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Abstract 

Introduction: Real-time PCR has become a powerful tool for quantifying nucleic acids and assessing gene 
expression. Its accuracy and sensitivity have made it indispensable in biological research, allowing for detailed 
analysis of gene expression changes in response to various stimuli. In the livestock and poultry industry, 
improving feed efficiency is a key goal in breeding programs due to its significant economic benefits. Defined as 
the ratio between feed intake and weight gain or production, feed efficiency is influenced by genetic, 
physiological, nutritional, and environmental factors. Understanding its molecular mechanisms can lead to 
targeted breeding strategies and the selection of superior genotypes. The intestine is critical for feed utilization 
efficiency, serving as the main site of nutrient digestion and absorption; its epithelial structure, including villi and 
microvilli, is essential for effective absorption. Furthermore, a rich vascular network, formed through 
angiogenesis, is crucial for efficient feed metabolism and nutrient absorption within the intestinal tissue. This 
study investigated the expression of RHOA, ACTA2, and ENO1 genes in the jejunum of high feed efficiency (HFE) 
and low feed efficiency (LFE) turkeys. RHOA is involved in angiogenesis. Meanwhile, ACTA2 is essential for 
maintaining vascular structure and integrity. Additionally, ENO1 provides the adenosine triphosphate (ATP) 
required for endothelial cell proliferation and migration, processes involved in angiogenesis. The expected higher 
expression of these genes in HFE turkeys suggests improved intestinal function, energy metabolism, and 
angiogenesis, contributing to better feed efficiency. This research aimed to lay the groundwork for identifying 
genetic markers to enhance feed efficiency in turkey, contributing to more sustainable animal protein production. 
Materials and methods: Samples from native Iranian turkeys were used in this study. A total of 500 male turkey 
poults were raised under standard production protocols until 20 weeks of age. Subsequently, 75 turkeys were 
selected and transferred to individual cages to allow for precise monitoring of feed intake and weight gain. Body 
weight was measured at 20 weeks of age (the initiation of the cage period) and at 24 weeks of age (the termination 
of the experimental period). The turkeys were then ranked based on their feed conversion ratio (FCR), with FCR 
ranging from 3.59 to 16.346. Jejunum tissue samples were collected post-slaughter from three turkeys exhibiting 
HFE and three turkeys exhibiting LFE. The collected tissue samples were immediately stored at -80°C to preserve 
RNA integrity. Total RNA was extracted from 250 mg of jejunum tissue samples using the RNeasy Midi Kit 
(Qiagen). The quality and concentration of the extracted RNA were assessed using a spectrophotometer and 
agarose gel electrophoresis. Primers for the target genes (RHOA, ACTA2, and ENO1) and the reference gene 
(RPS7) were designed using specialized software. Real-time PCR was performed to quantify the expression levels 
of the target genes, and gene expression levels were calculated using the Pfaffl method, which normalizes the data 
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to the reference gene. Statistical analyses, including Shapiro-Wilk and Spearman's rank correlation, were 
performed using GraphPad Prism 8, with significance set at P<0.05. 
Results and discussion: High-quality RNA was confirmed by spectrophotometry and agarose gel electrophoresis. 
RPS7 was selected as the stable reference gene, its stability having been confirmed in previous studies. Melting 
curve analysis confirmed primer specificity and lack of non-specific products. Real-time PCR analysis showed 
that the expression of all three genes was significantly higher in the HFE group (P<0.05). Specifically, RHOA 
expression was approximately 7.52 times higher, ACTA2 about 46.17 times higher, and ENO1 around 33.08 times 
higher in the HFE group compared to the LFE group. Spearman's rank correlation analysis revealed significant 
positive correlations for ACTA2 and ENO1 with feed efficiency (rs=1, P=0.0028), while RHOA showed a strong 
positive correlation (rs=0.8) approaching statistical significance (P=0.058). The high correlation between ACTA2 
and ENO1 also suggests shared regulatory mechanisms, reinforcing their combined role in feed efficiency. 
Conclusions: The elevated expression of RHOA, ENO1, and ACTA2 in HFE turkeys enhanced intestinal function, 
vascular network development, and energy supply, underscoring their importance in nutrient absorption and 
overall feed efficiency. These findings align with existing evidence in other species and provide a foundation for 
identifying potential genetic markers and developing nutritional and genetic strategies to improve poultry 
production efficiency. Further research is necessary to fully elucidate the complex interactions among these genes 
and other factors contributing to turkey. 
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  مقاله پژوهشي

هاي بوقلمون در بازده خوراك وزايي ژژنوم رگمسير  بين ارتباط مولكولي بررسي
  بومي ايران

 ٣و٢مجيد خان سفيد، ١شاهرخ قوتي، *١، سيد ضياءالدين ميرحسيني١الهام دارنگ
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  )٢٥/٠٤/١٤٠٤: برخط انتشارتاريخ  – ٢٢/٠٤/١٤٠٤تاريخ پذيرش:  – ٢١/٠٤/١٤٠٤تاريخ بازنگري:  – ٢٥/٠٢/١٤٠٤(تاريخ دريافت: 

     چكيده

تنظيم اسكلت اكتين و تسهيل  با RHOA ژناز اهميت اقتصادي بالايي برخوردار است.  بوقلمون پرورشبهبود بازده خوراك در 
نقش كليدي ، زاييتأمين انرژي در فرآيند رگ باENO1  ژن پايداري شبكه عروقي و با  ACTA2ژن هاي اندوتليال؛مهاجرت سلول

با  نر بومي ايران هايدر ژژنوم روده بوقلمون ENO1 و RHOA، ACTA2هاي مطالعه حاضر با هدف بررسي بيان ژن .كنندايفا مي
استخراج شده   RNAهايروي نمونه Real-time PCR تجزيه و تحليل انجام شد. نتايج (LFE) و پايين  (HFE)بازده خوراك بالا

 .)P>٠٥/٠( بالاتر بود يداريطور معنبه HFE ه نشان داد كه بيان هر سه ژن در گروهبوقلمون از هر گروسه قطعه  از بافت ژژنوم
و ) sr =١, P=٠٠٢٨/٠( 1ENOو 2ACTA هايژن داري برايو معنيقوي هاي مثبت همبستگي ،همبستگي اسپيرمن تجزيه

با بازده خوراك  )P=٠٥٨/٠داري آماري، ) (نزديك به سطح معنيsr=٨/٠( RHOAژن  همبستگي مثبت قوي براي ،همچنين
در روده  زاييتقويت رگسبب  ENO1 و RHOA، ACTA2 هايژن بيانافزايش نتايج اين پژوهش نشان داد كه  .آشكار كرد

خوراك افزايش بازده  كه در نهايت سبب شدهخوراك  سوخت و سازبهبود جذب مواد مغذي و زمينه ساز  ،شود كه اين امرمي
ژنتيكي براي بهبود صفت بازده خوراك  نشانگرهايساز شناسايي ، زمينهپژوهشاين  يهايافته .است شده HFEهاي در بوقلمون
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  مقدمه

عنوان ابزاري به Real-time PCR هاي اخير، روشدر دهه
سازي دقيق و ي، امكان كمّ زيستيتوانمند در تحقيقات 

طور گسترده حساس اسيدهاي نوكلئيك را فراهم آورده و به
هاي محركدر ارزيابي تغييرات بيان ژن در پاسخ به 

 ;Cao et al., 2018). گوناگون مورد استفاده قرار گرفته است

Nassiri et al., 2018; Pezeshkian et al., 2022a)  در
صنعت رو به رشد توليد دام و طيور، بهبود راندمان خوراك 

هاي اصلاح نژادي از عنوان يك هدف كليدي در برنامهبه
صورت برخوردار است. بازده خوراك، كه به زيادياهميت 

نسبت بين خوراك مصرفي و افزايش وزن يا توليد تعريف 
شود، يك صفت پيچيده و چندعاملي است كه تحت تأثير مي
 اي و محيطي قرار داردمل ژنتيكي، فيزيولوژيكي، تغذيهعوا

.(Willems et al., 2013; Carmelo et al., 2020; 

Pezeshkian et al., 2022b)  بهبود اين شاخص، علاوه بر
مزاياي اقتصادي براي توليدكنندگان، در راستاي دستيابي 

ر در توليد پروتئين حيواني نيز نقش حائز به پايداري بيشت
 .كنداهميتي ايفا مي

دليل ارزش غذايي بالا و در اين ميان، گوشت بوقلمون به
اي در سبد غذايي طور فزايندهتر، بهمحتواي چربي پايين

 Kálmán & Szőllősi). جهاني مورد توجه قرار گرفته است

هاي اهلي هاي چشمگير در پرورش بوقلمونپيشرفت (2023
ها به افزايش سرعت رشد و بهبود عملكرد توليدي آن منجر

شده است. در اين راستا، درك مباني مولكولي و ژنتيكي 
تواند مسيرهاي نويني مرتبط با بازده خوراك در اين گونه مي

هاي اصلاح نژادي هدفمند گشوده و به انتخاب را براي برنامه
 Pezeshkian) يي بالاتر منجر شودآهاي برتر با كارژنوتيپ

et al., 2022b) 
عنوان محل اصلي هضم و جذب مواد مغذي، نقش روده، به

 كنديي استفاده از خوراك ايفا ميآمحوري در تعيين كار
(Ghareeb et al., 2016).  ساختار و عملكرد بهينه اپيتليوم

ها، براي جذب مؤثر مواد ويژه پرزها و ميكروويليروده، به
هاي مغذي ضروري است. مطالعات متعددي به بررسي ژن

هاي مختلف طيور مرتبط با بازده خوراك در گونه
ليكي هايي كه در مسيرهاي متابوژن ، يعنياندپرداخته

، تنشانرژي، پاسخ به  سوخت و سازمتنوعي از جمله هضم، 
زايي در رگساختار اسكلت سلولي نقش دارند.  زايي ورگ

ها روده با افزايش سطح دسترسي به مواد غذايي و جذب آن
 Schlieve et)تواند بر بهبود بازده خوراك اثر گذار باشد مي

al., 2016)  .در اين راستا، ژن RHOA  با تنظيم ديناميك
اسكلت سلولي اكتين در تشكيل و حفظ ساختار 

و در  نقش داشته هاو ساخت عروق خوني آن هاميكروويلي
هاي اپيتليال روده نيز مؤثر حفظ يكپارچگي ساختاري سلول

 Bruewer et al., 2004; Song et al., 2012; Pillay ).است

et al., 2022; Dopeso et al., 2024)  ژن ACTA2  در
و تأمين  زايي دخيل بودهساختار عروق خوني و فرآيند رگ

 نمايدخون كافي براي جذب مواد مغذي را تسهيل مي
(Vincent et al., 2015; Yuan, 2015)همچنين، ژن . 

ENO1  در آنولاز  آنزيم كليدي ژن توليدكننده عنوانبه
زايي مسير متابوليسمي رگ ATPتامين در مسير گليكوليز 

فراهم آوردن انرژي براي انتقال فعال مواد طور و همين
 كندايفا مي روده نقش مهميهاي اپيتليال مغذي در سلول

.(Kong et al., 2017; Ramiah et al., 2019; Xu et al., 
2022)  

ها در فرآيندهاي مرتبط شده اين ژنبا وجود نقش شناخته
انرژي، تاكنون  سوخت و سازبا ساختار و عملكرد روده و 

 هايطور خاص به بررسي ميزان بيان ژناي بهمطالعه
RHOA،ACTA2  و ENO1 هاي با در بافت ژژنوم بوقلمون

راندمان خوراك متفاوت نپرداخته است. هدف از اين 
، بررسي ميزان بيان اين سه ژن در بافت ژژنوم پژوهش
 (LFE)  و پايين (HFE) هاي با راندمان خوراك بالابوقلمون

و مسير سيگنالينگ   Real-time PCR با استفاده از روش
  .استها آن

  هاروشو مواد 

پروتكل  باهفتگي  ٢٠قطعه بوقلمون نر تا سن  ٥٠٠
طور بوقلمون به ٧٥استاندارد توليد پرورش داده شدند و 

و به مزرعه تحقيقاتي دانشگاه گيلان  شده تصادفي انتخاب
در  ها. آن(Pezeshkian et al., 2022b) منتقل شدند

هاي انفرادي نگهداري شده و دسترسي آزاد به آب و قفس
نايي و ساعت روش ١٦داشتند. رژيم روشنايي شامل  خوراك

 ٢٠ساعت تاريكي بود. وزن بدن در ابتداي ورود به قفس ( ٨
گيري اندازه ،هفتگي) ٢٤هفتگي) و در پايان دوره آزمايش (

به  ها بر اساس نسبت تبديل خوراكبوقلمون. شد
در ميان پرندگان  FCR بندي شدند.رتبه  (FCR)گوشت

با بوقلمون  سه .متغير بود ٣٤٦/١٦تا  ٥٩/٣ارزيابي شده از 
 ميانگين وزن، FCRكمترين داراي بالاترين بازده خوراك (

) ٨٥/٨٨٤ برابر با استاندارد وزنگرم و انحراف  ٧١٦٦ برابر با
كمترين بوقلمون با  سه و) HFE( در گروه بازده خوراك بالا



  ٥٣                                                        )                  ٤٩-٦٠( ١٤٠٤ پاييزوم/ستحقيقات توليدات دامي/سال چهاردهم/شماره 
 

 

 

 برابر با ميانگين وزن ،FCR بيشترينداراي ( بازده خوراك
) در ١١٠/٣٣٢ با برابر گرم، انحراف استاندارد وزن ٥٥٢٦

 ،قرار گرفتند. همچنين  )LFE( گروه بازده خوراك پايين
 ترتيب برابربه LFEو  HFEدو گروه  FCRانحراف استاندارد 

  بود.  ٣٤٢/٤و  ٢٨٦/٠
پس از كشتار LFE و  HFEهاي دو گروه بوقلمونبافت ژژنوم 

نگهداري  سلسيوسدرجه  -٨٠و در دماي شده آوري جمع
هاي بافت ژژنوم با استفاده از از نمونه RNA استخراج. شد

 #Cat) آلمان  Qiagen ساخت شركت RNeasy Midi كيت

 تغييرات اندكيشركت سازنده  با  طبق پروتكل  (75144
گرم از بافت ژژنوم روده ميلي ٢٥٠طور خلاصه، انجام شد. به

 سه مدت حدودبه Qiagen سازي بافتهاي آمادهدر لوله
هاي بافت روده، زمان بيشتري براي دليل ويژگيدقيقه (به

خرد  ،هر نمونه و سازي مورد نياز بود) قرار داده شدهمگن
در محيط  RNA تمامي مراحل استخراج .و همگن شد

استخراج شده با RNA روي يخ انجام شد. غلظت و استريل
نانومتر  ٢٦٠استفاده از دستگاه اسپكتروفتومتر در طول موج 

استخراج شده با بررسي نسبت   RNAفيتد. كيشتعيين 
نانومتر ارزيابي شد.  ٢٨٠به  ٢٦٠هاي جذب در طول موج

با استفاده از الكتروفورز روي   RNAهمچنين، يكپارچگي
طراحي آغازگر . ژل آگارز يك درصد مورد بررسي قرار گرفت

و ژن مرجع  ENO1 و  RHOA، ACTA2 هاي هدفبراي ژن
RPS7 افزارهاي تخصصي با استفاده از نرم V5 نجام شدا 

. بهترين آغازگر براي هر ژن با توجه به )١(جدول 
 NCBIههاي پايگاه دادهاي ساختاري و بررسيويژگي

ها به شركت سيناكلون در و سفارش طراحي آنشد انتخاب 
 كيتكل از  RNAاز  cDNA ساخت. جهت ايران داده شد

Revert Aid First Strand cDNA Synthesis ركت ش
Thermo Scientific )K1621( اين فرآيند با  .استفاده شد

 Thermal Cycler  Biometraاستفاده از دستگاه

TAdvanced دستورالعمل  مطابق باآلمان  كشور ساخت
شرايط  انجام پذيرفت. سازندهشركت  وسيلهبهارائه شده 

- بهكار رفته در اين واكنش مقادير مواد بهو زماني و دمايي 

براي تعيين دماي . ارائه شده است ٣و  ٢در جداول  ترتيب
هاي مورد مطالعه، اتصال بهينه آغازگرها براي هر يك از ژن

 سلسيوسدرجه  ٦٢تا  ٥٧آزمايش گرادياني در دماهاي 
 انجام شد.

قرار گرفتند و شدت  PCR واكنش زيرها در هر دما نمونه
  PCR محصولات وسيلهبهسيگنال فلورسانس توليد شده 

عنوان د. دمايي كه بالاترين سيگنال را نشان داد بهشرديابي 
  . دشدماي بهينه براي اتصال آغازگرها تعيين 

 ه از دستگاهبا استفاد Real-time PCR واكنش

LightCycler  ساخت شركتRoche  مركزي در آزمايشگاه 
 ها، از كيتد. براي تكثير نمونهشدانشگاه گيلان انجام 

SinaSYBERBlue HS-qPCRMix 2 با غلظتX  شماره
 .دشاستفاده  شركت سيناكلون ايران MM2171 كاتالوگ

ها براي هر ژن با سه تكرار انجام گرفت. مقادير تكثير نمونه
 ٢٠در اين واكنش با حجم نهايي  مواد مورد استفاده

 است. ارائه شده ٤در جدول ميكروليتر 

 افزار از نرم ا استفادهب Real-time PCR نتايج حاصل از
LightCycler مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت. مقدار چرخه 

منظور براي هر نمونه و هر ژن تعيين شد. به (Ct) آستانه
 RPS7ژن  ازهاي هدف، محاسبه دقيق ميزان بيان نسبي ژن

يان ميزان ب .هاي بيان ژن استفاده شدسازي دادهبراي نرمال
با استفاده از  ،هاي هدفژن Fold Changeيا  نسبي
سازي نسبت به ژن با نرمالو   Pfaffl (Pfaffl, 2001)روش

 .كنترل داخلي منتخب محاسبه شد

ΔCt= Ct  (ژن هدف) - Ct (ژن كنترل داخلي)   
ΔΔCt= ميانگين ΔCt (HFE) - ينميانگ  ΔCt (LFE) 
Fold Change =2(−ΔΔCT) 

  مورد استفاده در اين تحقيق مرجعهاي هدف و ژن والي پرايمرهاي ژنت -١جدول   
 Table 1. The primer sequences of target genes and reference gene used in this study 

Accession 
number 

Product 
length (bp)   Sequence  Gene name 

NM_001031229.2  113   5' TGGCCCATCCATTGTTCACC 3'  Forward 
ACTA2  

5' GCATCTCTAAAATAGGAGCAGCGA 3'  Reverse  
XM_010722759.2  222   5' ACCCCGAAGTCATTCTGCCTGT 3' Forward 

ENO1  
5' CAAAGCCACCCTCATCACC 3' Reverse 

NM_001303210.1  138   5' CCCTGAAGTCTATGTTCCCACC 3'  Forward  
RHOA  

5' TCTGGATAAGAAAGCGGTCTAAGTC 3'  Reverse  
NM_001285787  165   5' TGAAGTAGGTGGTGGCAGGAA 3' Forward 

RPS7  
5' CTCGTTGGCTTGGGCAGAA 3' Reverse     
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  cDNA ساخترايط دمايي و زماني جهت ش -٢جدول 
Table 2. Temperature and time conditions for 

cDNA synthesis 
Temperature (°C)  Time (minutes)  

25 5  
45  60  
70  5  

 
 ساخت مواد استفاده شده جهتمقادير  -٣جدول 

cDNA  
Table 3. Amounts of materials used for cDNA 

synthesis 
Value (µL)         Materials  

4 5X reaction buffer 
1 RiboLock RNase inhibitor 
2 dNTP 
1 Reverse transcriptase 
1 Oligo (dT) 
1 Random hexamer 
5 Water 
5 RNA 

 
 مقادير مواد لازم در تكثير هر نمونه -٤جدول 

Table 4. Amounts of reagents required for 
amplification of each sample 

Reagent  µL 
Master mix (Sybr Green ) 2X 10 
Forward primer 10 Pmol 1 
Reverse primer 10 Pmol 1 
RNase-free water - 6 
Template (cDNA) - 2 

 
 هايتجزيه تماميآمده، دستهاي بهبراي ارزيابي داده

 GraphPad Prism 8افزار آماري با استفاده از نرم

(GraphPad Software, San Diego, CA, USA)  انجام
-ها با استفاده از آزمون شاپيروشد. ابتدا، نرماليته توزيع داده

با توجه به عدم نرماليته  مورد بررسي قرار گرفت. ويلك
، براي بررسي ارتباط )n=٦( ها و حجم نمونه محدودداده

ها و صفت بازده خوراك، بين سطح بيان ژن يكنواخت
سطح  محاسبه شد. اي اسپيرمنضريب همبستگي رتبه

در نظر >P ٠٥/٠ هاداري آماري براي كليه آزمونمعني
  .گرفته شد

  و بحث نتايج

نانودراپ سنجيده  وسيلهبههاي استخراج شده RNAكميت 
هاي روده در نمونه ٢٨٠/٢٦٠شد. غلظت و نسبت طول موج 

نسبت جذب طول موج  است. ذكر شده ٥كوچك در جدول 

دهنده بود كه نشان ١١/٢ تا ٨/٢برابر  هادر نمونه ٢٨٠/٢٦٠
و  استهاي استخراج شده RNAكيفيت مناسب و مطلوب 

 ،همچنين. نيز است RNAهاي نمونه بيانگر عدم آلودگي
استخراج شده روي ژل  RNAنتايج الكتروفورز محصولات 

 28Sو  18Sدرصد، حضور باندهاي شفاف و شارپ  يك آگارز
استخراج  RNAرا نشان داد كه حكايت از كيفيت مناسب 

 كند.شده براي آزمون را تائيد مي

ژژنوم در دليل پايداري بالاي آن در بافت به RPS7 انتخاب
 Olias et هايمطالعات پيشين صورت گرفته است. بررسي

al. (2014) نيز RPS7  پنج ژن كنترل داخلي با  يكي ازرا
 اندگزارش نموده هاي مختلف پرندگانمطلوبيت بالا در گونه

.(Olias et al., 2014) علاوه بر اين، پژوهشNa et al. 

عنوان سومين را به RPS7 نيز ثبات و مناسب بودن (2021)
گوشتي  هايژن كنترل داخلي پايدار در بافت چربي جوجه

. بر اين اساس، با تكيه (Na et al., 2021) تأييد نموده است
عنوان در بافت ژژونوم، اين ژن به RPS7 بر پايداري مشهود

هاي بيان ژن سازي دادهبراي نرمالژن كنترل داخلي برتر 
در اين بافت برگزيده شد. براي تعيين دماي اتصال مناسب 

هاي هدف و ژن كنترل داخلي در آغازگرهاي اختصاصي ژن
، از روش گراديان دمايي استفاده شد. بر اساس PCR واكنش

عنوان دماي به سلسيوسدرجه  ٦٠نتايج اين آزمايش، دماي 
تكثير اختصاصي  ،د، زيرا در اين دماش اتصال بهينه انتخاب

يي مطلوب آو همزمان هر دو گروه ژن (هدف و كنترل) با كار
 .صورت گرفت

 درهاي تكثير، منظور ارزيابي و تأييد اختصاصيت واكنشبه
مبتني بر رنگ فلورسنت  Real-time PCRروش 

طور جداگانه بهمنحني ذوب براي هر ژن  تجزيهسايبرگرين، 
منظور اطمينان از به تجزيه. اين قرار گرفتمورد بررسي 

تكثير قطعه هدف مورد نظر، عدم تشكيل محصولات جانبي 
اختصاصي و فقدان ساختارهاي ثانويه نظير دايمرهاي  غير

پرايمري و ساختارهاي سنجاق سري صورت گرفت. نتايج 
تنها يك  ،حاصل از منحني ذوب نشان داد كه براي هر ژن

تيز و منفرد در دماي ذوب مورد انتظار مشاهده  جنقطه او
تري كه ثانويه كوچك يا پهن نقطه اوجد و هيچ ش

دهنده محصولات غير اختصاصي يا دايمرهاي پرايمري نشان
ها مؤيد اختصاصيت بالاي باشد، شناسايي نشد. اين يافته

شده براي هر ژن و عدم وجود تقابل بين آغازگرهاي طراحي
 .)١(شكل  استآغازگرها 
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كه در ENO1 و RHOA، ACTA2هاي ميزان بيان ژن
فرآيندهاي مرتبط با بازده غذايي نقش دارند، در 

 Real-time با استفاده از روش LFEو  HFEهاي نر بوقلمون

PCR  و بر اساس مقاديرmRNA  وCT   هر ژن نسبت به
يان ژن كنترل داخلي ارزيابي شد. نتايج نشان داد كه سطح ب

) P>٠٥/٠( داريطور معنيبه HFE ژن در گروه اين سه
ها حاكي از ). اين يافته٢بود (شكل   LFE بالاتر از گروه

ها (تنظيم ها و مسيرهاي مرتبط با آننقش احتمالي اين ژن
انرژي) در  سوخت و سازاسكلت اكتين، ساختار عروق و 

ميزان . استها يي استفاده از خوراك در بوقلمونآتعيين كار
برابر  ٥٢/٧ ،طور متوسطبه HFE در گروه RHOA بيان ژن

- به ACTA2 بود. اين افزايش براي ژن LFE بيشتر از گروه

راي ببرابر و  ١٧/٤٦ميزان تقريبي طور چشمگيري بالاتر و به
 برابر بيشتر در ٠٨/٣٣نيز قابل توجه و در حدود  ENO1 ژن

  .مشاهده شد LFE نسبت به HFE  گروه
 با استفاده از ي بازده خوراكهاتوزيع دادهبررسي نتايج 

از توزيع نرمال  هااين دادهكه  نشان دادويلك -آزمون شاپيرو
و توزيع غيرنرمال دليل به). P=٠٠٤٨/٠( كنندپيروي نمي

اي همبستگي رتبه تجزيه ،)n=٦( حجم نمونه محدود
اسپيرمن براي ارزيابي ارتباط يكنواخت بين بيان سه ژن 

نتايج نشان  .ها انجام شدمنتخب و بازده خوراك در بوقلمون

داراي ضريب همبستگي  ENO1 و ACTA2 هايدادند كه ژن
 با بازده خوراك داريمعن ،مثبت كامل و از نظر آماري

)٠٠٢٨/٠=P ,١= sr( ژن .بودند RHOA  ًنيز همبستگي نسبتا
داري نزديك به سطح معني P اما مقدار ،)sr=٨/٠( قوي

داشت. اين نتايج، بيانگر هماهنگي ) P=٠٥٨/٠٠( آماري
بندي ها با رتبهبندي بيان اين ژندقيق و يكسان در رتبه

با وجود حجم  و بازده خوراك در حيوانات مورد بررسي است
 نشانگرتوانند بوقلمون در هر گروه)، مي سه( نمونه محدود

 ،همچنين .معتبر در بافت هدف باشند زيستيروندهاي 
نيز  ENO1 و ACTA2 هايبررسي همبستگي بين بيان ژن

نشان داد كه اين دو ژن از الگوي بياني هماهنگ و مرتبطي 
تواند اين هماهنگي مي ).sr =١, P=٠٠٢٨/٠( كنندپيروي مي

شرايط فيزيولوژيكي  درها زمان آنسازي همناشي از فعال
 پتوميگرهاي مشترك در سطح ترانسكريمشابه يا تنظيم

باشد. بنابراين، شباهت نتايج آماري اين دو ژن در ارتباط با 
ها، از نظر بازده خوراك، با توجه به همبستگي دروني آن

ها در كنار هم، اين يافته .است قابل توجيه زيستيآماري و 
اي از يي تغذيهآها در تعيين كارفرضيه مشاركت اين ژن

نمايد و كارهاي تنظيمي مشابه را تقويت مي و ساز مسير
هاي هاي تكميلي در جمعيتمبناي مناسبي براي بررسي

 .آوردتر فراهم ميبزرگ

 
بوقلمون شش بافت ژژنوم هايدر نمونه ٢٨٠/٢٦٠غلظت و نسبت جذب طول موج  -٥جدول   

بازده غذايي پايين) با بوقلمون سه بازده غذايي بالا و با بوقلمونسه (  

Table 5. Concentration and absorption ratio of 260/280 wavelengths in jejunal tissue samples from six 
turkeys (three high feed efficiency (H) turkeys and three low feed efficiency turkeys (L)) 

Sample  Concentration (ng/µL) Ratio 260/280 Animal Number Efficiency 
H1 581.796 2.085 1 High 
H2 1609.957 2.099 2 High 
H3 655.769 2.08 3 High 
L4 272.8 2.11 4 Low 
L5 259.3 2.09 5 Low 
L6 468.4 2.11 6 Low 

 Real-time PCR  واكنش هايبرنامه دمايي و چرخه -٦جدول 
Table 6. Thermal cycling conditions and reaction cycles of real-time PCR 

Stage Cycles Temperature (°C) Process Holding time (seconds) 
Before Amplify 1 95 Initial denaturation 300 

Amplification 
42 

94 Denaturation 30 
60 Annealing 20 
72 Extension 20 

Melting Curve 
1 

95 Denaturation 10 
65 Annealing 60 
97 Extension 1 
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Fig. 1. Melting curves of Real-time PCR products of three main genes and one internal control gene, and image 
of these products on agarose gel. A. Melting curve of Real-time PCR products of ACTA2 

gene, B. Melting curve of Real-time PCR products of RHOA gene, C. Melting curve of Real-time PCR products 

of ENO1 gene, D. Melting curve of Real-time PCR products of RPS7 gene. 

ژن كنترل داخلي و تصوير اين محصولات بر روي ژل  يكژن اصلي و  سه Real-time PCRمنحني ذوب محصولات  -١شكل 
،  RHOAژن  Real-time PCR ب. منحني ذوب محصولات، ACTA2 ژن Real-time PCR منحني ذوب محصولاتآگارز. الف. 

 RPS7ژن  Real-time PCR منحني ذوب محصولات د.، ENO1ژن  Real-time PCR ج. منحني ذوب محصولات

  
 
 

  
Fig. 2. Expression of RHOA, ACTA2 and ENO1 genes in male native turkeys with high feed efficiency (HFE) 

and low feed efficiency (LFE) 

  )LFE( و پايين  (HFE)لاهاي بومي نر با بازده غذايي بادر بوقلمون ENO1و  RHOA  ،ACTA2هايبيان ژن -٢شكل 
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جذب مواد مغذي،  عنوان محور اصليعملكرد بهينه روده، به
اي عضلات صاف تنظيم دقيق حركات دودي و قطعهبه

، RHOA كوچك GTPase ديواره آن وابسته است. پروتئين
با ايفاي نقش كليدي در سازماندهي اسكلت اكتين و 

، انقباض عضلات صاف  ROCKدستسازي مسير پايينفعال
روده را تنظيم نموده و بدين ترتيب، حركت مؤثر محتويات 

هاي گوارشي را تسهيل ها با آنزيموله گوارش و اختلاط آنل
 Bruewer et al., 2004; Bryan & D’Amore)نمايدمي

2007; López-Colomé et al., 2017)ژن .ENO1 ،
تسهيل مسير گليكوليز و  راهانولاز، از -كدكننده آنزيم آلفا
نقش حياتي در تامين  ، (ATP)فسفاتتوليد آدنوزين تري

هاي اپيتليال و عضلات صاف روده انرژي مورد نياز سلول
براي انجام اين عملكردهاي متابوليكي و حركتي ايفا 

علاوه بر نقش حركات  . (Ramiah et al., 2019)نمايدمي
شبكه عروقي غني و روده در جذب بهينه مواد غذايي، 

شكل  زاييرگ فرآيند مسيركارآمد در بافت روده، كه از 
خوراك ايفا  سوخت و سازگيرد، نقش بنياديني در مي
اين شبكه، بستر لازم براي  .(Wu et al., 2020b) كندمي

شده از لومن روده به جريان خون را جذب مواد مغذي هضم
و كاهش تراكم يا  زاييرگدر  كاهشرد. آوفراهم مي

تواند منجر به سوء جذب مواد عملكرد عروق خوني روده مي
خوراك و بروز  سوخت و سازمغذي و در نتيجه، اختلال در 

 ;Bryan & D’Amore, 2007) دشواي مشكلات تغذيه

Dopeso et al., 2024) بنابراين، حفظ و توسعه مناسب .
شده تنظيم ساز و كارهاي راهشبكه عروقي روده از 

آنژيوژنيك، براي اطمينان از جذب كافي مواد مغذي و 
 حمايت از عملكرد متابوليكي كل بدن ضروري است

(Bryan & D’Amore, 2007; Wang et al., 2011) . در اين
نيز دخالت دارد.  زاييرگدر فرآيند پيچيده   RHOAراستا،

 تحريك مسيرهاي سيگنالينگ آنژيوژنيك، از جمله مسير

Wnt   القاي فاكتور رشد اندوتليال عروقي راهاز (VEGF) ،
د. شوهاي اندوتليال ميدر سلول RHOA شدنمنجر به فعال 

، با RHOAوسيله به ROCK سازيمتعاقباً، فعال
، انقباض )MLC( فسفوريلاسيون زنجيره سبك ميوزي

ها تنظيم نموده و بدين اسكلت اكتين را در اين سلول
از قبيل مهاجرت سلولي،  زاييرگترتيب، مراحل كليدي 

يق نفوذپذيري عروق سلول و تنظيم دق شناسيريختتغيير 
 Wang et al., 2011; Zhan et) دهدرا تحت تأثير قرار مي

al., 2017)ژن . ENO1  تامين راهدر اين فرآيند از ATP 

هاي اندوتليال نقش تكثير و مهاجرت سلولدر  مورد نياز
  . (Ramiah et al., 2019)دارد

عنوان جزء اكتين عضله صاف)، به-(آلفا ACTA2 پروتئين
 هاي عضلههاي اكتين در سلولساختاري اصلي فيلامنت

صاف عروقي، نقش اساسي در ايجاد ساختار لازم براي 
حفظ ثبات و يكپارچگي  ،انقباضات تنظيمي و همچنين

 II  نمايد. تعامل ديناميك بين ميوزينشبكه عروقي ايفا مي
  (RHOA/ROCK)سيگنالينگ كنترل مسير زير فعال شده

هاي در سلول ACTA2 حاوي هاي اكتينو فيلامنت
م ساختارهاي پيشرو مهاجرتي و اتصالات اندوتليال، در تنظي

بين سلولي دخيل بوده و بدين ترتيب، پيشبرد صحيح 
زني عروقي و تشكيل لومن عروقي را تسهيل جوانه

هاي . فعاليت (Yuan, 2015; Uray et al., 2020)نمايدمي
تنظيم  ACTA2 و RHOA وسيلهبهاسكلت اكتين كه 

هاي خوني، رگدهنده عنوان يك مولفه تشكيلبه شوندمي
 مسيراز  ENO1 كه ژن استبه انرژي متابوليكي وابسته 

   ).٣(شكل  گليكوليز در تامين آن نقش اساسي دارد
عنوان يك مطالعه مقدماتي و با حجم نمونه بهاگرچه 

تر هاي بزرگمحدود، نتايج حاضر نيازمند تأييد در جمعيت
هاي مطالعه حاضر با شواهد يافته ،طور كلياما به ،هستند

،  RHOAها مبني بر نقش سه ژن موجود در ساير گونه
ACTA2  و ENO1 زايي و در ساختار و عملكرد روده، رگ

 Bruewer et al., 2004; Vincent et) انرژي سوخت و ساز

al., 2015b; Ramiah et al., 2019; Wu et al., 2020a)  
ها در بافت ژژنوم آن انيب شيافزا نيسازگار است و ارتباط ب

 ني. اسازديها را آشكار مو بازده خوراك بالاتر در بوقلمون
 RHOA، ENO1يهاژن يمحور تينه تنها بر اهم هاافتهي

 يجذب مواد مغذ ييآروده و كار يولوژيزيدر ف ACTA2 و
ساز درك  يسورا به يديجد يهاچهيدارند، بلكه در ديتاك

مرتبط با بهبود بازده خوراك در صنعت  يمولكول و كارهاي
 .نديگشايم وريط

  كلي گيرينتيجه

د كه افزايش ندهدر مجموع، نتايج اين پژوهش نشان مي
در بافت  ACTA2 و RHOA، ENO1 هايسطح بيان ژن
هاي با بازده خوراك بالا، نقش مهمي در ژژنوم بوقلمون

بهبود عملكرد روده، توسعه شبكه عروقي كارآمد و تامين 
بررسي و كند. انرژي مورد نياز براي اين فرآيندها ايفا مي

تائيد عملكرد اين سه ژن در سطح ترانسكريپتومي در 
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هاي موجود با يافتههاي بومي ايران و همسويي آن بوقلمون
در ساختار و عملكرد  هاآنها، بر نقش كليدي در ساير گونه

بوقلمون و  انرژي سوخت و سازبهينه دستگاه گوارش و 
ها تاكيد دارد. اين يافته احتمالاً ساير طيور و ماكيان

توانند مبنايي براي تحقيقات آتي در زمينه شناسايي مي
توسعه  نشانگرهاي ژنتيكي مرتبط با بازده خوراك و

يي توليد آمنظور بهبود كاراي و ژنتيكي بهتغذيه راهبردهاي
  .در صنعت طيور فراهم آورند

 تشكر و قدرداني

وسيله از زحمات ارزشمند سركار خانم دكتر پزشكيان، بدين
پرورش  برايگروه علوم دامي دانشگاه گيلان،  آموختهدانش

د. شوبرداري، صميمانه تشكر و قدرداني ميو نمونه
همچنين، از حمايت مالي صندوق بيوتكنولوژي ايران با 

 .سپاسگزاريمنيز  ١٣٨٢٩شماره گرنت 

 

  

Fig. 3. Angiogenesis Signaling Pathways in intestine 
(Wnt stimulates VEGF, activating RHOA. Activated RHOA activates ROCK, leading to ATP-dependent 
activation of Myosin II. Activated Myosin II remodels the actin cytoskeleton, crucial for endothelial cell 

movement and proliferation (angiogenesis steps). The ACTA2 gene encodes alpha-actin, a structural component 
of the actin cytoskeleton involved in these movements. The ENO1 gene provides the necessary ATP for these 

cytoskeletal changes. Ultimately, these processes result in new blood vessel formation (Angiogenesis)) 

در روده زاييرگمسيرهاي سيگنالينگ  -٣ شكل  
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