستجو     Response to virusواژهديا استفاده از کلب(  COXPRESdbن )ی ژانيبهم  داده  گاهیپادر مطالعه حاضر،    ها: مواد و روش

بيانی ژن  ژن در دو شبکه هم  7ژن معرفی شده،    21. از ميان  ندژن که در فرآیندهاي بيولوژیکی پاسخ به ویروس در مرغ نقش دارند، معرفی شد  21  مجموع
داده  گاهیپای ژنی، از  انيبهم  يهامؤلفهخوشه ژنی مجزا با هدف شناسایی سایر    12، در  ژن  148بيانی ژن، در نهایت  هم  . با توسعه دو شبکهاشتندمجزا حضور د

COXPRESdb  يسر  یانيداده بمورد مطالعه،    شبکه  یسینوهي حاش  . جهتندشناسایی و استخراج شدGSE53932     بخشاز GEO تاع لابانک اطNCBI 

مشخص (  -Log FC  >  2  <  2)   و  (P  <0.05 )  اقی باترافبا بيان  هاي  ژن انجام شد و    GEO2R  افزارها توسط نرمآناليز بيان ژن  و  يآمار  ليتحل  .شد  استخراج
  يپارامترها  .شدند  ییشناسا  Cytoscape  افزارنرم  باCytoCluster 2.1.0 و    MCODE ،jActiveModules 3.1  هاي افزونه  توسط  یفرع  يهاشبکه  .ندگردید

MCODE    عضو  برششامل اتصال  عمق:    K-score   :5، 0/ 5:  عضو  ازيامتبرش  ،  2:  تعداد  حداکثر  شد  100و  گرفته  نظر  افزونه    .نددر  از  استفاده  با 
jActiveModules  ز  ان يب  يهاداده  براساس شبکه،  به  درفعال    بيانی  يهارشبکهیواردشده  گرفتننبا  افزونه  ییشناسا  (adj.P < 0.01)  ظر  از    شدند. 

CytoCluster  بندي شبکه براساس  جهت خوشهP-value  هاي معنیبراي شناسایی خوشه( 0.05 دار>  P  .استفاده شد )تیمرکز  يپارامترهامحاسبه    منظوره ب  
بينابينی   شامل اتصال  و    ی کینزد،  پارامترهاي  افزونها(،  ههاب)  یاصل  يهاژن  ییشناسا  و  و عضهر    يرا بتعداد   .شد  استفاده در شبکه    CentiScaPe 2.1  از 

ابزار حاشییشناسا  يهاها و خوشهرشبکهی( زGOژن )  یشناسیهست   عبارات از  با استفاده  شبکه   نهایت، در  دند.  ش  یابیباز  DAVID  يعملکرد  یسینوهيشده 
 .ترسيم شد CluePedia 1.5.10 و ClueGO 2.5.10هاي افزونهوسيله هها بژنشناسی  هستی
، TTRبيانی شامل سه ژن . این دو شبکه همشتندبيانی مجزا حضور دا ژن در دو شبکه هم هفتدر مرغ،  هاروسیپاسخ به وژن  21از ميان فهرست  : هایافته
ALB    وRBP4A    ژن    چهاروSAMHD1  ،MX1  ،IRF7    وMYD88    .فهرستشده در جریان پاسخ به ویروس در مرغ،  نویسیحاشيه  يهابر ژنعلاوه بودند  

ی،  تصادف  یانيبنرمال هم  عیبالاتر نسبت به توز  بيانیهم  عنوانبه،  Z  >  3در اطراف    بيانیهم  ازيامت با انحراف    روسیمحتمل پاسخگو به و  ژن  148حاوي    ژنی
پا ش  COXPRESdbژن    یانيبهم  دادهگاهیاز  از .ندداستخراج  ژن  هي اول  تعاملیشبکه    ی، انيب  هايداده  يآمار  ليتحل  بعد  معنیبراي  افتراقی  بيان  با    دار ها 

 IFI6  و   PLAC8L1 ،  LBFABP  نيپروتئ  سهتوسط    PPIشد. دو شبکه    جادیا   Cytoscapeافزار  با استفاده از نرم  اتصال  306  و  (ني)پروتئ عضو    61صورت  به
  نیشتريب  ي، دارا (Hubهاب )  هاينيپروتئ  عنوانبه  21عضو  با امتياز    PLGو    22عضو  امتياز  با    AHSGو     SERPlNA10هاينيهم مرتبط شدند. پروتئبه
 ی مناطق با چگال. این  شد   خوشه با چگالی بالا  شناسایی دو  منجربه  MCODEبا افزونه    محاسبهند.  بود  ها با بيان افتراقیکل شبکه پروتئيندر    تعامل  زانيم

ترتيب به  Seedهاي  پروتئين  عنوانبه  DDX60و    AMBP.  دنکن  در سلول عمل  ايمجموعه  عنوانبهد که  نباش  هایینيپروتئدر شبکه ممکن است شامل    بالا
از افزودن دادهحضور داشتند.    2و    1در خوشه شماره   افزونه    تفادهبا اس  بنديخوشه، محاسبه و  Cytoscapeافزار  نرمدر    شبکه  يهاعضوبه    بيان  يهاپس  از 

jActiveModules  ، شناسا  بيانی  رشبکهیز  پنج معن  خوشهدو   . شدند  ییفعال  از  با  (P < 0.05)  داریژنی   م تیروالگ)   CytoCluster 2.1.0 افزونه  استفاده 
ClusterOne)    درنظر گرفتن مقدا با( 0.05ر  >  P)  ريکه مس  بود  ییهانيدر سمت راست شبکه شامل پروتئعضو    25با    داریخوشه معن  نياولد.  شناسایی شدن  

که    بود  ی یهانيدر سمت چپ شبکه شامل پروتئ  عضو  20دار با  یخوشه معن  ني. دومدادندرا نشان    پتوفانیو تر  نیروزي ت  ن،يآلان  ليفن  وسنتزيب  ی دهگناليس
 روس یبه و  یمنیدر پاسخ ا   ريدرگ   ريمس  عنوانبهرا    RIG-I  رندهيگ  یده گناليس  ريو مس  1  مپلکسيس  رپسه  روسی، عفونت وA  يآنفولانزا   یده گناليس  ريمس

زیرشبکه  مرکزیت هاي  شاخص  محاسبات  .دادندنشان   ازبراي  حاصل  فعال  بيانی  داده  jActiveModules  تمیالگور  هاي  افزودن  از  براي   انيب  يهاپس  و 
 هايدر خوشه  RSAD2وIFIT5 ، IFIH1  هايدر نهایت، پروتئين. ندشدنيز انجام  انيب يهاقبل از افزودن داده MCODE يهاتمیالگور  هاي حاصل ازخوشه

،  jActiveModulesآمده از  دستبه  بيانیفعال    رشبکهیزدر    IFIH1  پروتئين  و   CytoCluster  و  )خوشه با بالاترین امتياز(  MCODE  تمیآمده از الگوردستهب
نزدیکی  امتياز  نیبالاترداراي   عضوو    بينابينی،  اتصال  غنیبودند.    تعداد  بررسی  ژنی  در  به  ، KEGGسازي  پروتئين  سه  پروتئيناین  چهار  ، STAT1  همراه 

EIF2AK2  ،TRIM25  د  وPLG   0.05)  دارمعنیصورت  به  >  P  با و  ، A  يآنفولانزا   یدهگناليس  ريمس(    وسنتز يب،  1  مپلکسيس هرپس  روسیعفونت 
 .  بودند در ارتباط آنفولانزا  روسیبه و یمن یدر پاسخ ا  RIG-I رندهيگ  دهیسيگنال ريمسو  نيآلانليفن سميمتابول، پتوفان یو تر نیروزيت  ن، يآلانليفن

هاي بيانی  ها و زیرشبکهخوشه  براي  مرکزیتهاي  بالاترین امتياز شاخصبا   RSAD2  و  ، IFIH1  ،IFIT5هاي  پروتئين  ، در نتيجه مطالعه حاضر  :گیرینتیجه
و   در  P < 0.05)  يدارمعنی  بالاترین سطح با    TRIM25و    STAT1  ،PLG  ،EIF2AK2  ،DHX58فعال    ريمسو    Aانفولانزاي    ی ده گنالي س  يرهاي مس( 
   .معرفی شدند پاسخگو به آنفولانزا  نشانگرهاي زیستی عنوان بهدر طيور  RIG-I رندهيگ  دهیسيگنال

 KEGG، ژن بيانیهم ، پروتئين-تعاملی پروتئين شاخص مرکزیت، شبکهآنفولانزا،  های کلیدی: واژه 
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 مقدمه 

گله   نیترع یشا  یروسیو  يهايماريب در  تلفات   ي هاعلت 
تجار طيور  بزرگ  سالي  در    ویروس   ر،ياخ  يهاهستند. 

  ور يدر صنعت ط  ینيسنگ  يبه خسارات اقتصاد  منجر  آنفولانزا
برنامه    رغمعلی که  است    شده  یگوشت  يهاگله  ژهیوه ب انجام 

در صنعت    زايماريعوامل ب  نیترهمچنان از مهم  ونيناسيواکس
جهان    وريط سراسر  .  (Golpasand et al., 2024)است  در 

آن   ل يپتانسدليل  به ،  H5N1  ژهیوبه   ،پرندگان  يآنفولانزا
ب  يماريب  عنوانبه  تأث  نيمشترک  مخرب آن    ريانسان و دام و 

مطرح    یعمده بهداشت جهان ینگران عنوانبه  ور،يط  تيبر جمع
سو  شده ب  آناز    يدیجد  يهاه ی است.  باعث   يهايماريکه 
دسته   شوند، ی م  ريگهمه ژنت  يبندبا  دو    یک يمجدد  با 

نورآمHA)  ن ينيهماگلوت  یسطح  نيکوپروتئيگل و   دازي ني( 
(NAاساس انواع و ،)ل يرا تشک  یکیسرولوژ  زی متما  يهاروس ی  
)دهندیم  .Edinger et al., 2014; Michael et al., 

شناسا2013 عفونت    یمولکول  يهاسميمکان  یی(.  به  پاسخ 
پ  يبرا و  درمان  ب  يريشگيکنترل،   يامر  ،ريگهمه  يمارياز 
ا  .(Golpasand et al., 2024)  است   یاتيح جمله  ف  ا هداز 
تحق  يديکل تمام   منسجم  ییشناسا  ،زیستی  قاتيدر 

تعامل    یسلولدرون  يهامولکول نحوه  و    ست ا  هاآن بين  زنده 
(Van Dam et al., 2018)  .از   ي اريحال، عملکرد بس  نیبا ا

هنوز  ژن کامل  ه ب ها  نشدهطور  وضع  درک  با   یتياست،  که 
نيز    تردهيچيپ  دیکدکننده جد  ريغ  يهااز ژن   ياريبس  ییشناسا
توس.  (Zhao et al., 2015)است    شده با   يهاي فناور  عهبا 

ر از جمله  بالا  توال  هاه یزآرایتوان   يهاروش  و  RNR  یابیی و 
از    نتوای مرا  ژن    کی  يعملکرد   تيداده مربوطه، وضع  زيآنال
قرارداد  کيستماتيس  دگاهید بررسی   ,.Dam et al)  مورد 

با    استنباط عملکرد ژن و ارتباط ژن  يهااز روش   یکی   (.2014
داده  از  يماريب ژنوم،    انيب  هايراه  کل  در  شبکه    واکاويژن 

به   لیها را با تمااز ژن  ییهاکه شبکه  يکردیرو؛ است بيانیهم
م در  مشترک  شدن  نمونه   یگروه  انيفعال  تشکيل  ها  از 

 ,.Van Dam et al)  نمایدها را تحليل میآن  و متعاقباً  دهدمی

2018 .)   
ژن در پاسخ    انيب  ليو تحل  هیتجز  يهاه یزآرایاستفاده از ر

عفونت  برهمکنش   ، آنفولانزا  ی روسیو  به  مطالعه   يهاامکان 
همچن  زبانيم و  پاتوژن  و    یاثربخش  ییاساشن  نيو  داروها 

فراهم  واکسن را  .  (Golpasand et al., 2024) سازد  میها 
  تواند ی م  H5N1مرتبط با عفونت    يهاژن  ییشناسا  ،همچنين

و    صيتشخ  ي برا  یستیز  ينشانگرها  عنوانبه  زودهنگام 
دارو استفاده  دیجد  هاييتوسعه  باشدمورد  اثربخش  از    . ، 

روشاین از  تحل  هیتجز  هايرو،  طور به   کيوانفورماتيب  ليو 
برا نشانگرها  يمکرر  ب  یستیز  يغربال  زمان    يماريخاص  از 

 Ibrahim et)  است  شدهاستفاده    هیزآرایر  يها يظهور فناور

al., 2018.)  که اطلاعات    ياکپارچهی  کيوانفورماتيب  يابزارها
ارزشمند و  م   يجامع  ارائه  برایرا    ی بررس  يدهند، 

ارز  یمولکول  يولوژیزيپاتوف آنفلوانزا و    ي نشانگرها  یابیعفونت 
شده به  دیجد  یستیز گرفته  ایناندکار   یستیز  ينشانگرها  . 

ایمنی، با  عل  يبرا  مرتبط  شدن  درمان   يريشگيپل،  روشن  و 
ن آنفولانزا این (Chen et al., 2022)  هستند  ازيمورد  در   .

درک    يبراي  ارزشمند  ي هاپلتفرم  زیستی،  يهاشبکه ميان،  
زنده  ستميس  يهایژگیو شامل    هستندهاي   يهاشبکه که 

برهمکنشهاشبکه   ی، ژن  انيبهم  ، 1نيپروتئ-نيپروتئ  ي 
 يهاشبکه   و  ک،يمتابول  ي هاشبکه   ،دهیگناليس  يهاشبکه 

 يهاشبکه   .(Jiang et al., 2014)  هستند  ژن  کنندهميتنظ
  ي ها( شبکه Gene co-expression networksژن )  انيبهم

رونوشت عموماً    -ارتباط  که  هستند    عنوان بهرونوشت 
م جهت  ريغ  ينمودارها گزارش  ژن   ییجا  شوند، یدار  ها  که 

مبه   یزمان متصل  هم  شوندیهم  ارتباط   داريمعنی   یانيبکه 
داشته آن   نيب وجود  مطالعه  (Tieri et al., 2019)  باشد   ها   .

شناسا  انيبهم  يهاشبکه  امکان  فراهم  را    ییهاژن   ییژن 
توسط    سازدمی تنظ  یککه  کنترل    یسیرونو  کنندهمي برنامه 

 یمحصولات ژن  ایمرتبط هستند،    ياز نظر عملکرد  شوند،یم
 Tieri et)  دهستن  ليمشترک دخ  زیستی  ندی فرآ  کیها در  آن

al., 2019.)  مقا د  سهیدر  انواع   ،زیستی  يهاشبکه   گریبا 
از جمله    تیمز  نیچند  داراي  ژن  انيبهم  يهااستفاده از شبکه 

تقر ژن   ،باًیپوشش    مطالعات دليل  به   اندک   اریبی   ،هاکامل 
 Yang et)  است  خاصي  هاساخت شبکه   ییو توانا  منتشرشده

al., 2014.)  بس  انيب  ی همگام  ،یژن  یانيبهم در  از    ياريژن 
استنباط   يطور گسترده براه است و ب  یطيو مح  یسلول  طیشرا

 ,.Van Dam et al)  دشوی ها استفاده مژن   یکیولوژيعملکرد ب

راه   ی کی  (. 2018 هم  يهااز  بهتر  بررسژن   یانيبدرک    ی ها، 
ژن  شبکه   انيبهم  يهافهرست  در  براساس    ، یژن  يهاشده 

هم شدت  و  ژن آن   یانيبقدرت  فهرست  است.   يهاها 
ب  یبررس  يبرا   ميمستق  يکردیرو  ،شدهانيبهم   ان ياطلاعات 
   (.Langfelder & Horvath, 2008) استها زمان ژنهم

کلهم  انيب اطلاعات  ژن  برا  يديزمان  درک    يرا 
اغلب در    انيبهم  يهاژن  را یز  کند،یزنده فراهم م  يهاستميس

با    ای  مشابه  زیستی  يرهايمس  -نيپروتئ  برهمکنش مرتبط 
هستندPPI)  نيپروتئ  )  (Van Dam et al., 2018).    تاکنون
براهب  PPI  يهاداده گسترده  ژن   ینيبشيپ  يطور  عملکرد 

گرفته قرار  استفاده  برامورد  همکاران   واينب  ،بار  نياول   ياند.    و 
(Nabieva et al., 2005)  در   يهان يپروتئ  که  دادند  نشان

ممکن    کهدارند    یمشابه   ای  کسانی  يعملکردها  ،تعامل  حال
در   به    .باشند  ريدرگ  ريمس  کیاست  توجه    ، فرض  نیابا 

شبکه   توانیم   جهت موجود    نيپروتئ-ني پروتئ  تعاملی  يهااز 
بر این،  کرد. علاوه استفاده    يماريمرتبط با ب  يهاژن   ییشناسا

استراتژ  ازين موفقهاي به  مطالعه    نگارندگان   ،یدرمان  ي  به  را 
پروتئ  يهاشبکه  طر  ن يپروتئ-نيتعامل   يکردهای رو  قیاز 

  ي مناسب برا  یروش  عنوانبه   یستميس  یشناسستیبر ز  یمبتن
پروتئ در    ي ديکل  یکیولوژيب  يرها يو مس  دیکاند  يهانيکشف 

است  يماريب  نیا روش واداشته   نیترکوتاهميانگين    هاي. 
  ه ی و تجز  ییشناسا  يطور گسترده براه ب   نيز  3بينابينی و    2ر يمس

تحل شبکه   یستیز  ينشانگرها  ليو   تعامل    يهادر 
م  زبانيم-روسیو .  (Huang et al., 2012)  دنشویاستفاده 

پروتئ کوتاه  ی نياگر    دف ه  يهاژن   نيب  يرهايمس  نیتردر 

 

1 Protein-protein interaction 
2 Average Shortest Path 
3 betweennes 

 
 زاده و حسن حافظیانمهره محمدنژاد، محسن قلی

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
20

25
.1

49
8 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

02
 ]

 

                             4 / 14

http://dx.doi.org/10.61882/rap.2025.1498
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1498-fa.html


 33........... ........................................................................................................................................... 1404 /4شماره  /شانزدهمسال  یدام یداتتول یهاپژوهش

انتقال   تواندی است و م  ادیز  اريها بسآن بينابينی  باشد،    روسیو
کند  گناليس مختل  را  شبکه  (.  Huang et al., 2010)  در 

پروتئ که  شد  بالابا    يهانيمشخص  معمولاً    بينابينی 
ژن   يعملکردها با   ,.Jiang et al)  دارند   seed  يهامشابه 

2013 .)   
همکاران    راناوار گزارش    (Ranaware et al., 2016)و 

چگونه   که  ودادند  حد    شيب  انيب  H5N1  روسیعفونت  از 
IFNنوع    يهاI  (IFNA    وIFNGس )نيتوکي(،  ، IL1Bها 

IL18  ،IL22  ،IL13  و  ،IL12Bکموکا ) نی(،  ، CCL4ها 
CCL19  ،CCL10  و  ،CX3CL1 ژن و  شده  کیتحر  يها( 

و    IFN  (RSAD2،IFITM5  ،IFIT5  ،GBP 1  توسط
EIF2AKر بافت  القا    هاجوجه   ه ی( در  اختلال در    نیا  کرد.را 

تع  زبان يم  ی ذات  یمنیا  يهاژن  يا کنندهن ييممکن است عامل 
پ  يبرا و  جوجه   امديشدت  در  آنفولانزا  باشد. عفونت  در    ها 

همکاران و  گلپسند  ،  (Golpasand et al., 2024)  مطالعه 
تحل  ه یتجز  جینتا تعامل   تجزیه و    کي وانفورماتيب  ليو  شبکه 

  و   BUB1  ،NDC80  ،CDC20  يهاژن  ،نيپروتئ-نيپروتئ
PLK1    همچنين   يمرکز  يهاژن   عنوانبه را و  مرغ  در 

در   را   PLOD2و   A6COL3،A3COL1کليدي  هاي  ژن
نمود شناسایی  هستی(.P  <   0.05)  نداردک  شناسی مقایسه 

افتراقی هاي  ژن تفاوت  که    با  داد  نشان  اردک  و  جوجه  در 
آن جوجه بيشتر  در  مقاومت ها  و  ذاتی  ایمنی  پاسخ  در  هاي  ها 

ند، ولی در اردک بيشتر در سوخت و  شتالتهابی ميزبان نقش دا
ساز چربی و توليد انرژي براي تامين نيازمندي مقاومت ميزبان 

 . کردنددر برابر بيماري نقش ایفا 
هدف   با  مطالعه،  در    يديکل  ينشانگرها  ییشناسااین 

تلفات و خسارات    یا  درمانتشخيص،   از  کنترل   ي ماريبناشی 
مرغی آنفولانزا روشبا    ي  از   هايشبکه   زيآنال  هاياستفاده 

.  انجام شد  يعملکرد-یده گناليس  يرها يمس  ليو تحل  یستیز
اب ژن علاوهمنظور،    ینه  حاششناخته  يهابر  با   یسینوه ي شده 

GO  ها از ژن   یفيط  ،روسیبه و  یمنیپاسخ ا  ريدر مس  کسانی
شبکه خوشهصورت  به  و  نظر   یفرع  يهاها  نقطه  از  فعال 

احتمال مسآن  یمشارکت  در   ،زیستیمهم    يرهايها 
سلول  ،یمولکول  يعملکردها مس  یاجزاء  ي سازیغن  يرهايو 
بررسمربوطه،   که   گرفت.  قرار   یمورد  آنجایی  ي ريگاندازه از 

در عضو   ريتأث  نييتع  يبرا  ياريمع  ،تیمرکز  هايشاخص ها 
 1نزدیکی  بينابينی،  تیمرکزهاي  شاخص از    ،است   یشبکه تعامل

عضو و   اتصال  تحل  ه یتجز  يبرا  2تعداد    يهاشبکه   ليو 
افزایش  افتهی شد. استفاده    ینيپروتئ ضمن  مطالعه  این  هاي 

آنفلوانزاي   به عفونت  ميزبان  پاسخ  به چگونگی  نسبت  آگاهی 
H5N1  درمان توسعه  براي  دستاوردهایی  است  ممکن   ،

شيوع   با  موثر  مبارزه  براي  نظارتی  راهبردهاي  و  هدفمند 
H5N1 باشد.   

 

 ها مواد و روش
ژن آوری  آنفولانزا  هایجمع  به  پاسخگوی  در    محتمل 

 مرغ 

 
1 Closeness 
2 Degree 

حاضر،   مطالعه  ی انيبهم  داده  گاهیپادر 
از    COXPRESdb   (https://coxpresdb.jp)ژن استفاده  با 

کل نتيجه  شدجستجو    Response to virus  يديکلمه  در   .
به    21،  جستجو پاسخ  بيولوژیکی  فرآیندهاي  در  که  انواع  ژن 

شده معرفی  دارند،  نقش  مرغ  در    داده   پایگاه  در.  نداویروس 
COXPRESdb  ،براساس    شدهمعرفی  انبيهم  يهاژن

مرتب  union-type  (gga-u.3  مرغ  یانيبهم  يهاداده  )
ميان  .  نداشده معرفی  21از  شبکه  ژن  دو  در  ژن  هفت  شده، 
بيانی شامل  این دو شبکه همبيانی ژن مجزا حضور دارند.  هم

،  SAMHD1ژن    چهارو    RBP4Aو    TTR  ،ALBسه ژن  
MX1  ،IRF7    وMYD88    .بيانی هم  با توسعه دو شبکه بودند

نهایت   در  هدف  خوشه   12در    ژن  148ژن،  با  مجزا  ژنی 
ی ژنی محتمل در فرآیندهاي انيبهم  يهامؤلفه شناسایی سایر  

از   آنفولانزا،  ویروس  به  پاسخگو  داده   گاهیپابيولوژیکی 
COXPRESdb  شد استخراج  و  ب.  ندشناسایی  ،  3ان يتشابه 
الگو تشابه  می ژن    ان يب  يدرجه  نشان  و  را  صورت به دهد 

جهت    .شودیژن محاسبه م  دو  نيب  رسونيپ  یهمبستگ  بیضر
هم  شبکه  در  ترسيم  ژنی  فرمول  COXPRESdbبيانی  از   ،

متقارن  شد.  4رتبه  وجود    یهمبستگ  ضریب   استفاده  با 
ژن   سازينرمال فضاتراکم  در    ، بودنامتقارن  ی،  همبستگ  يها 

دو   نيرتبه متقابل بیا همان    یهندس  نيانگياز رتبه م  در نتيجه
 شود:زیر محاسبه می صورت به شد که  جهت استفاده -رتبه

 

𝑀𝑅(𝐴𝐵) = √(𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐴 → 𝐵) 𝑋 𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐵 → 𝐴))  (1)  
 

آن   در  𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐴که  → 𝐵)    بيان همبستگی  رتبه  برابر 
ژن    Aژن   𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐵و    Bاز  → 𝐴)   همبستگی رتبه  برابر 

 است.  Aاز ژن  Bبيان ژن 
هم داراي    ی ژن  يهاجفت   داراي  یتصادف  یانيبنمرات 

نتيجه  عیتوز در  اتخاذ   یانيبهم  z-score  کی  ،نرمال هستند. 
آن  شد در  تصادف  کی  صفر   که  مثبت    ک ی  3و    یسطح  نرخ 

جفتانيبهم  يبرا  يدرصد  1/0کاذب   گرفته   ژنیی  نظر    در 
نسبت    بالاتر   بيانیهم   عنوانبه ،  Z  >  3شد. انحراف در اطراف  

 ی در نظر گرفتهژن  يهاجفت  یتصادف  بيانیهم  نرمال  عیبه توز
رویکرد حضور   به  با توجه    ي رهايدر مس  بيانهم  يهاژن شد. 

 نيپروتئ-نيپروتئ  تعامل  بامرتبط    ای  کسانی   یکیولوژيب
(PPIs)  از ابزار ،STRING  (https://string-db.org/  جهت )

پروتئين تعاملی  شبکه  محاسبه  -رسم  و    عضو تعداد  پروتئين 
تعاملی،  شرکت شبکه  در  تعداد   نيانگيم،  هااتصالتعداد  کننده 
 تعدادی،  محل  يبندخوشه   بیضر  نيانگيم،  عضو  اتصال
شد  استفاده  PPI يسازیغن P-valueو  موردانتظار يهااتصال

(Doncheva et al., 2019.)   
 

 
3Expression similarity 
4 Mutual Rank 
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 هیزآرای ر یهاشبکه با داده  یسینوهیحاش

مطالعه،    شبکه   یسینوهيحاش  جهت بمورد    انيداده 
  GEO  بخشاز    GSE53932   (Hu et al., 2015)يسر

اط ي،  آمار  ليتحل  از  بعد  .شد  استخراج  NCBI  تاعلابانک 
بيان تحليل  و  نرمژن  تجزیه  توسط    GEO2R  افزارها 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/  ،)و    انجام شد 
  < Log FC   <  2)  و  (P  <  0.05)  اقی باترافبا بيان  هاي  ژن
گردید(  -2 خلاصه ب  .ندمشخص  سویه    هاجوجه   ،هطور  با 

  24  و  ند تلقيح شد   H5N1ویروس    CK-PAX3یافته  جهش
 RNAبراي استخراج  هاجوجه  يهاساعت پس از آلودگی، ریه 

ریزآرایه روي  هيربيداسيون  شدند  Affymetrix هايو    جدا 
(Hu et al., 2015)بيماري ویروس  . حدت  این  دليل به زایی 

جهش  وجود   و    T576Aو    T573C  ،C574Aسه 
  PA-X. پروتئين  استبالا    PA-Xناکارامدشدن نقش پروتئين  

منفم يتنظعنوان  به  حدت  تکثی،  کننده  مهار  و    روس یو  ريبا 
 ,.Hu et al)  دهدیحدت را کاهش م  زبانيم  یذات  یمنیپاسخ ا

2015; Li et al., 2016  .) 
 ی فرع یهاشبکه  ترسیم

 MCODE   (Bader  هايافزونه   توسط  یفرع  يهاشبکه 

et al., 2020)jActiveModules 3.1   (Saito et al., 

  افزار نرم  باCytoCluster 2.1.0 (Li et al., 2017 )و  (2012
Cytoscape  (Shannon et al., 2003)  شدند  ییشناسا  .

در    یکیمتراکم از نظر توپولوژ  اريمناطق بس  ییمنظور شناساه ب
  ن ييعت  MCODEافزونه   الگوریتم ها با استفاده ازشبکه، خوشه 

تشخMCODEافزونه    يبندخوشه   تمیالگور  شدند.    ص ي، 
با توجه به تراکم  عضو    یده اساس وزن   بر  یمولکول  گیديچيپ

ا  یمحل  یگیهمسا شامل    تمیالگور  نیاست.  مرحله  سه  در 
پعضو  یدهوزن مولکول  ینيبشي،  پس  یکمپلکس  پردازش و 

پروتئ  ا یکردن  لتريف  يبرا پنيافزودن  به کمپلکس   ینيبشيها 
تعداد    شامل برش   MCODE  يشود. پارامترهای شده انجام م
عضو و    K-score   :5،5/0:  عضو  ازيامت  برش  ،2  :اتصال 

 Saberi Anvar et)  نددر نظر گرفته شد   100حداکثر عمق:  

al., 2018.)    با استفاده از افزونهjActiveModules    براساس
ز  انيب  يهاداده به شبکه،  با   یانيب  يهارشبکه یواردشده  فعال 

 Saito)  شدند   یی شناسا  adj.P-value < 0.1  در نظر گرفتن

et al., 2012.)   افزونه خوشه  CytoCluster  از  بندي  جهت 
براساس   خوشه   P-valueشبکه  شناسایی   دارمعنیهاي  براي 

(0.05> P .استفاده شد ) 
 ت یمرکز  یمحاسبه پارامترها

پارامترهاي    شامل  تی مرکز  يپارامترهامحاسبه    منظوره ب
نزدیکی   اتصالو  بينابينی،    یی شناسا  و  عضوهر  براي    تعداد 

در    Cytoscapeافزار  نرم  CentiScaPe 2.1  از افزونه  ،هاهاب
تعداد    𝑖عضو    تعداد اتصال  تیشاخص مرکز.  شد   استفادهشبکه  
صورت  ه بکه    دهدیرا نشان م  عضوبه هر    مي مستق  يهااتصال

 : (Hwang & Han, 2022)شود ی محاسبه م ریز
 

(2        )                                𝐶𝐷(𝑖) = ∑ 𝐴𝑖𝑗
𝑁
𝑗=1 

 

یس مجاورتی  ي شبکه و ماترهاعضو تعداد    𝑁  ، که در آن
𝐴𝑖𝑗  يهاعضو   نيب  اتصال  کی  𝑖  و  𝑗    یک با   .هستندبرابر 

قالب    بينابينیشاخص   پعضو    کینقش  در  بق  وند يدر    ه يبا 

ارز  يهاعضو بينابينیشودی م  یابیشبکه  شاخص   𝑖عضو    . 
 : (Hwang and Han, 2022)شود می تعریف زیرصورت به 

 

(3    )                             𝐶𝐵(𝑖) = ∑
𝜎(𝑠,𝑡|𝑖)

𝜎(𝑠,𝑡)𝑠,𝑡𝜖𝑁 
,𝜎(𝑠ها است، عضومجموعه    𝑁  ،نآکه در   𝑡)    تعداد کل

,𝜎(𝑠و    𝑡و    𝑠  نيب  رهايمس  نیترکوتاه 𝑡|𝑖)  کوتاه  ن یترتعداد 
از    𝑡و    𝑠  يرهايمس  نيب  يرهايمس که  عبور    𝑖  عضواست 
𝑠 گر  ا،  کندمی = 𝑡, 𝜎(𝑠, 𝑡)=1و 𝑖 ∈ 𝑠, 𝑡𝜎(𝑠, 𝑡|𝑖)=0   

نشانه ب  پروتئين  کی  بينابينی   .باشد موثر  تواناطور    ییدهنده 
ممکن  نيپروتئ  کی مخابرهدر  به سيگنال  ساختن    ها 

در    يهانيپروتئ است.   ،دهیگناليس  مسيرهايدوردست 
حفظ    يبرا  ،ادیبه احتمال ز  امتياز بينابينی بالابا    ییهاپروتئين

مکان انسجام  و   مهم  اريبسدهی  گناليس  يهاسميعملکرد 
 ,Hwang & Han, 2022; Scardoni & Lau))هستند  

  ، ی کیولوژيشبکه ب  کیدر  عضو    کی  شاخص نزدیکی  (.2012
عملکرد  ي براعضو    کیاحتمال  صورت  به  آن ارتباط  با    ي 

عضو  چند    يکه برادر حالیشود،  می   ريتفس  گریدعضو    نیچند
استنا  گرید نزدیکی  .مرتبط  دهنده  نشان  عضو  کی  شاخص 

هر   سایر  عضو  نزدیکی  و  درون  هايعضو به  است  شبکه 
امی ارتباطات  را  عاتی  طلاتواند  و  دسترسی  ها عضودرباره 

کند نزدیکی  .فراهم   محاسبه  زیرصورت  به   𝑖  عضو  شاخص 
 .(Scardoni & Lau, 2012)شود می

 

(4                  )                 𝐶𝑐𝑙𝑜(𝑖) =
1

∑ 𝑑𝑖𝑠𝑡(𝑠,𝑡)𝑡𝜖𝑁
 

 

dist (𝑠, 𝑡)  عضو   ن يب  ريمس  نیتروتاهک 𝑖   هاي  عضوتمام    با
بالا،    نزدیکیبا    نيپروتئ  ک ی  ن،یا  بر   بناشبکه است.  در    گرید

مقا م  سهیدر  به   نزدیکی   ن يانگيبا  تنظ  یراحتشبکه،    م يدر 
ها ن يپروتئ  یخواهد بود، اما برخ  در مرکزیت  گرید  يهانيپروتئ

 دهیگناليشبکه س  کیاند.  آن قرار نگرفته   تيفعال  ر يتحت تأث
م ز  اريبس  نزدیکی  نيانگيبا  احتمال  به    ا یواحدها    ادیبالا 
 کی   کهحالیکند، در  یم  یرا سازمانده  يعملکرد  يها لماژو

به احتمال   نیيپا  اريبس  نزدیکی  نيانگيبا م  دهیگنالي شبکه س
 یميتنظ  يهاها که ماژولن يباز از پروتئ  ايخوشه   عنوانبه   ادیز

 & Scardoni)  کندیکند، رفتار میمهم متصل  مختلف را به 

Lau, 2012 .) 
 مجموعه ژن   لیو تحل هیتجز

هست )   یشناسیاصطلاحات  مسGOژن  و    ي رهاي( 
خوشه رشبکه یز و  ابزار    ییشناسا  يهاها  از  استفاده  با  شده 

ارزیابی    ندشد   یابیباز  DAVID  يعملکرد  یسینوهيحاش و 
بيانی ژن  بيانی از طریق سازگاري بين همهاي همکيفيت داده

حاشيه  مسير  نویسیو  عملکردي  گرفت.  صورت  KEGGهاي 
 گاهیپا  DAVID  (https://david.ncifcrf.gov/)پایگاه  

از   یکی ،گیکپارچیتجسم و کشف  ،یسینوهيحاش يبرا ايداده
 یسینوه يو حاش  یسازمانده  يبرا  نیآنلا  يابزارها  نیکارآمدتر

  ه یزآرایپرتوان مانند ر  يهاکياز تکنحاصل  ناهمگن    يهاداده
ا شامل    نیاست.  غن  68برنامه  که    يسازیابزار  است  ژن 

ابزارها  ياهمجموعه شامل  مختلف  ماژول  چهار  در  را    ي ژن 
  Domainchartو    GOchart  ،KEGGchart  ،یسینوهيحاش

جهت بررسی و درک   .(Huang et al., 2009)  دهدینشان م
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ژن  عملکرد  و  ماهيت  افترابهتر  شبکه  ،  شدهبيان ی  قهاي 
بژن شناسی  هستی   ClueGO 2.5.10هاي  افزونه وسيله  ه ها 

(Bindea et al., 2009)  و  CluePedia 1.5.10  (Bindea 

et al., 2013)   افزار  نرمCytoscape  شد بترسيم  ه  . 
ژنینا افترامنظور،  شدهی  قهاي  افزونه  بيان    ClueGOبه 

هستی  ندشد  معرفی نتایج  دریافت  از  بعد  عبارات  و  شناسی، 
گروه (  P < 0.05)  داری معنشناسی  هستی با  هاي  مرتبط 

 .شناسایی شد کارکردي
 

 نتایج و بحث 
 STRINGتعاملی در ابزار شبکه  میترس

م يترس  STRINGپروتئين در ابزار  -شبکه تعاملی پروتئين
،  عضوتعداد اتصال    نيانگيما،  هاتصالتعداد  ،  هاعضو تعداد  شد.  

مورد   يهااتصال  تعدادی،  محل  يبندخوشه   بیضر  نيانگيم
،  148ترتيب  به   PPIشبکه    يسازی غن  P-valueو    انتظار
شد  1.0e>P-16و    61،  552/0،  8/15،  1171   . ند محاسبه 

تعاملات مشاهده مشخص    ،شدهشده در شبکه ترسيمبراساس 
هاي مورد مطالعه  گونه تعاملی با سایر ژنژن هيچ   42شد که  

 و خارج از شبکه حضور داشند.  ندنداشت
شبکه  هیزآرایر  یهاداده   یبارگذار شناسایی  در   و 
 ی فرع یهاشبکه 

از ،  GSE53932  يسر  یانيب  هايداده  يآمار  ليتحل  بعد 
گروه آلوده به ویروس آنفلوانزا    ميان  هابيان ژن  و مقایسه  آناليز

CK-PAX3  سویه  مشتق از  کنترل    H5N1شده  گروه  و 
شبکه  انجام شد.   GEOدر  شدههيتعب GEO2R افزارتوسط نرم 

 61صورت  به   دارمعنیها با بيان افتراقی  براي ژن  هياول  تعاملی
نرم   اتصال  306،  (ني)پروتئ  عضو از  استفاده  افزار با 

Cytoscape  بيان در هاي همپروتئين  تعاملیشد. شبکه    جادیا
ترسيم مرغ  در  آنفولانزا  ویروس  به  بر   پاسخ  رنگ  تغيير    و 

ژن  بيان  ميزان  داده شدهنمای  1در شکل  ا  هاساس  .  است  ش 
بژن  قرمز  و  آبی  هايرنگ  بيان  با  و  پایين  بيان  با  را الا  هاي 
ندارند ميزان  و ژن  دهندمی  نشان تغيير رنگ زیادي  هایی که 

کم بيان  همچنيندارند  تريتغييرات  اندازه    ،.  ها وعضتغيير 
. دو  ها از کم به زیاد استوعض  تعداد اتصالتغيير  دهنده  نشان

و   PLAC8L1  ،LBFABP  نيپروتئ  سهتوسط    PPIشبکه  
IFI6   پروتئبه شدند.  مرتبط  و     SERPlNA10هاين يهم 

AHSG    و    22  عضوامتياز  باPLG    عنوان به  21  عضوبا امتياز  
کل  در  تعامل زانيم نیشتريب ي، دارا(Hubهاب ) هاينيپروتئ

  دهنده نشان   تواندیکه م  ند بود  ها با بيان افتراقیشبکه پروتئين 
 (. 1ها باشد )شکل بيولوژیکی و عملکردي متعدد آننقش مهم 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

به قرمز   یرنگ از آب طيف  ريي. تغCytoscapeبا  زينزا در مرغ بعد از آنالولاآنف روسیپاسخگو به و  يهان يپروتئ تعاملیشبکه  -1شکل  
 .است  ادیها از کم به زوعض  تعداد اتصالتغيير دهنده ها نشان عضو اندازه  رييو تغ ادیاز کم به ز انيب رييدهنده تغنشان

Figure 1. The interaction network of influenza virus-responsive proteins in chickens after analysis with Cytoscape. 
The color change from blue to red indicates the change of expression from low to high, and the change of the size of 

the nodes indicates the change of the degree of the nodes from low to high. 
 

یا   A (SERPlNA10)  نيسرپ  خانواده  10عضو   ينپروتئ
سر  يها مهارکننده خانوادهني)سرپ  نیپروتئاز  از    ياها( 

مهم    یکیولوژيب  ندیفرآ  نی چند  ميها هستند که در تنظنيپروتئ
رگ نظير   انعقاد،  دارند  یسلول  بقاء  و  ،ییزاالتهاب،  انقش    ن ی. 
  ی است، اگرچه برخ نیسر  يعمدتاً شامل مهار پروتئازها تنظيم

متفاوت  هانيسرپ م  یدسته  مهار  را  پروتئازها    ی حت  ای  کنندیاز 
فعال م  تيبدون  عمل   ,Bots & Medema)  کنندی بازدارنده 

 هان يبازدارنده پروتئاز، سرپ  يهاخانواده   ریبرخلاف سا  (. 2008
که    کنندیمهار م  یخاص  سميهدف خود را با مکان  يپروتئازها

بدارد. علاوه  ی ساختار بستگ  ر ييبه تغ بافت   انيبر    ي هادر اکثر 
  ستم يسلول مختلف س  نیتوان در چندی را م  هانيسرپ  ،یعيطب

آن .  افتی  یمنیا که   از  انيسرپ  ان يب  جا  در  ها سلول  نیها 

تنظبه  نشانیم  ميشدت  نقش  شود،  تنظها  آن دهنده    م يدر 
 . (Bots & Medema, 2008) است یمنیا يهاپاسخ

و    توز ياندوس  اب   (AHSG)نيکوپروتئيگل  HS-2آلفا  
ماکروفاژها    يپاکساز در  تواند  ی م  و  است  مرتبطپاتوژن 

  دهد   شیافزارا  هماتوم    يو پاکساز   يماکروفاژ  توزيتروفاگوسیار
(Zhang et al., 2024)سازي نویسی غنی . در بررسی حاشيه

  م يتنظدر مراحل بيولوژیکی مهم نظير    AHSGژنی، پروتئين  
فاگوس حاد،  توزيمثبت  فاز  عملکرهاي    توزينوسيپ،  پاسخ  و 

نظير   ک   تيفعالمولکولی  بازدارنده   تيفعال و    نازيمهارکننده 
 Jersmann et al., 2003; Kalabay)  نقش دارد  دازياندوپپت

et al., 2002; Lord, 2003.)  نوژنيلاسمپ  (PLGز ،)موژنی 
پلاسم  نیسر سلول  ن،يپروتئاز  سطوح  پروتئ  یبه    ي هان يو 

زخم،    ز،ينولیبريف  ،شده  متصل  یسلول  خارج  کسیماتر بهبود 
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را    یالتهاب  يهاجذب سلول و فاکتور رشد و پردازش هورمون 
در  (Plow & Hoover-Plow, 2004)  کندیم  ليتسه   .

سلول گ  PLG  ،یسطوح    توسط   که  يمتعدد  يهارندهيبا 
مناطق  خود  ناليترم  C  يهانیزيل تعامل   PLG  نگلیکر  با 

می دارند،   اتصال  (Miles et al., 2005)شود  مرتبط   .PLG 
افزا  نيپلاسم  ليبه ماکروفاژها تشک  يهاگناليس  ،داده  شیرا 

ب  کندی م  ديتولرا    یسلولدرون پاسخ   انيکه  و   يهاژن 
تشک  يعملکرد تعد  ي هاسلول  ليمانند  را    کنند یم  لیفوم 

(Das et al., 2013)  .فاگوس نقش  یتيعملکرد   یماکروفاژها 
زا يماريآپوپتوز و مهاجمان ب  يهابردن سلول نيدر از ب  ی اساس

شدکند.  یم  فایا کهه  مشخص   يجابه  نيپلاسم  است 
رو م  يهاسلول  يماکروفاژها  عمل   Berri et)  کندیطعمه 

al., 2013.)  ی بيترک  يکردهایرو  با  ،ايمطالعه  در  
نشان  کیفارماکولوژ ژن،  حذف  شد  و    چگونه   که  داده 

ر  نوژنيپلاسم عفونت   هیالتهاب  پاتوژنز   يآنفولانزا  يهاو 
A/PR/8/34  ،H5N1  و  زايماريب  اريبس  يهاروسیو 

کنترل    H1N1 2009=ريگهمه مشاهده  این  .  کردرا  شده اثر 
  با   نوژنيپلاسم  ،واقع  نبود و در  روسیو  ريکاهش تکثناشی از  

ف  ليشکت م  یموضع  نیبريلخته  دفاع  برابر    زبانيدر  در 
ر  ،آنفولانزا  روسیو  يهاعفونت  مضر  التهاب  کمک هیبه  ها 

   (. Berri et al., 2013) کرد
افزونه    محاسبه   Cytoscapeافزار  نرمدر    MCODEبا 

بالا  منجربه چگالی  با  دوخوشه  این  شد  شناسایی  با  .  مناطق 
شامل    بالا  یچگال است  ممکن  شبکه  د نباش  هایینيپروتئدر 

به  عمل  کیعنوان  که  سلول  در  و   AMBP.  دنکن  مجموعه 
DDX60   پروتئين به خوشه  به   Seedهاي  عنوان  در  ترتيب 

 .(1حضور داشتند )جدول  2و  1شماره 

 
 MCODE هاي فرعی ایجاد شده توسطشبکه  -1جدول 

Table 1. Subnetwork created by MCODE 

 

  استفاده از   با  (P < 0.05.adj)  داریژنی معنخوشه دو  ، Cytoscapeافزار  نرم در    شبکه  يهاعضو به    بيان  يهاپس از افزودن داده
خوشه    نياول  .(2د )شکل  شناسایی شدن  ( P  <  0.05ر )در نظر گرفتن مقدابا    (ClusterOne  مت یروالگ) CytoCluster 2.1.0 افزونه

پروتئعضو    25با    داریمعن شامل  شبکه  راست  سمت  مس  يهانيدر  که  و    نیروزيت  ن،يآلان  ليفن  وسنتز يب  یدهگناليس  رياست 
 یدهگناليس  رياست که مس  يهانيدر سمت چپ شبکه شامل پروتئعضو    20دار با  یخوشه معن  ني. دومدادندرا نشان    پتوفانیتر

به   یمنیدر پاسخ ا  ريدرگ  ريمس  عنوانبه را    RIG-I  رندهيگ  یدهگناليس  ريو مس  1  مپلکسيس  رپس ه  روسی، عفونت وA  يآنفولانزا
 (. 2)جدول دادند نشان  روسیو

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

  با  يهاژن شبکه،  نیا ردر مرغ. د  نزاولاآنف پاسخگو به ویروس شدهافتراقی شناسایی ي هانژ یتعامل  شبکه داری نمع يهاخوشه  -2شکل  
 . دارند را  انيب نیترکم ،آبی يهاعضو و  انيب نیتربالا ره،يت قرمز يهاعضو

Figure 2. Significant clusters of the interaction network of identified DEGs responsive to influenza virus in chickens. 
In this network, genes with dark red and blue nodes have the highest and the lowest expressions, respectively . 

 
 شبکه  یابیارز  یهاشاخص

بارگذاري   از  بيانی  پس  و  عضواطلاعات  و  ها  محاسبه 
  پنج  ،jActiveModulesاز افزونه    تفادهبا اسها  آن  يبندطبقه 

شد شناسایی  فعال  بيانی  هاي شاخص  محاسبات.  ندزیرشبکه 
زیرشبکه   مرکزیت ازبراي  حاصل  فعال  بيانی    تم یالگور  هاي 

jActiveModules  داده افزودن  از  براي    و  انيب  يهاپس 
قبل از افزودن    MCODE  يهاتم یالگور  حاصل از  هايخوشه 

نمودار    طور  همان.  ندشدانجام    نيز   انيب  يهاداده در  که 
 و  IFIT5 ، IFIH1،ه استنشان داده شد  3پراکندگی شکل  

RSAD2 تمیآمده از الگوردست به هايدر خوشه MCODE  و  

CytoCluster    وIFIH1    آمده  دست به   بيانیفعال    رشبکهیزدر
  بينابينی، نزدیکی   امتياز  نی بالاترداراي    jActiveModulesاز  

عضوو   اتصال  خوشه   .هستند  تعداد  به  توجه  و با  ها 
 و IFIH1، IFIT5ي  هانيپروتئ  شده،هاي شناساییزیرشبکه 

RSAD2 الگوردست به  هايدر خوشه از    MCODE  تمیآمده 
  IFIH1  نيپروتئو    CytoCluster  )خوشه با بالاترین امتياز( و

از  دست به   بيانی فعال    رشبکهیزدر     jActiveModulesآمده 
نزدیکی  امتياز  نیبالاترداراي   عضوو    بينابينی،  اتصال   تعداد 

 . بودند

 نام خوشه 
Cluster Name 

 امتياز 
Score 

 عضوتعداد 
Number of nodes 

 اتصالتعداد 
Number of Edges Seed 

1 14.261 24 164 AMBP 
2 12.133 16 91 DDX60 

 

Nodes:25 

Density:0.570 

Quality:0.940 

P-value:0.000 

Nodes:20 

Density:0.526 

Quality:0.885 

P-value:6.037E-8 
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 رشبکه یز و   Cytoو  MCODEهاي خوشه  در عضو تعداد اتصالشاخص هاي بينابينی و نزدیکی در مقابل  گی شاخص نمودار پراکند-3شکل  
 . jAtiveModules بيانی

Figure 3. The scatterplot of betweenness and closeness indices versus degree in MCODE and Cyto clusters and the 
jAtiveModules expression subnetwork 

 

غنی  بررسی  ژنی  در  پروتئين    ،KEGGسازي  سه  این 
پروتئينبه  چهار  و    STAT1 ،EIF2AK2   ،TRIM25همراه 

PLG  دارمعنیصورت  به  (0.05  >  Pبا مسيرهاي غنی )  سازي
بودند.    A  يآنفولانزا ارتباط    ، دهیگناليس  مسيرهايدر  در 

بيشترین جریان اطلاعاتی  هانيپروتئ بالا داراي  بينابينی  با  یی 
این  پروتئينبين   هستند.  است پروتئينها  ممکن  لزوما  ها 
یا     راما با مها  باشند  گونه ارتباط فيزیکی با یکدیگر نداشتههيچ

می پروتئينتحریک   بالا  بينابينی  با  مسير  هایی  توانند 
نتيجهسيگنال در  کنند.  تحریک  یا  مهار  نيز  را    ، دهی 
بالا پروتئين بينابينی  امتياز  با  و    يبرا  هایی  عملکرد  حفظ 

مکان  .هستند  مهم  اريبسدهی  گنال يس  يهاسميانسجام 
نزدیکیپروتئينهمچنين   با  یک   هایی  مرکزیت  در  بالا 

قراردا پروتئينی  واحد  صورت  به که    رند مجموعه  ماشين  یک 
می قرار  عمل  یکدیگر  با  فيزیکی  تنگاتنگ  ارتباط  در  و  کنند 

تحریک   یا  مهار  با  که  نزدیکیپروتئيندارند  با  بالا   هایی 
کرد.  می تحریک  یا  مهار  نيز  را  پروتئينی  مجموعه  این  توان 

م نشان  پروتئندهی شواهد  که  با  ي  ها نيد  شده  با    IFNالقا 
ضد   يهاتيتوانند فعالیم (  IFIT5)  ديپپت  کوی تتراتر  يتکرارها

به دو روش    یروسیو را  و    یروسیو  RNAترجمه    توقف خود 
پاسخ دهند  یذات  یمنیا  يهاشروع   ,.Zhang et al)  انجام 

دو  .(2013   IFIT5  یروسیضدو  ليپتانس  هاتيفعال  نیا  يهر 
و برابر  در    1هاروس یکسوويرتوما  ماننددار  RNA  يهاروس یرا 

 2ها روس یو  کسويو پارام  پرندگان   يآنفلوانزا  يهاروس یو  مانند
از    شيب  اني. بدهندیم  شیافزا  وکاسلين  يماريب  روسیمانند و

بالنه   IFIT5حد   علائم  تظاهرات  در    يماريب  ینيتنها  را 
به    يهاجوجه آنفولانزايآلوده  کاهش   H5N1  ویروس 

 

1 Orthomyxoviruses 
2 Paramyxoviruses 

و  یناش  کیپاتولوژ  عاتیضا  بلکه،  دهدمی ر  روسیاز    زش یو 
ن  روسیو .  (Rohaim et al., 2018)دهد  می کاهش    زيرا 

بالقوهبه   ی روسیو  RNA  با  IFIT5تعامل   و    یسیبا رونو  ،طور 
 منجربه ایجاد کرده،تداخل  یروسیو يهانيپروتئ يترجمه بعد

 Rohaim)  شودمیها  روسیو  RNA  ريبر تکث  ی آنمنف  ريتأث

et al., 2018.)    پروتئينIFIH1  مسير    علاوه   ي آنفولانزابر 
A  در و،   ر يمسو    1  مپلکسيسهرپس   روسیعفونت 

دارد  RIG-I  رندهيگ  دهیسيگنال نقش   ,.Kang et al)  نيز 

به  يهابافت در    (. 2002 آنفولانزاي آلوده    ، H5N1  ویروس 
نشان   ميتنظ  IRF7و    IFIH1  يهاژن دهنده  مثبت شدند که 

نوع  يسازفعال د1IFN   (IFNA  پاسخ  ر(  .  بود  هاهیر 
ژن    ،همچنين فقدان  ژن  RIG-Iدر  مرغ،    IFIH1  در 

م  RIG-I  یمنیا  يعملکردها جبران   Karpala et)  کندی را 

al., 2011.)    ژنRIG-I  يالگو  صيتشخ  رندهيگ  کی 
القا  یتوزوليس ا  ياست که  ا  ر  (IFN1)  1  نوع  نترفرونیپاسخ 

اگزوژن،    یروسیو  يهاRNA/DNA  ییبا شناسا  ،کرده  واسطه
م   یروسیضدو  یذات  یمنیا آغاز   ,.Wang et al)  کندیرا 

مرتبط با  روس،یمهارکننده و ني)پروتئ نیپریو نيپروتئ (.2022
 جادی، با اRSAD2  یا(  نترفرونیبا ا  ییالقا  ،ی شبکه آندوپلاسم

پلاسما و مهار انتشار    يغشا  يرو  يد يپيل  ي هاقیاختلال در قا
و و  ،یروسینتاج  م  روسیعفونت  مهار  را  کند یآنفولانزا 

(Zhang et al., 2020) ها،  . در جوجهSTAT1   ک ی  عنوانبه  
رونو مهمNLRC5  یسیفاکتور  نقش  فعال  ی،  پروموتر   تيدر 

NLRC5  طر  که  کندیم  فایا از  است   ريمس  ق یممکن 
شو  نترفرونیا  NLRC5  (.Qiu et al., 2017)  دفعال 

پروتئ  ینيپروتئ خانواده  به    NODشبه    يهارندهيگ  نيمتعلق 
(NLRs)بافت در  سلول،  و  ببه   یمنیا  يها ها    ان يشدت 

مهم  NLRC5.  شودیم ا  ینقش  پاسخ   کندیم  فایا  یمنیدر 
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(Qiu et al., 2017)محور  مشخص شد که ،. همچنينIFN-

STAT1    نوعI  یکننده کلن  کیفاکتور تحر  رندهيگ  انيباعث ب 
م وو    شودیماکروفاژ  -Sue)   کندیم  جادیا  یروسیاثرات ضد 

Jane et al., 2023) .  TRIM25 عضو مهم از    کیعنوان  ، به
تنظTRIMخانواده   اغلب در  با    زبان يم  یروسیوپاسخ ضد  مي، 

افعال داده    یذات  یمنیکردن  آن    نيپروتئ  کهاست    شدهنشان 
جوجه  بهدر  اندام ها  در  گسترده    . شودی م  انيب  یمنیا  يهاطور 
تسه   TRIM25که  است    شدهگزارش   م  ليبا  با    ی زبانيحس 
عفونت    ن،يتيکوئيوبی  گازيوابسته به ل  ی به روش  RIG-Iواسطه  

م  روسیو مهار  را    (. Liu et al., 2022)  کندیآنفولانزا 
TRIM25  م تکثیمرغ  از   ،کردهيريجلوگ  روسیو  ريتواند 

ا گ  Iنوع    نترفرونیپاسخ  واسطه  در    MDA5  رندهيبا  را 
القا  تواندیم  نيپروتئ  نیا  .کند  ميها تنظجوجه پاسخ    يواسطه 

و   ( Ubiquitinating)  کردن  نيتيکوئی وبیبا    یروسیضد 
 نازيک  نيپروتئ.  (Liu et al., 2022)  باشد  یعوامل داخل سلول

R  (EIF2AK2  )چندشکل با    نيپروتئ  کی مرغ    يها در سلول
پاسخ   IFNα/β  يالقا  يبراکه   است   یروسیوعملکرد ضد در 

.  (Schulz et al., 2010)  است  ازيمورد ن  آنفولانزا  روسیبه و
مسير    EIF2AK2  نيپروتئ بر  درمسير   A  يآنفولانزاعلاوه 

ودهی  سيگنال نقش    1  مپلکسيسهرپس  روسیعفونت  نيز 
همکاران  و  چوداري  مطالعه  در   ,.Chaudhary et al)  دارد. 

در انسان    H5N1ژن مرتبط با عفونت    39در مجموع    (، 2023
 PPIشبکه    کیتعامل داشتند و    گریکدیبا    یتوجه طور قابلبه 

که    ليتشک  اتصال  149و    عضو  38با     ر يمس  74دادند 
KEGG  ،76  عملکرد    22و    یجزء سلول  13  ، یکیولوژيب  ند یفرآ

تعد  یمولکول بکردی م  لیرا  تجزه.  تحل  هیعلاوه،  شبکه    ليو 
PPI    که داد  داعضو    33نشان  تعامل  هم  و  ربا    1056ند 
 ري، همراه با طول مس282/0شبکه  راکمرا با ت ريمس نیترکوتاه

  کیتوپولوژ  ليو تحل  هیدهند. تجزیم  ليتشک  947/1مشخصه  
،  IFNA1  ،IRF3  ،CXCL8هاب    يهاژن   ی،محل

CXCL10  ،IFNB1    وCHUK    را در عفونتH5N1  ی انسان  
 ,.Yang et al)  . در مطالعه یانگ و همکارانکرد  ینيبشيپ

2020 ،)  MCEMP1    وSPARC  تأثبه با    ر يعنوان ژن هاب 
ا بر  آنفولانزااز    ی ناش  یمنیآشکار  نشان    دیيتأ  واکسن  شدند. 

واکسن  مرتبط با    ییزابا واکنش  MCEMP1  ان يشد که ب  داده
،  داشت  یمنف  یهمبستگ  ون يناسيروز پس از واکس  7در عرض  

و توسط واسطه    سرکوب  CXCL 8/IL-8تواند توسط  ی که م
همشود  دی تشد  Granzyme-B  کيتوتوکسيس در  حال،   ني. 
ت  یمنیا  يهاپاسخ  شیافزا  به  SPARC  انيب تداوم   يهارتيو 

 . کردهومورال کمک  يباد یآنت
  ی هامجموعه  لیو تحل   هیو تجز  یعملکرد   روابط  یبررس

 ینژ
 یی منظور شناساه ب  DAVID  يعملکرد  یسینوه يحاش  ابزار

عملکردها  رهايمس هر    یکیولوژيب  يو  در  از    کیمرتبط 
قرار  یفرع  يهاشبکه  استفاده  در   يسازی غنگرفت.    مورد 

اصل خوشه شبکه  زیرشبکه ی،  و  فرعیها  از با    هاي  استفاده 
داد    KEGG  يرهايمس از ژن که  نشان  ها در هاي آنبرخی 
و  ،A  ي آنفولانزا  یدهگناليس  ريمس   روس یعفونت 

آمينه  وسنتزيب،  1  مپلکسيسهرپس   ن، يآلان  ليفنهاي  اسيد 
تر  نیروزيت   ر يمسو    نيآلانليفن  سم يمتابول،  پتوفانیو 

دارند  RIG-I  رندهيگ  دهیسيگنال شبه هارنده يگ  .نقش  ي 
RIG-I  (RLRs)   (Retinoic acid-inducible gene I 

(RIG-I)-like receptors)  ، ي ديکل  يحسگرها  عنوانبه  
 Iنوع    يهانترفرونیا  یسی رونو  يالقای، منجربه  روسیعفونت و
جریان و  در  نتيجه  ی روسیپاسخ ضد  در    ییشناسا  يبرا  شده، 

RNA  ا  یروسیو پاسخ  شروع    هستند  يضرور  ی ذات  یمن یو 
(Rehwinkel & Gack, 2020 .)  نهایت بيان    ،در  افزایش 

ویروسهاژن به  پاسخ  زمان  در  خوشه  این  طبيعی    ي  امري 
 .(2)جدول  است

 
 ي شناسایی شده در مطالعه حاضر هاعضو  يسازی غن جینتا -2جدول 

Table 2. Results of the enrichment of nodes detected in the present study 
 P (P-value) -مقادیر (Associated genes) هاي مرتبطژن ( GO-term) ژن یشناس یعبارات هست  KEGG KEGG Codeکد 

 ( Main Network) شبکه اصلی
gga05164 Influenza A (يآنفولانزا A) IFIH1, RSAD2, STAT1, EIF2AK2, TRIM25, PLG 9.1E-5 

gga05168 
Herpes simplex virus 1 infection 

 IFIH1, C5, STAT1, EIF2AK2 1.7E-2 1 مپلکسي هرپس س  روسیعفونت و

gga04622 
RIG-I-like receptor signaling pathway 

 RIG-I IFIH1, DHX58, TRIM25 1.8E-2 رندهي گ دهیسيگنال ري مس

gga00400 
Phenylalanine, tyrosine and tryptophan 

biosynthesis 
 پتوفان یو تر نیروزي ت  ن، ي آلانلي فن  وسنتزي ب

TAT, PAH 1.8E-2 

gga00360 Phenylalanine metabolism 
 TAT, PAH 4.6E-2 ن ي آلانلي فن  سمي متابول

 MCODE (MCODE Cluster )خوشه 

gga05164 Influenza A (يآنفولانزا A) IFIH1, RSAD2, STAT1, EIF2AK2, TRIM25 1.1E-5 

gga04622 
RIG-I-like receptor signaling pathway 

 RIG-I IFIH1, DHX58, TRIM25 2.2E-3 رندهي گ دهیسيگنال ري مس

gga05168 
Herpes simplex virus 1 infection 

 IFIH1, STAT1, EIF2AK2 1.5E-2 1 مپلکسي هرپس س  روسیعفونت و

 Cyto (CytoCluster )ه خوش 

gga05164 Influenza A (يآنفولانزا A) IFIH1, RSAD2, STAT1, EIF2AK2, TRIM25 2.2E-5 

gga04622 
RIG-I-like receptor signaling pathway 

 RIG-I IFIH1, DHX58, TRIM25 2.9E-3 رندهي گ دهیسيگنال ري مس

gga05168 
Herpes simplex virus 1 infection 

 IFIH1, STAT1, EIF2AK2 1.9E-2 1 مپلکسي هرپس س  روسیعفونت و

 ActiveModules (ActiveModules Subnetwork )زیرشبکه 

gga05164 Influenza A (يآنفولانزا A) IFIH1, RSAD2, STAT1, EIF2AK2 1.4E-4 

gga04622 
RIG-I-like receptor signaling pathway 

 RIG-I IFIH1, DHX58, TRIM25 1.1E-3 رندهي گ دهیسيگنال ري مس
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هستی نتایج  افتراژن  شناسیهمچنين،  شده بيانی  قهاي 
و مولکولی  عملکردهاي  نمایش  جهت  شبکه  قالب   در 

، آلفا  نترفرونیا  ديتولپاسخ به ویروس،    نظيرفرآیندهاي زیستی  
ی،  روسیو  ندیفرآ  یمنف  مي تنظ،  Iنوع    نترفرونیا  ديتول  ميتنظ

  ر يتکث، روسیبه و  یپاسخ سلول،  روس یبه و  یدفاع  پاسختنظيم  
و بازدارنده    تيفعال،  دارو  ک يکاتابول  ندیفرآی،  روسیژنوم 

معنی  استرول  کيمتابول  ندیفرآو  ،  دازيندوپپتآ  داري با 
(P < 0.05)  اندنشان داده شده 4در شکل. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  هايعضوها و نچک ژ هاي کوعضوآنفولانزا در مرغ.  روسیبه و پاسخگو شده  شناسایی قیافترا يهاژن  یشناسی هست نيب ات ارتباط -4شکل  
 .هستند یشناسی ارات هستبع بزرگ

Figure 4. Relationships between the ontology of identified DEGs responsive to the influenza virus in chickens. Small 
and large nodes are genes and ontology terms, respectively . 

 

 گیری کلی نتیجه
  ي هاميان ژن  طارتبا  احتمال  درنظر گرفتن  ،این مطالعهدر  

و آناليز   پاسخگو به ویروس دهی  هاي سيگنالدر مسيربيان  هم
داده   پایگاه  از  حاصل  بيانی  محاسبه  GEOاطلاعات   براي 

پروتئينهاشاخص مرکزیت  معنی  يهاي  افتراقی  بيان    داربا 
(P < 0.05)  با ستیز  ينشانگرهاشناسایی    به  منجر مرتبط    ی 

مس  یمولکول  يعملکردهای،  کیولوژيب  يندهایفرآ  يرهايو 
با پاسخ ب  یدهگناليس   . شد  در مرغ  آنفولانزا   روسیو  همرتبط 

امتياز با    RSAD2  و   ،IFIH1  ،IFIT5  هايپروتئين بالاترین 
بيانی فعالها و زیرشبکه در خوشه   مرکزیتهاي  شاخص  هاي 

  TRIM25و    STAT1  ،PLG  ،EIF2AK2  ،DHX58  و
معنی  هايپروتئين   عنوانبه  فعاليت  در  P < 0.05)  داربا   )

 دهی سيگنال  ريمسو    Aنفولانزاي  آ  یدهگناليس  يرهايمس
طيور  RIG-I  رندهيگ مهمبه   در  زیستی  نشانگرهاي   عنوان 

جهت    .شدندشناسایی   در  تلاش  نتيجه،  شناسایی در 
زیستی جهت  یدرمان  و  یصيتشخ  نشانگرهاي  به   در  کمک 

خواهد    کنترل این ویروس  برايگامی مهم    ،هاساخت واکسن
 بود.  

 

 یتشکر و قدردان
و  کشاورزي  علوم  دانشگاه  مالی  حمایت  با  پژوهش  این 

شماره   با  قرارداد  تحت  ساري  طبيعی   03-1403-04منابع 
 شود. انجام شد که به این وسيله سپاسگزاري می
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