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Abstract  
Gene expression is known as a phenomenon that shapes human life. 
This very complex phenomenon is formed from two stages: 
transcription and translation. In this study, we used the Nose-Hoover 
thermostat to model the effect of ambient temperature on gene 
expression since temperature regulates the biological clock of living 
systems. We have used the Lyapunov exponent approach to investigate 
the effect of control parameters on gene expression, including the 
degradation rates of messenger RNA and proteins, and to find critical 
points (phenomenon boundary limits), mRNA, and protein level 
boundary values. The rate of degradation in the process of protein 
synthesis has been investigated with the help of the Lyapunov exponent 
approach. According to this study, the optimal temperature for the 
production of mRNA molecules by Escherichia coli bacteria is 306 
Kelvin. The study also used the chaos approach to show that the faster 
the mRNA molecules are degraded, the more they are transcribed, and 
the more chaotic the system becomes. 
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 :  ژن رونويسي   پديده بر محيط دماي  تأثير  بررسي

  ١  لياپانوف نماي

 
  ٣*و سهراب بهنيا ٢فاطمه نعمتي

 
  ١٤٠٢/ ٠٩/٠٥تاريخ دريافت: 

  ٠٤/٠٨/١٤٠٢تاريخ بازنگري: 

  ٢٢/٠٩/١٤٠٢تاريخ پذيرش: 

  

 
  چكيده: 

  دو  از  پيچيده،  بسيار  پديده  اين.  دهدمي   شكل  را  انسان  زندگي   كه  شودمي  شناخته  ايپديده  عنوان  به  ژن  بيان

 شناختيزيست  هايسيستم  زماني   ساعت  دما  اينكه  به  توجه  با.  است  گرفته  شكل  ترجمه  و  رونويسي  مرحله

 انجام  ژن  بيان  رياضي   سازيالگو  در  هوور  -نوز  ترموستات  راه  از  محيط  دماي  تأثير  حاضر،  مطالعه  در  است،

  جمله  از  ژن،  بيان  بر  كنترل  هايكميت   اثر  بررسي   براي  لياپانوف  نماي  رويكرد  از  در كار حاضر .  است  شده

  سطح  مرزي  مقادير  ،)پديده  مرزي  هايمحدوديت(  بحراني   نقاط  يافتن  ها،پروتئين  و   mRNA  تخريب  سرعت

mRNA   است  استفاده  پروتئين  و  نماي  رويكرد  كمك  با  پروتئين  سنتز  فرآيند  در  تخريب  سرعت.  شده 

  mRNA  رونويسي   سطح  بيشينه  كلوين داراي  ٣٠٦  دماي  كه  داد  نشان  مطالعه  اين.  است  شده  بررسي  لياپانوف

  mRNA  تخريب  نرخ  افزايش  كه   شد   تاييد  آشوب  رويكرد  راه  از  همچنين. است  كلي   اشريشيا  باكتري  براي

  .شودمي  سيستم آشوبناكي  افزايش نتيجه  در و  رونويسي  افزايش به منجر

  

  .رونويسي ژن، نماي لياپانوف، طيف چندفركتال، دماي محيط :واژگان كليدي
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  مقدمه  .١
به تنش گرمايي،   ها و تغيير بيان ژن  شامل يك سري فرآيندهاي آبشاري فعال شدن پروتئين پاسخ 

، ترجمه، افزايش  ٢، پردازش رنا١توان به جلوگيري از سنتز دي ان آ است. از آثار تنش گرمايي مي

ها، افزايش اكسيداسيون گلوكز و اسيد آمينه و كاهش متابوليسم ليپتيدها اشاره كرد. تجزيه پروتئين 

توان با تغيير ژنتيكي يا انتخاب افراد مقاوم، مقاومت ژنتيكي را  ها، ميتوجه به تاثير گرما بر بيان ژن با  

داد   غيريكنواخت  .  ]١[افزايش  دمايي  ميدان  بر وجود يك  كنوني شاهدي  آزمايشگاهي  مطالعات 

هاي  ها به توسعه ميدانها است. اين يافته ها و به ويژه در غشاي پلاسمايي آن فضايي در زندگي سلول

  ]. ٢شود [جديد و القايي در سلول مجرد منجر مي

) ترسيم شده است. مرحله بيان، ١باشد كه در شكل (سنتز پروتئين شامل دو مرحله بيان و ترجمه مي

هاي خود را به  داده   RNA  ،است. در مرحله ترجمه  RNA به     DNAبه معني انتقال اطلاعات از  

گيرد. قطعه] و اطلاعات براي ساخت پروتئين ويژه مورد استفاده قرار مي٣دهد [پروتئين انتقال مي

خطي بودن و حساسيت  ]. غير٤شود [كند، ژن ناميده ميرمزگذاري ميرا    RNAكه    DNAي از  ا

شوند و به صورت  هاي فيزيكي، عواملي هستند كه منجر به پويايي تنظيم ژن ميتنظيم ژن به كميت

سازي رياضي با توجه به همه عوامل موثر از  ضروري است كه الگو].  ٥[  اند همه جانبه درك نشده 

هاي يادشده نياز به درست شدن دارند. به عنوان  و از اين رو، الگو جمله عوامل محيطي صورت بگيرد  

  ]. ٦كند و يك عامل مهم محيطي است [دما نقش يك كنترل كننده در انتقال ژن را ايفا مي ، نمونه

.  است  شده   انجام  ژن  بيان   روي  بر  دما  تاثير  بررسي  راستاي  در  گوناگوني  تجربي  هايپژوهش   كنون،  تا

  تنش   كه  داد  نشان  cDNA  ريزآرايه  روش  از  استفاده   با  مرجاني  هايصخره   مطالعه  نمونه،   عنوان  به

-سانتي درجه ٢٩ تا ٢٥ بين  بالغ هايمرجان براي مطلوب دماي و  گذاشته  تأثير رونويسي بر حرارتي

  مشترك   بيماري  يك  ،٣لپتوسپيروز  مورد   در  ديگري   مطالعه .  ]٧است [)  كلوين   درجه  ٢٩٨-٣٠٥(  رادگ

 گرادسانتي  درجه  ٣٩  و  ٣٧  ،٣٠  ،٢٠  دماهاي  در  كه  هاييكشت  مقايسه  كه  داد  نشان  حيوان،  و  انسان  بين

  اين   كه   است، پروتئين  بيان   تنظيم  در كليدي  عامل  يك  عنوانبه  دما  تأثير   دهنده نشان   اند، كرده   رشد

  كه  سركه،  مگس   اكتوترم  روي  بر  ايمطالعه.    ]٨شود [بيماري مي  توسعه  و  تهاجم  تسهيل  سبب  امر

  از  محيط  دماي افزايش  با كه  داد نشان  داد، قرار بررسي مورد ژن ٣٣٥٠ روي  بر  را  محيط دماي  تأثير

  فنوتيپي   تغييرات  بررسي.  ]٩يابد [مي  افزايش  نظر   مورد   هاي ژن  بيان  سطح   گراد،سانتي  درجه   ٢٩  به   ١٣

 
1 DNA 
2 RNA 
3 Leptospirosis 
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  هايژن   بيان  و  تغذيه  اولين  تا  لارو  تخم  از  ،)گرادسانتي  درجه  ٢٤  ،٢٢  ،٢٠  ،١٨  ،١٦(  گرما  از  ناشي

  در  كه   كرد  اشاره )  انسولين شبه  رشد   عوامل   و   رشد   هورمون   حرارتي،  شوك   هايپروتئين (  هدف 

 كه   حالي  در  كند،مي  تسريع  را  لارو  رشد  گرادسانتي  درجه  ٢٢  به  ١٦  از  دما  افزايش  حقيقي،  زمان

  ژن  بيان  پويايي  بررسي.  ]١٠افتاد [  تعويق   به )  گرادسانتي  درجه  ١٦(   سرد  دماهاي   در   ژن  بيان  الگوهاي 

  هايريزآرايه  از استفاده  با گرادسانتي درجه ٢٨ و ٣٣ به ٣٧ از آن كشت دماي تغيير در كلياشريشيا

DNA  در  بيان متفاوتي  سطح  داراي  ژنوم  درصد  ٩  كمابيش  گرديد،  بيان  انجام گرفت و  ژنوم  كل  

مشابه است    گرادسانتي  درجه  ٣٣  و  ٢٨  دماي  در  رونويسي  تغييرات  همچنين  و  هستند  دما  اثر تغيير

  نشان   است،   چيكونگونيا   و   ٢زيكا  ،١دنگي   هاي ويروس  اصلي  ناقل  كه   زرد  تب   پشه   روي   مطالعه.  ]١١[

  بالا دماي در ٣چيكونگونيا  به  آلوده  هايپشه  و باشدمي دما تأثير تحت  ويروس انتقال توانايي كه داد

  كه   داد   نشان   RNA  توالي  تحليل  و   تجزيه   و   تحليل  و   تجزيه .  هستند  ويروس   از   بالاتري  سطح  داراي

  روي  ايمطالعه.  ]١٢است [  كرده   تغيير  چيكونگونيا  عفونت  در  توجهي  قابل  صورت  به  ژن  بيان  سطح

  در حدود   كه  داد   نشان  انسان،  براي  ويژه   پاتوژن  يك  ،A  گروه   ٤استرپتوكوك  M1  سروتيپ  سويه

  گراد سانتي  درجه  ٣٧  دماي  از  بارزتر) كلوين  ٣٠٢( گرادسانتي  درجه  ٢٩  دماي   در  ها ژن  از درصد  ٩

  توان مي  را  E.coli  در  ژن  بيان  سطح  كه  داد  گزارش  مطالعه  يك.  ]١٣شوند [مي  بيان)  كلوين  ٣١٠(

  تنظيم   اساس  بر  حرارت  به  حساس  زيستي  سوئيچ  يك  از  استفاده   با   دما  با  پذيربرگشت  صورت  به

  توجهي   قابل  اثرات  دما  تغييرات  كه  كرد  بيان  مطالعه  يك.  ]١٤كرد [  هدايت  ٨٥٧Ci  رونويسي  كننده 

  اكديسون،   سنتز  در  دخيل  هايژن   بيان  بر  همچنين   و   Chironomus riparius  بقاي   و   رشد   بر

  استوايي  پروانه در  ژن  بيان  بررسي با ايمطالعه.  ]١٥دارد [  اكسيداتيو  استرس  و حرارتي  شوك  پاسخ

  درجه   ١٧  در  كه   صورتي  به   دارد،   ژن  بيان   بر توجهي  قابل   تأثير  دما   كه  داد   نشان  ٥آنيانا   بايسيكولوس 

  مطالعه ديگر   يك.  ]١٦شود [مي  بيان   گرادسانتي  درجه   ٢٧  دماي  به   نسبت  بيشتري   هايژن  گرادسانتي

.  دارد  بالغ  گورخرماهي  اسكلتي  ماهيچه   در  ژن  بيان   بر  توجهي  قابل   تأثير  دما  كاهش  كه  كرد  بيان

 حالي  در شود،مي تنظيم بيشتر يا برابر ١.٧ دما كاهش با ژن ٦٠٠  حدود بيان سطح كه دريافتند هاآن

  نشان داد كه    اي ديگرمطالعه .] ١٧يابد [مي كاهش  برابر  ١.٧ از  بيش ها رونوشت از  مشابهي تعداد  كه

  ها آن.  دارد  شيرين   آب   پوستان  سخت  نوعي  ، Daphnia  در  ژن   بيان   بر   توجهي   قابل   تأثير   دما

 
1 Dengue 
2 Zika 
3 Bicyclus anynana 
4 Streptococcus 
5 Bicyclus Anynana 
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  و  HSP ،  HSP60  حرارتي  شوك   پروتئين   هاي ژن  خانواده   از   ژن   دو   بيان   سطح  كه   دريافتند

HSP90   جداگانه   صورت  به   جهش  تجمع  با  برابر  چهار  حدود   و  گرما  به  پاسخ  در   برابر  شش  حدود  

  .]١٨يافت [ افزايش

گزارش شده است. اگرچه  نيسنتز پروتئدر كارهاي تجربي و در شرايط آزمايشگاهي، تاثير دما در 

باشد،  يژن م  انيب  ده يدر پد  ياتيح  كميتكه    ،دما  ريتاث  در نظر گرفتن  بدون  ن،يش يپتحليلي    الگوهاي 

كه   يزمان  گردد،ي، بر م١٩٩١مطرح شده به سال    هاي الگو  ن ياول.  پرداختنديم  ده ي پد  نيا  يبررسبه  

بول   ١دو حالته كو  يژن  الگوي نتا  هماهنگيمطرح شد، كه در     ٢ن يو شبكه  با مشكل    يتجرب  جيبا 

و همكارانش    ٣پيكود ژن توسط     ان يب  يتصادف  الگوي   ن ي، اول١٩٩٥  لدر سا ].٢٠،  ١٩[  مواجه بودند 

به دل به مراحل رونو  نكه يا  ل يارائه شد، كه  نظر نم  ي سيبازخورد    حقيقت   ،گرفتيو ترجمه را در 

از مجموعه معادلات   يرخطيغ  الگوي   ين]. در ادامه اول ٢١[داد  يژن را نشان نم   انيب  ده يپد  يكيزيف

در مرحله    تنها  ي زمان  ريو هم با وجود تاخ  يزمان  ريهم بدون در نظر گرفتن تاخ  ي عاد  يليفرانسيد

  ناكام ماند  يتجرب  جينتا  شرحژن، در    انيب   ده يپد  يرخطيغ  عتيشد، كه با توجه به طب  انيب   يسيرونو

  ٢٠٠٢است كه در سال    يتصادف  يرهايمتشكل از متغ  دارگراف جهت  كي،  ٤ي زي]. شبكه باور ب٢٢[

بدون    ،٥معادلات ديفرانسيلي عادي يرخطيغ  الگوي  ني، اول٢٠٠٣در سال    در پايان].  ٢٣[  مطرح شد

)    DDE( ٧(معادلات ديفرانسيلي تاخيريافته  يزمان ري) و هم با تاخ٦الگوي كيم و تايدر (ي زمان ريتاخ

  ژن ارائه شد   انيب   ي، براspace-State  الگوي،  ٢٠٠٤  در سال    ].٢٥،  ٢٤[  شد  ارائه)  ٨مونك  الگوي

با تلاش  ٢٠٠٩در سال    ].٢٧[   با سه ژن مطرح شد  ODEي  رخطيغ  الگوي ،   ٢٠٠٥]. در سال  ٢٦[  ،

) بهبود بخشيده شد(الگوي  sRNAبا افزودن يك متغير ديگر(  پژوهشگران، الگوي غيرخطي مونك

كسري پديده  ] و  ٢٩، به بررسي طبيعت پخشي [شنبا استفاده از  الگوي   ٢٠١٤]. در سال  ٢٨) [٩شن

) نسبت به  RNAبر    يمبتن  يطرح كنترل (  ODE، الگوي  ٢٠١٨. در سال  ]٣٠بيان ژن پرداخته شد [

]. در پايان در  ٣١پذير نبود [بهبود بخشيده شد ولي همچنان هماهنگي با نتايج تجربي امكان  ١٠برپيش

 
1 Ko Model 
2 Boolean Network 
3 Peccoud   
4 Bayesian Network 
5 Ordinary Differential Equations (ODE) 
6   Kim and Tidor 
7 Delay Differential Equations (DDE) 
8 Monk 
9 Shen Model 
10 Promoter 
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تصحيح شد، البته كماكان تاثير دما در نظر گرفته نشده    بر پيشنسبت به    SDE، الگوي  ٢٠٢٢سال  

 ].٣٢بود [

شناختي مطرح شده است. از جمله  هاي زيستهاي متفاوتي براي الگوسازي تاثير دما در سيستمروش

اشاره    ٣]٣٥هوور [  - ، نوز  ٢]٣٤[، برندسن  ١] ٣٣هاي لانگوين [توان به ترموستاتالگوهاي شاخص، مي

] و چندين الگو كه در بخش  ٤٤-٣٦هاي پيش [هاي ديگري در دهه كرد. افزون بر اين، تاكنون الگو

  اند. سازي دما مورد استفاده قرار گرفتهگردد، براي الگومعرفي مي ١-٢

محيطي دما (از    عاملي حاضر براي توسعه تصوير مفهومي سنتز پروتئين به كمك توجه به  مطالعه

هاي پيشين كه در  هوور در جهت نزديك شدن به نتايج تجربي برخلاف الگو  - راه ترموستات نوز

خطي چون نماي لياپانوف  معرفي خواهند شد) و با استفاده از تحليل سامانه ديناميكي غير  ١-٢بخش  

چند طيف  هدفو  بينش فركتال  حاضر،  مطالعه  عبارتي،  به  است.   شده    مورد   در  جديديگذاري 

ي  تنش   شرايط   در   ژن  بيان   رياضي  سازيالگو   و   مولكولي   هايروش بر  مبتني  چارچوب    كدما 

آمار  يكيناميترمود م  ي و  كه  ب  تواند ياست  غلظت    ك ي  ان يسطح  به  توجه  با  را    يها كميتژن 

 .كنديقرار نگرفته است،  ارائه م  يو تاكنون مورد بررس  ) در يو تا  ميك   (الگوي   كند   يني بشيپ  يسيرونو

  

 هاالگو و روش .٢

پروتئين تعداد    متناسببيشتر    سنتز  تخريب  mRNAبا  نرخ  پروتئين    mRNAها،  تخريب  نرخ  و 

در نظر گرفته  به صورت زير   سازي در سنتز پروتئين با فرض مطالعات قبليتوسعه يافته است. الگو

  ]: ٢٤، ٤٥[شود مي
ௗ௠ோே஺

ௗ௧
= 𝛼௠

ଵ

ଵାቀ
೛(೟)

೛బ
ቁ

೙ − 𝜇௠(𝑡)𝑚𝑅𝑁𝐴(𝑡) )١      (  

ௗ௉

ௗ௧
= 𝛼௣𝑚𝑅𝑁𝐴(𝑡) − 𝜇௣𝑃(𝑡)  

mµ    وpµ  ترتيب به  هستند.   mRNA  تخريبهاي  نرخ،  پروتئين  شروع  نرخ  pα   و mα و  هاي 

اندازه    باشد.بيانگر غلظت پروتئين مي  P(t)سركوب براي پروتئين و    آستانه𝑝𝟶   .رونوشت پايه هستند

  شود.   نشان داده مي nكننده با  كنش سركوبدرجه همبستگي بين عملگر رونوشت و برهم

 
1  Langevin 
2  Berendsen 
3  Nose-Hoover 
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 فرآيند بيان ژن (مرحله رونويسي ژن + ترجمه ژن). طرح واره   ١شكل 

  

  حمام گرمايي  ١.٢

هايي كه در  و الگو   ١هاي گوناگوني از جمله روش آرنيوس هاي شيميايي، از روشدر برهمكنش

- هاي حاكم بر مساله، نسبت به دما استفاده ميادامه به آن پرداخته خواهد شد، براي تصحيح پارامتر

].  ٤٦) معرفي شد [٢بر اساس معادله (  ١٩٨٢شود. اولين الگو، روش ريشه مربعي است كه در سال  

اين روش كه به عنوان جايگزيني براي الگوي آرنيوس مطرح شده بود، نتوانست حقيقت رشد سلولي  

   در حضور دما را به تصوير بكشد.

)٢  (  max( ) 2
min( ) [ ( )(1 ) ]c T Tt b T T e     

 كمتر  دماهاي  نسبت به كلوين براي  نرخ رشد  جذر مربعي  رگرسيون  ضريب  معرف  ،b  معادله  اين  در

  از   بالاتر  دماهاي  براي  هاداده   توانايي برازش  الگو  كه به   است  اضافي  پارامتر  يك  cبهينه و    حد  از

]، تلاش پژوهشگران براي  ٤٧[  ١٩٩٣و در ادامه آن در سال    ١٩٩١در سال    .دهدرا مي  بهينه  دماي

  ) شد.  ٣سازي حرارت در رشد سلولي، منجر به ظهور مجموعه معادلات بيان شده در معادله (الگو

)٣                                                                    (

   
m in

m in m ax

max

0

0
opt

if

t t if

if

  


     
   

كه در اين معادله   tشود: به صوررت زير تعريف مي  

 
1 Arrhenius 
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    
       

2

max min

min max min 2opt opt opt opt opt

t
 


              

زيست پديده  براي  بهينه  دماي  يافتن  اينكه  به  توجه  با  معادله،  است،  اين  مواجه  مشكل  با  شناختي 

راستا تلاش پژوهشگران منجر  سازي بهتري ضرورت داشت.  در اين  ناكارآمد بود. از اين رو، الگو

 ]: ٤٨شود [) بيان مي٤شد كه به صورت معادله ( ١٩٩٦به ارائه الگويي در سال 

)٤                                                 (

 
 m axm a x

m ax

( )
op t

op t

T T

T T

op t
o p t

T T
t e

T T



 
 

 
      

اندازه  به دليل عدم  نيز  الگو  بنابراين، در راستاي  اين  بود.  با مشكل مواجه  بهينه،  گيري دقيق دماي 

بيان شده بود، تصحيح و الگويي به فرم    ١٩٧٢الگوي ايپلاي كه در سال    ١بهبود اين الگو، نوربرگ 

  ]:٤٩ارئه كرد [ ٢٠٠٤) را در سال ٥معادله (

  

)٥                                                                                (

2

( ) 1 b TT Z
t a e

w


     
     

  پاسخ   تابع  عرض  بيانگر  w  و  محيط  دماي  معرف  T  و  رشد  نرخ  به  كميت مربوط  Z  معادله،  اين  در

ها، با مشكل مواجه  تخمين زدن كميت)، به دليل پايين بودن دقت ٥استفاده از معادله (.  است دمايي

هاي شيميايي براي مدل كردن حرارت مطرح ]، در واكنش٥٠[   ١٨٨٩بود. الگوي آرنيوس در سال  

  ]:٥١در فرآيند بيان ژن نيز مورد استفاده قرار گرفته است [ ٢٠١٨شد. اين الگو در سال 

  

)٦(                                                                                                          0( )
aE

RTT e 


  

سازي واكنش مورد نظر بوده ولي در پديده  اگرچه با توجه به اينكه در معادله آرنيوس، انرژي فعال

رسد. در اين معادله،  سازي مشخصي وجود ندارد، اين روش مناسب به نظر نميبيان ژن، انرژي فعال

aE سازي واكنش، ، بيانگر انرژي فعالT  معرف دما وR  باشد.  ثابت جهاني گازها مي  

  تجربي  نتايج  با  مقايسه  در  تريمناسب  نتايج  هوور،  -نوز  ترموستات  قبلي،  مطالعات  در  اينكه  به  توجه  با

[مي  ارائه مطالعه     ]،٥٢داد  اين  در  رو،  اين  روند  از  روي  بر  محيطي  دماي  اثر  نظرگرفتن  در  با 

 
1 Norberg 
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با    mRNAهوور استفاده شده است. ابتدا وزن مولكولي    -شناختي، از يك ترموستات نوززيست

  شود: )، محاسبه گرديده و رابطه بازنويسي مي٧استفاده از معادله (

)٧                                                                                                    ( 3 2 0 .5 1 5 9n     

  

بر روي ويژگي اثر ميالگوريتم حمام گرمايي  گذارد. در اين مطالعه،  هاي ديناميكي درتنظيم ژن 

  : ]٣٥[شود ي زير بيان ميديناميك ترموستات به كمك معادله

)٨                            (                                           
 

5 2

2

1

2 B

V dmRNA NK TdtQ



 

  
 



  

  

از اين رو،  ،  3V=1(m  ،(g/mol)  α(   دماي محيط است.  Tو    ثابت بولتزمن  BKدر اين رابطه  

  ديناميك تنظيم بيان ژن با فرض گرماي محيطي به شكل زير است: 

)٩                                                     (

   

   

( ) ( )m m

p p

dmRNA
G P t t mRNA t mRNA t

dt
dP

mRNA t P t
dt

  

 

    

 
  

  

  تأثير   دما  نوسانات  بر  و  باشدمي  حقيقي  سيستم  و  حرارت  منبع  بين  شدن  جفت  ميزان  معرف  ،Qكميت  

  دمايي  نوسانات  سبب  است  ممكن)  محكم  شدگيجفت(  كوچك  بسيار  مقادير  بنابراين،.  گذاردمي

  كنترل  موجب   است   ممكن )  شدگي جفت (  Q  بزرگ  بسيار   مقادير  طرفي،  از .  شود  بالا  فركانس  با

(  دما  ضعيف   شروع   اي اوليه  مقدار  با  كه  است  ايگونه   به  كميت   انتخاب  )). روش١شود (جدول 

  اجزا   هماهنگي  تا   گيردمي  قرار  مطالعه   مورد   نتايج   هماهنگي   محاسبه،   فرآيند   پايان   از  بعد  و   شودمي

 نزديك   نهايي،  هدف  و  گيردصورت مي  قبلي  تحليلي  نتايج  با  نتايج   مقايسه  ادامه   در  شود.  پديدار

مقادير  اين  مبناي  بر.  باشدمي  تجربي  نتايج  به  سازيالگو  نتايج  شدن   استفاده  مورد  كميت  چرخه، 

  تحليلي   و  تجربي  نتايج  به  جواب  تريننزديك  ،=١٠٠٠Q  ازاي  به  حاضر،  مطالعه  در  آيد.مي  بدست

  =١Nدما،    تاثير  تجربي  نتايج  با  هماهنگي  راستاي  در  N  پارامتر  چنين، مقدارهم  .است  آمده   دست  به

  )).  ٢ها و بحث (شكل(يافته -٣انتخاب شد (در بخش 
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هوور و الگوي بيان ژن كيم و   -گرمايي نوز ) (حمام٩) و (٨معادلات ( به هاي مربوطكميت  عددي مقادير ١جدول

 تايدر).

 متغير مقدار  منبع 

]٢*١٠،٦١٠  ] ٥٣  
Q ]٢.٥* ٣١٠،   ٧.٥*٣١٠  ] ٥٤ 

  ١٠٠٠  ] ٣٥پيشنهاد، [

]٢  ] ٢٥  mα 

]١  ] ٢٥  pα 

 mµ  ٠.٠١-٠.٤  پيشنهاد  (برمبناي مطالعات نظري)

 pµ  ٠.٠١-٠.٤  ) نظري مطالعات برمبناي(پيشنهاد 

  

  عت يطبدر اين شرايط،  ژن استفاده شده است.    ان يب  م يتنظ  يمطالعه  ي برا  بسياري   ي محاسبات  هايروش

توانند  پذير ميهاي ديناميكي با هاميلتوني انتگرالسامانه  .كنديعلم ما را محدود م  ها،ده يپد  خطيريغ

توانند رفتار آشوبناك از  پذير ميهاي ديناميكي غيرانتگرالد و سامانهن اي باشدوره اي و يا شبهدوره 

  يداري و ناپا  يداريپا  يمطالعه  يبرا  قيدق  يعنوان ابزارخود نشان دهند. از اين رو، رهيافت آشوب به  

  شرح  ي است كه برا ينظميب  يآشوب در لغت به معن. به عبارتي، ردگييمورد استفاده قرار م ستميس

ا  رود،يكار مه  ب  يرخطيغ  يهاده يپد دارد كه    ينظم  يتصادف  يهاده يپد  نياما در پشت  با وجود 

از از ره  حقيقت،. در  شونديم  اني ب  سامانهمعادلات تحول    استفاده    ي آشوب، فضا  افتيبا استفاده 

از     .]٥٥شود [يداده م  ميفاز) تعم  ي(فضا  تكانه  -زمان  -مكان  يزمان به فضا   - مكان  يمطالعه از فضا

فركتال) به عنوان  اين رو در اين مطالعه، رهيافت آشوب (به صورت ويژه نماي لياپانوف، طيف چند

  گيرد. ي پايداري و ناپايداري سامانه مورد استفاده قرار ميابزاري دقيق براي مطالعه

  

  روش تحليل  ٢.٢
شود. به منظور  چندفركتال استفاده ميدر راستاي تحليل سامانه از دو روش نماي لياپانوف و طيف  

بدست آوردن نماي لياپانوف و طيف چندفركتال، ابتدا معادلات ديفرانسيل با استفاده روش رانگ  

آيد. سپس سري زماني به ازاي شرايط  در نرم افزار متلب حل گرديده و سري زماني بدست مي  ١كوتا

اوليه نزديك به شرايط قبلي دوباره بدست آمده و از روش تغييرات دوس سري زماني نسبت به هم،  

 
1 Runge Kutta   
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شود. از طرفي با استفاده از سري زماني بدست آمده به ازاي شرايط معين  نماي لياپانوف محاسبه مي

گردد ( معادلات مربوطه در بخش  و محاسبه لگاريتم بعد هم بستگي، طيف چندفركتال محاسبه مي

  گردد).نماي لياپانوف و چندفركتال ارائه مي

  
  نماي لياپانوف: 

  لياپانوف،   نماي   نظير   هايروش  از  توانمي  غيراتلافي،   يا  اتلافي  ديناميكي  هايسامانه  بررسي  در

  سامانه  در   اينكه  به   توجه   با.  كرد  استفاده   سامانه   رفتار  درك  چندفركتال براي   طيف  و   شدگيدوشاخه

  حالت  به  سامانه  ميل  توانمي  متفاوت،  اوليه  شراط  با  از اين رو،.  نيست  پذيرامكان  تحليلي  حل  بالا

  كرد.  مشخص را  تعادل عدم  يا تعادل

نمايانگر،    عبارتي  به شرايط اوليه است. به   ] در حقيقت، معياري از حساسيت سامانه٥٥نماي لياپانوف [

  سامانه  تمايل  با  مترادف  سامانه  واگرايي.  باشدمي  فاز  فضاي  در  نزديك  مسيرهاي  همگرايي  يا  واگرايي

  ]: ٥٧آيد [ از رابطه زير بدست مي iλ نماي لياپانوف ].٥٦[است  ناپايداري   به

)١٠                                                                                    (

1

2
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
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 
  

به ترتيب، بيانگر    iLو    iL)،  ١٠است. در معادله ( ١دهنده روش الگوريتم ولفكه معادله بالا نشان

  nt تا   1t هاي زمان در همسايگي تريننزديك  در mRNAاوليه با سطح  mRNAتفاوت بين سطح 

  گردد. ) به صورت زير معرفي مي١٠روش بدست آوردن معادله (. باشندمي

)0نقطه   - )mRNA t  شود كه به مقدار آن در مسير ابتدايي نزديك اي انتخاب ميبه گونه

 باشد. 

شود كه   ترين همسايگي يافت مياي در نزديكنقطه - 0 0m t شود. ناميده مي 

مقدار   - 0 0 0 0( )m t mRNA t L  گردد. محاسبه مي 

مقدار   .١   0 0( )i i im t mRNA t L t   شود و  محاسبه ميi  يابد  تا زماني ادامه مي

كه  0L i   0، در اين صورت مقدار فوقL   1در مدت زمانt شود.  ناميده مي 

 
1 Wolf 
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مقدار   .٢ 1 1m tترين همسايگي  ، يعني نزديك 1mRNA t   را يافته و يك حلقه به گام

ntشود. اين فرآيند ادامه يافته وقتي كه  زده مي ٣ t   وiL   وiL  .محقق شود 

) بدست  ٩، نماي لياپانوف براي معادله (Wolfبا توجه به مراحل بيان شده، با استفاده از الگوريتم  

    .آيدمي

  

  :١طيف چند فركتال 
از  رفتار  كه  هاييگيرياندازه   يا  هاسيگنال  چندفراكتالي  هايويژگي  مطالعه  براي    خود  آشوبناك 

تجزيهمي  نشان از  ميتكينگي    طيف  تحليل  و  دهند،    هاي گيرياندازه   يا  هاسيگنال.  شوداستفاده 

  كه   دارند  متفاوتي  بندي مقياس  توان  مختلف  هايمقياس   يا  نقاط  در  كه  هستند  مواردي  چندفراكتالي،

  كردن مشخص تكينگي طيف  تحليل  و  تجزيه  هدف. هستند هايينظميبي  يا هاتكينگي  وجود  بيانگر

  .]٥٥است [ چندفراكتال طيف  يا تكينگي  طيف نام  به   تابعي محاسبه با  هاتكينگي اين  قدرت و  توزيع

) براي محاسبه  ١١از معادله ( f   شود.استفاده مي  
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 ]: ٥٥شود [مي تعريف صورت زير يافته به تعميم  همبستگي در حالي كه در معادله بالا، مجموع 
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1 Multi-fractal spectrum 
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 تكينگي  به عبارتي، طيف f محدب از  ، تابعي  α  منحني    هر  كه  آنجايي  از.  است f    با  

 ديناميك   بر  موثر  عامل  اثر  توانمي  شود،مي  مشخص  منحني  مقايسه  با)  - α  +وα(   بين  ويژه   دامنه

   .كرد مشخص  را ژن تنظيم

 
  گيري نتيجه بحث و .٣

بررسي مي به ترتيب ادامه  ترموستات نوزنتايج بدست آمده  ابتدا شرايط بهينه براي  هوور    -گردد. 

)). در گام دوم، مبادرت به مطالعه تاثير دما بر  ٢آيد (شكل (هماهنگ با شرايط تجربي بدست مي

هاي دروني  توجه به اهميت عامل)). در گام سوم، با  ٣روي تغيير سطح رونويسي شده است (شكل (

)). در گام آخر، جهت تحليل پايداري سامانه،  ٤ها انجام شد (شكل (در فرآيند رونويسي، بررسي آن

  نماي لياپانوف و طيف چندفركتال بررسي شد. 

دما، ساعت زماني زندگي طبيعي است. در گام اول، تاثير تغيير بازه دمايي، بر روي تغييرات سطوح  

mRNA  در سنتز پروتئين مطالعه شد. سطح  mRNA  هايمولكول  غلظت  يا  مقدار  به  mRNA، 

با ]٥٨[دارد    اشاره   نمونه   يك   يا  سلول   يك  در   سطح  تغييرات  به  مربوط   معادلات  اينكه   توجه   . 

mRNA  سطح  تغييرات   تاثير   اند، شده   جفت   هم  به  پروتئين   و  mRNA  صورت   به   پروتئين   سطح  در  

 پژوهشگران  نظر  مورد  mRNA   سطح  تغييرات  بيشتر  تجربي  نتايج  در.  شودمي  داده   نشان  خودكار

  همبستگي  به   توجه  با   اما.  دارد  وجود   هم   پروتئين   سطح  مبناي  بر  گزارش  امكان   البته   گيرد،مي  قرار

  نتايج بيان  به   مطالعه اين  در ،]٥٩[ است شده  اثبات   ققان مح پژوهشگران توسط  كه  متغير، دو اين  بين

  .   شد پرداخته mRNA سطح

نوز ترموستات  بهينه  مقادير  يافتن  منظور  تغيير سطح    -به  ازاي    mRNAهوور،  به  زمان  به  نسبت 

) مشخص است  ٢رسم شده است. همانگونه كه از شكل (  =١٢٠Nو    N  =١٠٠،    N  =١هاي  كميت

هستيم.   =١٢٠Nو    N  =١٠٠براي دو پارامتر    mRNAدقيقه، شاهد رشد نمايي سطح    ٦٠بعد از زمان  

تواند رفتار نمايي داشته باشد و به يك  با توجه به مطالعات تجربي، سطح رونويسي نسبت به زمان نمي

بهينه متناسب با نتايج تجربي انتخاب    كميت به عنوان    N  =١]، لذا   ٥٩كند [ميل مي  ١حالت پايدار

  شد.  

 
1 Steady-state 
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=  ٠.٣٥،  T=٣٠٦( كلويندر تغييرات   Nدر گذر زمان و بررسي تاثير عامل  mRNA  سطحمطالعه تغيير   ٢شكل 

𝝁𝒎 ،٠.١ =𝝁𝒑 ،٤=n ،٤٠ =𝑷𝟎.(  

هاي يوكاريوتي (سلول انسان،  شناختي براي زنده ماندن سلول براساس مطالعات تجربي، دماي زيست

براي زنده  ] و  ٦٠گراد [درجه سانتي  ١٧-٢٥خوك، گاو، محصولات كشاورزي و غيره) در حدود  

گراد درجه سانتي  ٢٠-٣٩و    ٢٣-٤٠، مزوفيل)، به ترتيب  E.coilهاي پروكاريوتي (ماندن اغلب سلول 

اين رو در كار حاضر،  ] مي٦٢،  ٦١[ از  درجه كلوين)    ٢٩٥-٣٠٦گراد (درجه سانتي  ٢٢-٣٣باشد. 

) شكل  در  راستا،  اين  در  شد.   گرفته  نظر  در  ژن  بيان  پديده  مطالعه  سطوح  ٣براي  تغييرات   ،( 

mRNA  نسبت به تغيير دما رسم گرديد. محور افقي نشان دهنده دما بر حسب كلوين است كه از

 . تابعي از دما است  mRNA  سطح  كه  دهدمي  نشان  منحني  كلوين متغير است.  شكل  ٢٩٥-٣٦٠

در راستاي همانندي با نتايج تجربي مشخص    ، )٣مقادير مشخص شده با دايره قرمز رنگ در شكل (

  T  =  ٣٠٦  (كلوين)  ،E.coil  كلوين بيانگر دماي حياط بشري است). در باكتري  ٣٠٠اند (دماي  شده 

باشد. در  ]، به ترتيب داراي بيشينه و كمينه مقدار بيان ژن مي١١بر اساس منبع [  T = ٣٠١ (كلوين)  و

  شود.كلوين در نظر گرفته مي ٣٠٦ي مطالعه، مبناي دمايي مورد بررسي، دماي ادامه
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دما با مشاهدات   تغييرات به نسبت  mRNA  تغييرات سطح بررسي امكان همانندي نتايج بدست آمده از ٣شكل 

داراي همانندي با نتايج  )، ο). نقاط مشخص شده با دايره (  𝑃଴=٤٠، n= ٤،  ، 𝜇௣=٠.١، 𝜇௠=  ٠.٣٥تجربي، به ازاي ( 

  تجربي هستند. 

  

  را   mRNA  سطح  تغييرات   ژن،   تنظيم   در  mµ )p(µ  اساسي  نقش  به  علم  با   مطالعه،   اين   در   ادامه،   در

و همكارش    ١كلي.  ))٤شد (شكل (  كلوين ترسيم  ٣٠٦در دماي     mRNAو    پروتئين  تخريب  به   نسبت

  يك  mRNA  تخريب  موش، عنوان كردند كه نرخ  و  انسان   هايسلول  در  ژن  ] با بررسي بيان٦٣[

  سلولي   عملكرد  و  پروتئين  توليد  بر  خود   نوبه   به   كه  است  mRNA  سطح  كننده   تعيين   كليدي  عامل

  و  ژنتيكي  هايويژگي  تأثير  تحت   mRNA  تخريب   نرخ   بيان داشتند كه   همچنين  . گذاردمي  تأثير

  در   كه  است  RNA  به  اتصال  هايموتيف   و  هاكدون   پيوند،  هايمكان   مانند  مختلف،  بيوشيميايي

تواند  مي  mRNAنرخ تخريب  از طرفي، بايد توجه داشت كه    .شوندمي   كدگذاري  mRNA  دنباله

  و، يداتاسترس اكسي  ،مانند شوك گرمايي  ،يطهاي محيتحت تاثير عوامل مختلفي از جمله: استرس

  .]، نوع سلول و غيره قرار بگيرد٦٤[ كمبود مواد مغذي اي

به ازاي مقادير متفاوتي از    mRNAنسبت به تغيير نرخ تخريب    mRNAمطالعه تغيير سطح   در اين  

  تخريب  نرخ  افزايش   ) مشخص است با ٤نرخ تخريب پروتئين رسم گرديد.  همانگونه كه از شكل (

mRNA  بيان  سطح  ،٠.٢٥  به  ٠.١  از  mRNA   حركت   بيشتر   مقادير  سمت   به  سريع  آهنگ  يك  با 

  افزايش با). ) ٤شكل (( شودمي  آرام  mµ=٠.٣٥  رسيدن   با و) ژني بالاتر  بيان  به  تمايل  بيانگر(  كندمي

pµ    (از منحني رنگ مشگي به منحني رنگ بنفش) كاهش سطحmRNA  توان مي  ،شودمشاهده مي  
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  مشخص  را   ژن  تنظيم   براي   مجاز  غير  هاي محدوده   تغييرات،  يمحدوده   داخل  pµ  كه   داد  تشخيص

  يمطالعه  .]٦٥كند [مي  ژن ايفا  بيان  تنظيم  افزايش  براي  هدايتي  نقش   يك  ،pµ  افزايش  لذا.  كندمي

  كند مي  بازي  را  ژن  بيان   و   پروتئين  بين   همبستگي  يمطالعه  در  نشانگر  نقش  ، يكmRNA  سطوح

   ].٦٦[ است گرفته قرار بررسي  مورد همكارانش  و  مدينا توسط كه

  
به ازاي مقادير متفاوتي از نرخ   ،mRNAتغييرات نرخ تخريب   به نسبت mRNA سطح مطالعه تغييرات ٤شكل 

  . 0p=٠ ،n=٤ درجه كلوين،  ٣٠٦در دماي  تخريب پروتئين

 
پروتئين  عبارتي،    كنند. همچنين،مي  مشخص  يكديگر   براي   را   فعاليت   ، محدوديت mRNA  و   به 

.  دارد  دوچندان  نقش  دما  تغييرات  طول  در  و  ]٥٨كند [مي  كنترل  را  سلولي  پروتئين  سطوح  ژن،  تنظيم

هاي سالم و توموري پروستات، عنوان كردند كه هموستاز  و همكارانش در بررسي سلول  ١ابرسولد 

پروتئين يك فرآيند از پيش تعيين شده و اساسي درون سلولي جهت تخريب پروتئين و تنظيم بيان  

  ].  ٦٧باشد [ژن مي

  مهم  روشي  mRNA  عنوان گرديد كه تخريب  mRNAاي ديگر، در بررسي تخريب  در مطالعه

- است و مي محيطي و سلولي مختلف هايسيگنال  به پاسخ در پروتئين توليد  و  ژن بيان تعديل براي

  قرار  سيگنالينگ  مسيرهاي   و  ترجمه  وضعيت   ،mRNA  توالي  چون  مختلفي   عوامل  تأثير  تحت   تواند

  مختلف  شناختيزيست   فرآيندهاي  بر  تواندمي  mRNA  اقرار داشتند كه تخريب]. همچنين  ٦٨گيرد [

]، عنوان  ٦٩و همكارانش [  ٢بگذارد. فابيان  تأثير  بيماري  و  ايمني  استرس،  پاسخ  تمايز،  توسعه،  چون

 
1 Aebersold 
2 Fabian 



 
٦٠    /٣١٤٠ بهار، ٦٣، پياپي چهاردهماه الزهرا، سال گعلمي فيزيك كاربردي ايران، دانش  فصلنامة  

 

  

-نيتواند سطوح پروتئ يژن است كه م ان يدر ب ي نقطه كنترل اصل  كي mRNA ي دارياكردند كه پ

كند.    ليمختلف تعد  طيها و شراها را در پاسخ به محرك  mRNAشده توسط    ي كدگذار  ياه

ثبات  يم  شنهاد ي پ  ن يها همچنآن كه  م  م يتنظ  mRNAكنند  تجمع غينشده  به  منجر    يعيرطبيتواند 

mRNAپروتئ و  ك ن يها  شود  نئوپلاز  ييهايماريب  امكان  ه ها  ب  يتالاسم  ، يمانند   مريآلزا  يماريو 

لذا  فراهم مي اهميت عاملشود.  فهم  به  توجه  و  با  بيان ژن  پديده  در  و محيطي  هاي درون سلولي 

طيف   و  لياپانوف  نماي  كاربردي  ابزار  دو  راه  از  آن،  پايداري  بررسي  به  ادامه  در  آن،  پايداري 

  پرداخته شده است.  چندفركتال

  mRNA  و   پروتئين   تخريب  نرخ  همزمان  تغيير  به   نسبت   لياپانوف   نماي   نمايانگر  ، )الف  - ٥شكل (

  مقدار  ،mRNA  تخريب  نرخ  افزايش  پروتئين، با  تخريب  نرخ  ثابت   مقادير  هركدام از  در.  باشدمي

به عبارتي افزايش تمايل به بيان ژن   .شود)يابد (تمايل به بيان ژن بيشتر ميمي افزايش  لياپانوف نماي

از لياپانوف است.  نماي  افزايش    نماي  مقدار  كاهش  با  پروتئين  تخريب  نرخ  افزايش  طرفي  معادل 

  دريافت   توان ) مي٤شكل (  و  )A،B،C  نقطه   سه (  ) الف و ب  -٥شكل(  مقايسه   با .  هست  همراه   لياپانوف 

  تخريب نرخ افزايش كه بود شده  بيان  )٤شكل (  در. هستند يكديگر با هماهنگ معنايي لحاظ از كه

mRNA سطح افزايش به منجر mRNA تخريب نرخ افزايش نيز،  )٥(  شكل در طرفي از شود،مي  

mRNA  سطح  افزايش  از اين رو، .  شد  لياپانوف  نماي افزايش  به  منجر  mRNA  نمادي  توانمي  را  

 بررسي  در  همكارانش  و  ١نايلي  هاييافته   با  هماهنگي  در  كه  گرفت  نظر  در  سامانه  شدن  آشوبناك  از

  غلظت،   افزايش  بود  شده   بيان  ها در اين يافته  است.    ٢كاكتيك  لاكتوكوس  و    اشكرياكلي  باكتري  دو

  تخريب   نرخ  بررسي  در  همكارانش   و   ٣]. يانگ٧٠شود [مي  پايداري   كاهش   سبب   روشمند   صورت   به 

mRNAتجربه  را  بالاتري  بيان  بزرگتر،  تخريب   نرخ  با  هاييرونوشت   كه  شدند   متوجه  انساني  هاي  

  ]. ٧١[كرد  خواهند 

 
1 Nouaille 
2 Lactococcus lactis 
3 Yang 



 
 نعمتي و سهراب بهنيا فاطمه ؛  لياپانوف  نماي:  ژن  رونويسي  پديده بر  محيط دماي تأثير بررسي  /٦١

 

  

  
  (الف)

  
  (ب) 
،  و نرخ تخريب پروتئين mRNAنسبت به تغيير همزمان نرخ تخريب   )لياپانوف (الف نماي  تغييرات  بررسي ٥شكل 

درجه كلوين،   ٣٠٦ دماي در ، mRNAنسبت به نرخ تخريب پروتئين به ازاي سه مقدار ثايت از نرخ تخريب  )(ب

٤n=  ،٠=p . 

 
بالاي   ديگر،  عبارت  به بين  مولكولي  بين  هايبرهمكنش  تشكيل  شانس  ،mRNA  غلظت    ما 

mRNA،تواند مي  ها واكنش  اين .  دهدمي   افزايش  را   بازها   تجمع   يا   شدن  جفت   مانند   هاي مختلف  

mRNA  لياپانوف   نماي   افزايش   لذا ].  ٤٥[كند    ديگر   عوامل  يا  ها رنابسپارز  توسط   تخريب  آماده   را  

  در   كه  است  ناپايداري  به  سامانه  تمايل  با  معادل  افتد،مي  اتفاق  mRNA  سطح  افزايش  راستاي  در  كه
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مقاله به ازاي سه نقطه مشخص  منظور تاييد نتايج بيان شده در  به     .باشدمي]  ٧٢،  ٧١  ،٧٠[  با   هماهنگي

شود، با حركت  ) مشاهده مي٦)، طيف چندفركتال رسم شد. همانگونه كه در شكل ( ٤شده در شكل (

)، عرض نمودارmRNA(سطح پايين  C ) به سمت نقطه  mRNA(سطح بالاي  A از نقطه   f 

تواند معياري براي سنجش آشوبناك شدن سامانه باشد كه در تاييد با  مي  يابد. لذا  كاهش مي

 باشد. و نماي لياپانوف مي mRNAنتايج سطح 

  
)، mRNA)، رنگ آبي (سطح بالاي ٤مشخص شده در شكل ( Cو A ،Bبه ازاي سه نقطه  چندفركتال طيف  ٦شكل 

  . T= ٣٠٦، (كلوين) 0p=٤٠،  n=٤)، mRNA)، رنگ سبز (سطح پايين mRNAرنگ قرمز (سطح متوسط 

 
  گيرينتيجه .۴

در ژن با در    يسيرونو  ندآيشده جهت فر  شنهاد ي پ  يليتحل  يهاالگو  يسازمطالعه حاضر به منظور باز

در    راتييتغ  يصورت گرفته است. با توجه به محدوده دما  يدي كل  كميتنظر گرفتن دما به عنوان  

در    طيمح  يدما  ريتاث روي    همطالع  ن،يدرجه كلو  ٣٠٦تا    ٣٠١در محدوه    E.coil  يسيرونو  ندآيفر

را    يترقابل قبول   هماهنگي  بدست آمده،  يليتحل   جيشد. نتا  انجاممحدوده    نيدر ا  يسيرونو  ندآيفر

  ليمعادلات حاكم در تحل  يخطريغ  ت ياز خود نشان دادند. ماه  يتجرب   جيبا نتا  يقبل  يهاالگونسبت به  

را به همراه   كيروش آشوب كلاس  يريگبكار  ايو    بيتقر  يهاروش   يريگضرورت بكار  ،ندآيفر

  اپانوف يل  ي از نما  ، در مطالعه حاضر  يتجرب  جيممكن با نتا  همانندي   بيشينه به    ي ابيدارد. به منظور دست

  چندفركتال فياستفاده شد. ط ج يمشاهده و كنترل نتا يبرا گريزات همدابه مو چندفركتالي فيو ط

  نه يژن بوده و زم  يسيرونو  ندآيدر فر  ي حد  يهاحالت   بين   تفاوت گذاشتن به صورت شاخص قادر به  
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به    يابيدست  يبرا  يليمطالعه تكم  كي  ،يكند. از طرف يرا فراهم م  نده يآن در مطالعات آ  يريگبكار

مطالعه    ي است كه تاكنون برا  ييهاالگو در    يكل  يبازنگر  نيازمند  ،يتجرب  جيبا نتا  ترقيدق  هماهنگي

  كنند.  مشخصرا  mRNAسطح  خنر  يبر رو يتوال ش ياند تا اثر نوع آراشده  يمعرف نيسنتز پروتئ

  

 تقدير و تشكر .۵

تشكر   و  تقدير  محترم  داوران  از  همچنين  و  ايران  كاربردي  فيزيك  مجله  مسئولين  از  نويسندگان 
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