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 المستخلص العربي  

 

لعكززم  ى ززج  ئي ازززا  ةمفهممززج تمامززا رززن اززديا   ةكززاجة ماززا   ا ززج مااززج  غيزز   : لا تززل ا  ية ززج  ئيل ل ززج ةالززم    ةززم   الأهددفا 

 لمدتبطج باطم  اديا   ةكاج و ةتشخ ص وكذةك إةقاء  ةضززمء ى ززج  ية ززا   ئيل ل ززج  فااازز جة رززن  ةا  اززج  ئااة ززج   اززا اماا 

( DEGsااملززج و ةاززذلمد  لمعنزز  ىاضززا تفا ززل ا   ةاحل ل  لمعلمماتي  ئا ززمج ميممىززا   ةب ااززا   ةعامززج لاكتنززاا  ئي اززا   لممد ززج  م

   لمباو لن     ةت  مج  دف ه و قت ح إىادة  ةص غج (  رن  ةصف  ةكاةث م  اديا   ةكاجة

 Gene Expression Omnibus (GEO)( مزز  GSE61304و  GSE42568و  GSE29431: تززا  اززا ا   مززوع م ممىززا  ب ااززا   المنهجيدد 

( GOتززا إ ززد ء تحلزز و  جاطمةم  ززا  ئي اززا    Rمزز   LIMMAبااززا ا    لمززج  DEGs م ززجة تززا تحالمززا لإ ززد ء تحل ززل  لمعلممات ززج  ئا

 ة GraphPadدئي بم اطج مننم  ,  ةاصم ا  لم DavidToolsو  ShinyGo( م  خوا KEGGوممامىج ك متم ةلي اا  و ئي ام   

 ززي   75و   ززي  باعبيزز  ىززالن 41  تززا  ةعكززم  ى ززج مززا م ممىززه  2-و >  FC > 2و  05 لمعاةززج ة P:  اتااد  إلززج ق مززج التوصيات و  النتائج

ة بالإ ززززافج إلززززج ذةززززك  تززززا  خا ززززا  ذ  تعبيزززز  ىززززالن  اززززا  11ة لماضززززم  تادزززز ا دو ة  ئخل ززززج  لااقوززززام ج مززززا م ممىززززه  ةاعبيزززز  ما فضززززج 

كنفت مززذا  ةااززان  ج  تادزز ا دو ة  ئخولمززا  لااقوززام ج  ةCDK1و  NUSAP1و  CENNو  ANLNو  ZWINTو  DLGAP 5  اا   مام  

و  ZWINTو  DLGAP 5لممك  ج  لملم  موززا   محززامو لمفوززد تطززم  اززديا   ةكززاجة لممكزز  ج  تلززم   لمجدززد    ئا م ززج  ئيالمززاة مكززل 

ANLN  وCENN  وNUSAP1  وCDK1   جمزززززا فا محاملزززززج ةلا  ازززززج ةاق ززززز ا إملاا زززززج  ازززززا ا مها كمجدزززززد     م زززززج ازززززذلمد رزززززن ازززززديا

 ة  ةكاج

  ةعمل ى ج  ئي اا  ذ    ةاعبي   فقلة 

 

    ئي اا   لمعن  ىاضا بنلل تفا  ن    لمعلممات ج  ئا م ج    ةعوما   ئا م جة GEO: اديا   ةكاج    الكلمات المفتاحي 
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Abstract 

Objectives:  The molecular mechanism of tumorigenesis remains to be fully understood in 

breast cancer. Finding genes linked to breast cancer development and prognosis as well as 

illuminating the underlying molecular mechanisms are urgently needed. In the current 

study, we used bioinformatic analysis of public datasets to discover potential pathogenic 

and prognostic differentially expressed genes (DEGs) in the third grade of breast cancer. 

Methodology: Three datasets (GSE29431, GSE42568, and GSE61304) from Gene 

Expression Omnibus (GEO) were used to perform bioinformatic analysis. DEGs were 

e Ontology (GO) and Kyoto The Gen .LIMMA package of Ridentified using the 

Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) analyses were conducted through ShinyGo 

and David Tools. Visualized by GraphPad prism.  

Results and Recommendations: Based on adjusted P value <0.05 and FC > 2 and 

< -2, a total of 41 up-regulated and 75 down-regulated DEGs were found. Among 

the up-regulated genes, 12 genes were involved in the regulation of the mitotic cell 

cycle. Additionally, the hub genes DLGAP 5, ZWINT, ANLN, CENPF, NUSAP1, 

and CDK1 were chosen On what basis ? These results revealed that regulating the 

mitotic cell cycle could be a potential pathway accounting for the progression of 

breast cancer. New potential biomarkers like DLGAP 5, ZWINT, ANLN, CENPF, 

NUSAP1, and CDK1 could be potential study targets to assess the possibility of 

using them as prognostic biomarkers in breast cancer. the future Work would be  on 

the downregulated genes.  
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