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چكيد ه 

توجه به وجود باقي مانده هورمون هاي محرک رشد در لاشه حیوانات کشتار شده در کشتارگاه به عنوان يك خطر بالقوه براي سلامت 

افراد جامعه ضروری می باشد. پژوهش حاضر با هدف شناسایی بیومارکرهایی جهت تشخیص استفاده غیرقانونی از محرک های رشد 

استروئیدی در کشتارگاها انجام شد. برای این منظور در ابتدا آنالیز بیان افتراقی ژن ها در یک پروفایل بیان ژنی موجود در پایگاه داده 

Arrayexpress با شماره دسترسی E-GEOD-12179، شامل مقایسه ی بافت ماهیچه گاو گوشتی که هورمون محرک رشد دریافت کرده 

با گاو گوشتی که هیچ محرک رشدی دریافت نکرده است انجام شد. از بین ژن هایی با بیان متفاوت، ژن های هدف با استفاده از تجزیه 

و تحلیل پارامترهای آماری شبکه شناسایی شدند. ژن های شناسایی شده شامل: MAPK1 ،EDN1 ،TGFB1 ،BMP4 و PPARA بودند. 

 Pathvisio، Cytoscape سپس آناليز مسيرهاي ژنی، ساخت و آنالیز شبکه بیانی ژن ها بر اساس ژن های هدف، با استفاده از نرم افزارهای

آزادسازی  فاکتور رشد و  بتا، گیرنده  فاکتور رشد  داد، مسيرهاي  تحلیل مسيرهاي ژنی نشان  انجام شد. تجزیه و   Pathwaystudio و

هورمون گنادوتروپین معنی دار می باشند. همچنین نتایج این تجزیه و تحلیل نشان داد که این ژن ها در تنظیم فعالیت های پایه ای سلول 

تکثیر، تمایز و نمو و فرایند هایپرتروفی ماهیچه نقش دارند. بنابراین این ژن ها پتانسیل معرفی به عنوان بیومارکر بیان ژنی در رابطه 

با تشخیص استفاده از محرک های رشد استروئیدی را دارند و نشانگرهای جدیدی را برای تشخیص مصرف غیر قانونی محرک های رشد 

استروئیدی در کشتارگاه ها فراهم می کنند.

کلمات کلیدی: بیومارکر کاندیدا، تشخیص تقلبات، مسیر بیولوژی، واکاوی بیان ژن

 شناسایی بیومارکرهای بیان ژن جهت تشخیص مصرف
غیر قانونی محرک های رشد استروئیدی در کشتارگاه ها
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Consideration of the residual growth hormones in the carcass of slaughtered animals in the slaughterhouse is neces-
sary as a potential risk to the health of the community. The present study aimed at identifying biomarkers to detect the 
illegal use of growth stimulating hormones in slaughter houses. For this purpose, the differential expression analysis 
of the genes in a gene expression profile in the Arrayexpress database with the accession number E-GEOD-12179 was  
initially comprised of a comparison of the muscle tissue of the beef cattle receiving the growth stimulating hormone 
with beef cattle muscle, which did not receive any growth stimulating hormones. Among genes with different expres-
sion, target genes were identified by analyzing the statistical parameters of the network. The identified genes were 
MAPK1, EDN1, TGFB1, BMP4, and PPARA. Then the pathway analysis of the gene, generating and analyzing the 
expression network of genes based on target genes were performed using Pathvisio, Cytoscape and Pathway studio 
software. Analysis of pathways showed that beta-cell growth factor, growth factor receptor, and gonadotropin hormone 
release were significant. Also, the results of this analysis showed that these genes play a role in the regulation of cellular 
cell proliferation, differentiation, development, and process of muscle hypertrophy. Therefore, these genes have the 
potential for introduction as biomarkers of gene expression in relation to the detection of the use of growth promoters 
and provide new markers for detecting illegal use of growth stimulating hormones in slaughterhouses.

 Key words: Candidate biomarker, Fraud detection, Biology pathway, gene expression analysis

مقدمه
اهمیت  غذایی،  مورد سلامت محصولات  در  جامعه  در  نگرانی  افزایش 
توجه و بررسی عوامل موثر مانند تولید غذا، سلامت دام، ایمنی غذا و 
به  امروزه  که  نشان می دهد  پیش  از  بیش  را  غذایی  ردیابی محصولات 
کمک تجزیه و تحلیل ترانسکریپتوم می توان اطلاعات مربوط به سلامت 
کرد  ردیابی  دامی  غذایی  صنایع  اندرکاران  دست  تمامی  توسط  را  دام 
)21(. در بعضی کشورها استفاده از محرک های رشد منع مصرف ندارد 
گوشتي  گاوهاي  درصد   90 براي  تقريبا  حاضر  حال  در  مثال،  عنوان  به 
اروپا  اتحادیه  در  اما  تجويز مي شود.  با دوز خاصی  آمريكا هورمون  در 
استفاده از هورمون های طبیعی و مصنوعی به عنوان محرک های رشد در 
دام ممنوع است )3( و وضعيت ايران از اين نظر چندان روشن نيست. با 
وجود ممنوعیت، استفاده از آن در گاوهای گوشتی همچنان برای افزایش 
بهره وری و کاهش هزینه های پرورش استفاده می شود )2(. پژوهش های 

اخیر نشان داده اند که دگزامتازون، یک گلوکوکورتیکوئید مصنوعی است 
کلیه  و  ماهیچه  کبد،  در  مختلف  غلظت های  در  مصرف  صورت  در  و 
دیگر  و  دگزامتازون   ،)23( است  تشخیص  قابل  کشتار  از  بعد  حیوانات 
گلوکوکورتیکویدهای مصنوعی برای درمان در شرایطی استفاده می شوند 
که نیاز به مدولاسیون ایمنی یا التهابی وجود دارد، تشخیص این مواد پس 
از کشتار در نتیجه مصرف بیش از دوز مجاز مصرفی و زمان ناکافی برای 
دفع آن امکان پذیر است )7(. نظر به اینکه باقیمانده هورمون های محرک 
می کند،  ایجاد  مصرف کنندگان  در  بخشی  زیان  اثرات  گوشت،  در  رشد 
باقیمانده  از  بودن  عاری  نظر  از  گوشتی  فرآورده های  کلیه  کیفی  کنترل 
بیومارکرها،  از  امروزه  است.  ضروری  امری  رشد  محرک  هورمون های 
تکنیک های بافت شناسی و کروماتوگرافی مایع و طیف سنجی به عنوان 
روش های غربالگری در پیشگیری از سوء استفاده از هورمون های محرک 
)ژنومیکس،  امیکس  فن آوری های  ظهور  اکنون  می شود.  استفاده  رشد 
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شناسایی بیومارکرهای بیان ژن  ...

مطلوبی  چشم انداز  متابولومیکس(  پروتئومیکس،  ترانسکریپتومیکس، 
ارائه  اندازه گیری  قابل  و  اعتماد  قابل  بیومارکرهای  کشف  برای   را 
از  استفاده  با  ترانسکریپتوم  تحلیل  و  تجزیه  امروزه   .)13 و   1( می دهد 
اثرات  تشخیص  برای  غربالگری  روش  یک  عنوان  به  ریزآرایه  فناوری 
گرفته شده است و می تواند  نظر  در  زیستی هورمون های محرک رشد 
به عنوان ابزاری قدرتمند برای مبارزه با استفاده از این مواد در پرورش 
حیوانات مزرعه باشد )13 و 15(. فناوری ریزآرایه یک تصویر کلی از بیان 
آورده  فراهم  را  فرصتی  و  می کند  ارائه  ژنومی  بزرگ  اندازه  در  را  ژن 
است تا پژوهشگران با اندازه گیری میزان mRNA تولید شده در هر سلول 
بتوانند بیان اختصاصی هزاران ژن را بسنجند. از همین رو، این فناوری به 
کانون پژوهش ها در فرایندهای سلولی مرتبط با میزان و نحوه بیان ژن از 
جمله عملکرد ژن ها و ساز و کارهای تمایز سلولی تبدیل شده است. با این 
روش می توان با مطالعه همزمان نحوه بیان کل ژنوم، تصویر دقیق تری از 
عملکرد متقابل ژن ها به دست آورد )11(. امروزه حجم بالایی از داده های 
در دسترس   ArrayeExpress و   GEO مانند  اطلاعاتی  پایگاه  بیان ژن در 
پژوهشگران است که امکان ادغام و پایش این داده ها برای تهیه نقشه 
و بررسی روابط بین ژن ها و مولکول ها را فراهم کرده است. علاوه بر 
این، از شبکه های تنظیم ژنی می توان برای یافتن بیومارکرهای تشخیصی 
استفاده نمود )4(. ازجمله این پژوهش ها پایش داده های ریزآرایه مربوط 
به گاوهای بومی کره جنوبی برای شناسایی بیومارکرهای زیستی مرتبط 
در  بیولوژیکی  بررسی مسیرهای  نتایج  تردی گوشت می باشد.  با صفت 
این پژوهش نشاد داد بیان ژن ADAMTS4 که در فرایندهای کاتابولیسم 
پروتئین و بیوسنتز کلسترول نقش دارند در گاوهای دارای محتوی چربی 
ADAMTS4 توسط سه  بالا به طور معنی داری افزایش یافته است. ژن 
ژن  این  لذا  می شود،  فعال   TGFB1 و   IL-17A ،TNFa تنظیم کننده  ژن 
را به عنوان ژن کلیدی برای افزایش مقدار چربی موجود در گوشت و در 
برای  اوایل دوره رشد معرفی کردند )10(. همچنین  نتیجه تردی آن در 
شناسایی ژن های درگیر در تنظیم هموستازی آهن در ماهیچه اسکلتی گاو، 
 SMAD1 و BMP6 پژوهشی انجام و نتایج این تحقیق نشان داد که ژن های
در هموستازی آهن نقش داشته و مسیر SMAD3 به عنوان یک مسیر جدید 

و دارای پتانسیل قوی در تنظیم هموستازی آهن پیشنهاد گردید )9(.
بیولوژیکی  مسیرهای  شناسایی  حاضر  پژوهش  از  هدف  اساس،  این  بر 
شده  تیمار  گوشتی  نر  گاوهای  ماهیچه  بافت  توسعه  و  رشد  با  مرتبط 
تدوین  و  ژن  بیان  پروفایل  از  استفاده  با  دگزامتازون  رشد  محرک  با 
واکاوی های  و  بیان ژن  داده های  تلفیق  و  برای معرفی، ورود  استراتژی 
تشخیص  برای  موثر  بیومارکرهای  شناسایی  فرایند  در  بیوانفورماتیکی 

استفاده غیرقانونی از محرک های رشد می باشد.

مواد و روش ها
جمع آوری و کنترل کیفیت داده ها  

داده  پایگاه  از  کنونی  پژوهش  در  استفاده  مورد  ریز آرایه  داده های 
 GEO و پایگاه داده E-GEOD-12179 با شماره دسترسی Arrayexpress
به  متعلق  داده ها  این  شدند.  استخراج   GSE12179 دسترسی  شماره  با 
گروه آزمایشی تیمار )گروهی که دگزامتازون به مدت 43 روز دریافت 
فرم  پلت  از  استفاده  با  ژن ها  بیان  بودند.  شاهد  گروه  و  بود(  کرده 

Agilent-015354 Bovine Oligo Microarray اندازه گیری شده بود. قبل 
از تجزیه و تحلیل بیان ژن های اندازه گیری شده توسط تکنیک ریزآرایه 
نرم افزاری  بسته  با  خام  داده های  کیفیت  کنترل  کنونی  پژوهش   در 
در نرم افزار R و با استفاده از  limma (Linear Model for Microarray(
روش تحلیل مولفه های اصلی )PCA( و BOX Plot انجام شد و سپس با 
استفاده از روش استاندارد نرمال سازی توسط الگوریتم RMA نرمال سازی 

چارکی و خلاصه سازی شدند )16(.

بررسی بیان افتراقی ژن ها
 GEOquery و limma ،Biobase در پژوهش کنونی از بسته های نرم افزاری
ژن های  افتراقی  بیان  و  ژن  هر  بيان  ميزان  تعيين  برای   ،R نرم افزار  در 
مربوط به پروفایل بیان ژن بافت ماهیچه پا در بین دو گروه آزمایشی 
استفاده شد. معمولاً بعد از این مرحله ژن هایی مشخص می شوند که در 
ژن ها  این  که  می شوند  بیان  متفاوتی  شکل  به  مطالعه  مورد  گروه های 
شناسایی  برای  و  بوده  زیست سامانه  مطالعات  در  بیشتر  بررسی  کاندید 
مسیرهای بیولوژی که ژن های مربوطه در آن ها دخیل هستند، استفاده 
بیان  تفاوت  میزان  ژن ها  انتخاب  معیار  حاضر،  پژوهش  در  می شوند. 

)foldchange<2>2-( با سطح اطمینان 5 درصد می باشد.

ساخت شبکه ژنی
در این مرحله بر اساس ژن هایی که بیان افتراقی معنی داری را در مرحله 
از  با استفاده  قبل نشان داده بودند، شبکه برهمکنش پروتئین-پروتئین 
افزونه STRING و مجموعه داده های Bos Taurus موجود در نرم افزار 
مقدار  براساس  برنامه  این  شد.  ترسیم   )18(  3.6.1 نسخه   Cytoscape
همبستگی که در میزان بیان ژن های مربوطه وجود دارد شبکه ژنی را 
یکدیگر  با  را  ارتباط  بیشترین  که  ژن هایی  و  می کند  ترسیم  و  شناسایی 
دارند بوسیله تعداد کمان خارج شده از آن ها مشخص می کند. برای تجزیه 
واکاوی  و  اطلاعات  مجسم سازی  پیچیده،  مولکولی  شبکه های  تحلیل  و 
  CytoNCA و  MCODE پارامترهای آماری شبکه حاصل، از افزونه های

موجود در نرم افزار Cytoscape استفاده شد.

آنالیز مسیرهای بیولوژیکی
مسیرهای  واکاوی  شده،  شناسایی  ژن های  بهتر  درک  و  بررسی  برای 
بیولوژیکی بر اساس ژن هاي تشکیل دهنده شبکه برهمکنشی بیان ژنی، 
با استفاده از نرم افزار pathvisio انجام شد. این نرم افزار  برای شناسایی 
اینترنتی  آدرس  در  و  می رود  کار  به  بیولوژیکی   مسیرهای  ترسیم   و 
این  است.  آزاد  دسترسی  قابل   )http://www.pathvisio.org(
آماره شامل:  ژن ها  مهم  ویژگی  سه  براساس  پژوهش   مرحله 

در  دخیل  ژن های  از  عدد  سه  حداقل   P-value≤0.05 ,Z Score>1.96
نتایج  انجام شد.  باشد،  بیان شان معنی دار  تغییرات  که  بیولوژیکی  مسیر 
این مرحله مسیرهای بیولوژیکی را نشان می دهد که ژن های شبکه در 

کنترل آن ها موثر باشد.

ادغام سازی شبکه های ژنی
بین ژن های درگیر  ارتباط  بیشتر  بررسی  نتایج رسم شبکه و  تایید  برای 
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  Pathwaystudio در فرایندهای رشد و توسعه بافت ماهیچه از نرم افزار
)22( استفاده شد. شناسایی مسیرهای ژنی به دست آمده از برهم کنش 
می تواند  زیستی،  فرآیند  یک  بر  تأثیرگذار  ژن  بیانی  پروفایل  داده های 
گام مهمی در فهم بهتر ساز و کارهای تنظیمی آن فرآیند باشد )24(. در 
این پژوهش، چگونگی ساز و کار مولکولی تحریک رشد و توسعه بافت 
ماهیچه در پاسخ به محرک های رشد با در نظر گرفتن مسیرهای ژنی فعال 

شده بررسی شد.

نتایج و بحث
در پژوهش کنونی، با آنالیز پروفایل بیانی بافت ماهیچه پای گاو گوشتی 
نر مشخص شد که تعداد 4289 ژن، بیان افتراقی در دو تیمار مورد بررسی 
عدم  گروه  به  نسبت  معنی داری  بیان  افزایش  ژن   3064 تعداد  داشتند. 
مصرف محرک رشد داشتند که نشان می دهد استفاده از هورمون محرک 
حاصل  آماری  نتایج  است.  داده  افزایش  را  ژن ها  از  بسیاری  بیان  رشد، 
تعداد 2067  این مجموعه ژنی  از  Cytoscape نشان داد که  نرم افزار  از 
ژن به عنوان شروع کننده کمان در شبکه ژنی می باشند. تعداد کمان های 
حاصل شده از این ژن ها در این شبکه بین 1 تا 34 کمان متغیر بود. تعداد 
کمان های حاصل شده یا به عبارتی درجه ارتباط با دیگر ژن ها در واقع 
بالاترین   .)18( می باشد  ژن  یک  اتصالات همسایگان  میزان  نشان دهنده 
میزان این پارامتر در رابطه با شبکه مورد بررسی 34 بود که نشان می دهد 
ژن های مرتبط با یکدیگر، در مجموع با 34 مسیر مرتبط هستند. بنابراین 
براساس این نتایج می توان برخی از ژن ها را که بیش ترین کمان از آن ها 
حاصل شده است به عنوان کلیدی ترین ژن های موثر و دارای اثر تنظیمی 
نتایج آماری  از  پارامترهای حاصل  از  بیشتر مطرح نمود. همچنین برخی 
کمک می کنند تا از میان تمام ژن های شبکه، آن ژن هایی که عامل اصلی 
ارتباطات داخل شبکه هستند شناسایی شوند. آماره به مرکزیت میانی در 
شبکه برای هر گره تعریف می شود. این آماره نشان دهنده میزان تاثیر 
در  که  بعدی  آماره  است.  گره ها  سایر  متقابل  اثرات  بر  نظر  مورد  گره 
تشخیص ژن های موثر در شبکه به کار می رود مرکزیت درونی می باشد. 
این پارامتر به تعداد گره هایی اشاره دارد که در نزدیکترین فاصله نسبت 

به گره مورد نظر قرار دارند و به سرعت می توانند با سایر گره ها ارتباط 
با  ژن هایی  شده  داده  توضیح  آماره های  به  توجه  با   .)18( کند  برقرار 

بیشترین اثر بر شبکه در جدول 1 ذکر شده است.
این  عملکردی  و  ساختاری  ویژگی های  و  بیولوژیکی  مسیرهای  بررسی 
ژن های بیش بیان، توسط نرم افزار Pathvisio منجر به شناسایی مسیر های 
هورمون  آزادسازی  رشد،  فاکتور  گیرنده  بتا،  رشد  فاکتور  بیولوژیکی 
گنادوتروپین، گیرنده فاکتور رشد اپیدرمی و فاکتور رشد اندوتلیال عروقی 
شد که با فرایندهای فعال سلولی مانند رشد و تکثیر سلول ارتباط داشتند 
)جدول 2(. در واقع نتایج حاکی از این است که ژن های دارای بالاترین اثر 
تنظیم کنندگی در این مطالعه به همراه سایر ژن های تحت تنظیم آن ها، 
بر روند تحریک رشد سلولی موثر هستند. نتایج براساس روش های آماری 

مختلف ارزیابی و نتایج براساس سطح معنی داری 5 درصد گزارش شد.
معنی دار  و  بالاتر  تنطیم شوندگی  اثر  دارای  ژن های  بیشتر  بررسی  برای 
در مسیرهای بیولوژیکی، ویژگی های ساختاری و عملکردی و پیش بینی 
پروتئین  صورت  به  ژن ها  این  توسط  کد کننده  پروتئین های  برهمکنش 
نرم افزار  از  پیام رسان  و  نسخه برداری  فاکتور  گیرنده،  لیگاند،  کیناز ، 
پروتئین های  برهمکنش  شبکه   1 شکل  شد.  استفاده   Pathwaystudio
فرایندهای  در  تنظیم کنندگی  اثر  بالاترین  با  بیان  بیش  ژن های  کدکننده 

بیولوژکی و عملکردی را نشان می دهد.
نقش اکثر ژن های مذکور در تنظیم تکثیر و چرخه سلولی در گزارشات 
عملکردی  جزئیات  به  ادامه  در  که  است  رسیده  اثبات  به  متعددی 
نرم افزار  از  ژنی حاصل  ژن مطرح شبکه  اولین  است.  اشاره شده  آن ها 
پروتئین  از خانواده  پروتئینی  که کد کننده  بود   MAPK1 cytoscape ژن 
کیناز فعال شده با میتوزن این ژن 58 درجه ارتباط با گره های دیگر در 
شبکه ژنی را نشان داد و بالاترین آماره میزان مرکزیت میانی و مرکزیت 
درونی در شبکه را داشت . ژن MAPK1 به عنوان کیناز در سیگنال های 
خارج سلولی نقش دارد و در طیف گسترده ای از فرایندهای سلولی نظیر 
تکثیر، تمایز، توسعه و تنطیم رونویسی موثر می باشد )12(. پروتئین های 
هم  قادرند  شدن(  )فسفریله  فعال شدن  از  پس   MAP kinase خانواده 
از  هم  و  کنند،  فعال  را   TGF-beta و   PI3K همچون  موازی  مسیرهای 

مرکزیت درونیمرکزیت میانیدرجه ارتباط با گره های دیگرنام ژنردیف

1MAPK1340/290/918

2EDN1280/240/704

3TGFB1180/190/881

4BMP4120/140/693

5PPARA110/130/791

جدول 1- آماره های توپولوژیکی در رابطه با مهمترین ژن های تنظیم کننده شبکه ژنی
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جدول 2- نتایج آنالیز مسیرهای بیولوژیکی مربوط به ژن های افزایش بیان گاوهایی که محرک رشد دگزامتازون دریافت کرده اند.

نام ژن هانام مسیر بیولوژیکی
 تعداد ژنهای معنی دار در

مسیر
Z Scorep-value

 Gonadotropin-releasing
hormone receptor pathway

TGFB1-NFYC-BMP4-SCG2- MAPK1-
 PPARA- INS-GUCY1B3-NFYC- RFRP-
FST-PRKCZ SLC2A1-HSPA1A- PTGFR

154.890.0001

Wnt signaling pathway
EDN1- FZD6- ACTC-GNGT2- SFRP5-

PRKCZ63.430.0007

VEGF signaling pathwayMAPK1-HIF1A-NOS3-PRKCZ52.220.003

TGF-beta signaling pathwayLAP –BMP4- MAPK1-32.020.021

 EGF receptor signaling
pathway

MAPK1-STAT6- YWHAE-PRKCZ42.560.046

 IGF pathway-mitogen activated
protein kinase

MAPK1-INS-IRS1-IRS442.840.04

غشای هسته عبور کرده و از طریق فعال سازی فاکتورهای نسخه برداری 
 .)8( شوند  سلولی  تقسیم  و  رشد  ژن های  بیان  سبب   c-myc همچون 
رشد،  فاکتور  گیرنده  بتا،  رشد  فاکتور  بیولوژیکی  مسیرهای  در  ژن  این 
آزادسازی هورمون گنادوتروپین، گیرنده فاکتور رشد اپیدرمی و فاکتور 
رشد اندوتلیال  وجود دارد. بنابراین نتایج تمامی این گزارش ها بر افزایش 
بیان این ژن و اهمیت آن در فرایند هایپرتروفی ماهیچه پا در اثر مصرف 
بیان ژنی جزء  تاکید می کنند. ژن دیگری که در شبکه  محرک های رشد 
END1 )اندوتلین 1( بود، پروتئین حاصل از  ژن های اصلی قرار گرفت، 
کددهی این ژن، در طول دوره جنینی سبب هایپرتروفی در سلول های 
ماهیچه قلب می شود و همچنین مصرف هورمون های استروئیدی و اسید 
نیتریک سبب افزایش عملکرد بیولوژیکی این ژن می شود )14(. ژن های 
 TGFB1 این مطالعه ژن های  مهم دیگر مورد بررسی در شبکه ژنی در 
TGFB1 به خانواده فاکتورهای مبدل رشد متعلق  BMP4 بودند. ژن  و 
است و در رشد، تمایز، مهاجرت و سایر اعمال سلولی طی تکامل جنینی 
 TGFB1 نقش دارد )17(. همچنین پژوهشگران گزارش کرده اند که ژن
برای تنظیم رشد ماهیچه اسکلتی در گاو ضروری است و سبب افزایش 
 )4 استخوان  مورفوژنیک  )پروتئین   BMP4 ژن   .)5( می گردد  بدن  وزن 
ویژه  به  چربی  سلول های  توسعه  و  جنین  رشد  طول  در  مهمی  نقش 
در  کلیدی مشخص شده  ژن های  دیگر  از   .)6( می کند  ایفا  سفید  چربی 
با  مرتبط  مسیرهای  در  که  کرد  اشاره   PPARA به  می توان  ژنی  شبکه 

ماهیچه  بافت  رشد  فرایندهای  و  سلولی  بیرون  گیرنده های  برهمکنش 
نقش موثری دارد و افزایش بیان این ژن سبب افزایش ساخت پروتئین و 
اندازه ماهیچه می شود، همچنین این ژن نقش مهمی در تنظیم کنندگی 
فرایند رونویسی سایر ژن های هدف برای میوژنر و تمایز سلولی و تنظیم 
واکنش به رشد دارد )20(. بنابراین نتایج پژوهش کنونی حاکی از نقش 
تنظیم کنندگی ژن های MAPK1 ،EDN1 ،TGFB1 ،BMP4 و PPARA در 
هورمون  مصرف  اثر  در  که  است  گوشتی  گاو  ماهیچه  سلول های  رشد 
طبیعی  حالت  از  بیش  و  شده  تحریک  ماهیچه  سلول های  رشد  محرک 
تکثیر و تمایز سلولی رخ داده است یا به عبارتی فرایند سنتز بیش از حد 
مرتبط  ژن ها  این  بیان  افزایش  از  ناشی  عملکرد  به  می توان  را  ماهیچه 

دانست.

نتیجه گیری کلی 
در این مطالعه با استفاده از آنالیز بیان افتراقی، مسیرهای بیولوژیکی و 
شبکه های تنطیم بیان ژنی که بروی ژن هایی که در دو حالت مصرف و 
عدم مصرف هورمون محرک رشد، بیان متفاوتی داشتند،  بیومارکرهای 
لاشه  در  رشد  محرک های  غیر قانونی  مصرف  شناسایی  برای  تشخیصی 
این  نتایج  بنابراین  شدند.  معرفی  کشتارگاه ها  در  کشتارشده  حیوانات 
مطالعه می تواند در ارائه استراتژی کنترل سلامت دام همراه با اثر بخشی 
و سلامت غذایی گوشت مصرفی  کیفیت  بهبود  با  مرتبط  تکنولوژی  در 

انسان موثر باشد.

شناسایی بیومارکرهای بیان ژن  ...
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