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Abstract 

Introduction: Integrating RNA-seq and microarray data provides an advanced statistical approach to combine 
heterogeneous transcriptomic datasets. This approach controls technical variations and can model individual 
variance, thereby improving the sensitivity for identifying differentially expressed genes and enabling integrated 
biological pathway analysis. In the livestock and poultry breeding programs, improving feed efficiency is a key 
goal due to its significant economic benefits. Defined as the ratio between feed intake and weight gain or 
production, feed efficiency is influenced by a combination of genetic, physiological, nutritional, and 
environmental factors. Understanding the molecular mechanisms underlying feed efficiency variation can lead to 
targeted breeding strategies in selective breeding. Given the critical role of the intestine as the primary site of feed 
digestion and absorption, in this study, transcriptomic data from different platforms was integrated to identify 
genes, regulatory microRNAs, and shared biological pathways associated with feed efficiency in the duodenum 
of broilers. The findings support the coordinated roles of energy metabolism and gene expression regulation in 
intestinal feed efficiency and provide a foundation for the development of molecular markers for breeding 
applications. 
Materials and methods: RNA-seq and microarray datasets were integrated based on the shared Ensembl ID using 
the BASE package in R. Batch effects across datasets were corrected using ComBat, followed by cross-platform 
quantile normalization. Low-expression genes were filtered using the 25th percentile threshold, and differential 
gene expression analysis was performed with the limma package in R. The genes with ∣logFC∣>1.5| and P<0.05 
were considered significant. Gene ontology and pathway enrichment analyses were conducted using DAVID and 
KEGG. Protein–protein interaction networks were constructed using STRING and visualized in Cytoscape, with 
hub genes identified using the MCODE and CytoHubba plugins. Additionally, miRNA–mRNA regulatory 
networks were generated based on predictions from TargetScan and miRDB. 
Results and discussion: Comparison of the gene expression profile between groups with low and high feed 
efficiency revealed a total of 918 significantly differentially expressed genes, including 563 downregulated and 
355 upregulated genes. Pathway enrichment analysis highlighted the involvement of energy metabolism, lipid 
metabolism, and immune-related processes in feed efficiency. The phagosome pathway was significantly 
enriched, with increased expression of IL16 in the group with high feed efficiency, suggesting higher immune and 
inflammatory activity. In contrast, the tricarboxylic acid (TCA) cycle was among the most enriched pathways, 
showing higher expression levels in the group with high feed efficiency. Given the high ATP demand of the 
intestine for digestion, nutrient absorption, and rapid epithelial renewal, enhanced TCA cycle activity reflects 
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more efficient energy production in the group with higher feed efficiency. Furthermore, increased expression of 
glutathione S-transferase family genes (GSTA2, GSTA3, GSTM1, and GSTM2) in the group with high feed 
efficiency indicates an improved antioxidant defense system, which may contribute to reduced oxidative stress 
and enhanced metabolic efficiency. The key genes involved in fatty acid metabolism (ACADL, ACSL5, EHHADH, 
and FABP1) were enriched in the PPAR signaling pathway, underscoring their roles in lipid oxidation and energy 
homeostasis. The identification of ACO1 suggests that regulation of energy metabolism extends beyond the TCA 
cycle and is linked to nitrogen metabolism and protein synthesis. Moreover, ribosomal protein genes, particularly 
RPS6, along with hub genes associated with oxidative phosphorylation (NDUFAB1, NDUFA12, NDUFA9, 
NDUFS6, UQCRQ, and COX7C), emphasize the major role of mitochondrial function and the mTOR–ribosome 
axis in enhancing ATP production efficiency and lean tissue growth. The robustness of these key genes was further 
supported by ROC analysis, with all identified biomarkers exhibiting AUC values greater than 0.8, highlighting 
their potential as molecular indicators of feed efficiency. 
Conclusions: Overall, the findings of this study indicate that feed efficiency is largely influenced by the 
coordinated regulation of intestinal energy metabolism, mitochondrial function, and antioxidant defense systems. 
Higher feed efficiency was correlated with an increased activity of the TCA cycle, oxidative phosphorylation, 
fatty acid oxidation, and the mTOR–ribosome axis, leading to more efficient ATP production and protein 
synthesis. Concurrently, the upregulation of glutathione S-transferase–related genes in the group with high feed 
efficiency reflects improved redox balance and reduced metabolic burden, whereas higher immune-related 
pathway activity in the group with low feed efficiency may indicate greater energy allocation towards 
inflammatory processes. Collectively, these results indicate mitochondrial integrity and metabolic flexibility as 
key physiological mechanisms underlying feed efficiency and highlight the identified genes as promising 
molecular biomarkers in selective breeding and nutrition management. 
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  مقاله پژوهشي

هاي هاي گوشتي نر براي شناسايي ژنتحليل ترانسكريپتومي بافت روده جوجه
 مرتبط با راندمان خوراك miRNAكليدي و 
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  نلاكشاورزي، دانشگاه گي علوم دانشكدهوه علوم دامي، گر -١
  ، استراليا٣٠٨٣رينگ رود، بوندورا، ويكتوريا  ٥ويكتوريا، مركز علوم زيستي كشاورزي، ايالت پژوهشكده تحقيقات كشاورزي  -٢
 ، استراليا٣٠٨٣كاربردي، دانشگاه لاتروب، بوندورا، ويكتوريا  هايشناسي سامانهدانشكده زيست -٣
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     چكيده

 يهاپژوهش، داده نيبرخوردار است. در ا ييبالا ياقتصاد تياز اهم يگوشت يهابهبود بازده خوراك در پرورش جوجه
-RNAو  هيزآرايحاصل از دو پلتفرم ر)، LFE( نييو پا )HFEنر با بازده خوراك بالا ( يوشتگ يهاروده جوجه يپتوميترانسكر

Seqها، شناسايي ژن شدند. پژوهش حاضر با هدف ليلخام تح يهادر سطح داده يصورت ادغام، بهmiRNAكننده هاي تنظيم
 ليبازده خوراك انجام شد. تحل يپيفنوت ريمتغ يمبناها بر داده يسازكپارچهي راهو مسيرهاي مشترك مرتبط با بازده خوراك از 

 P>٠٥/٠و  logFC| ≥ 1.5|ي ارهايو بر اساس مع limmaمتفاوت با استفاده از بسته  انيبا ب يهاانجام شد و ژن R طيها در محداده
عنوان به را NDUFAB1و  RPL15 ،RPS24 ،COX7C ،NDUFS6 ،SDHB ،ATP5PD يهاژن ،يشبكه ژن ليانتخاب شدند. تحل

نقش  يانرژ سوخت و سازو  كيتريس ديچرخه اس و،يداتياكس ونيلاسيفسفر يرهايكرد كه عمدتاً در مس يهاب معرف يهاژن
 سوخت و سازنقش هماهنگ  ،جينتا نيشد. ا ييبرتر شناسا كنندهميتنظ miRNAعنوان به gga-let-7g-3p ،ني. همچندارند
 يكاربرد يمولكول يتوسعه نشانگرها يبرا ييرا برجسته كرده و مبنا وريه خوراك روده طبازد نييژن در تع انيب ميو تنظ يانرژ

  .سازديفراهم م

 شناسي ژنترانسكريپتومي، شبكه تعامل ژن، هستي تحليلبازده خوراك، بيان ژن، : هاي كليديواژه
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  مقدمه

نقش  ،يگوشت يهادر جوجه) FE(خوراك  بازدهبهبود 
 دارد يطيمحستيز آثارو  ديتول يهانهيدر كاهش هز يمهم

)Prakash et al., 2021(. يخوراك مصرف ماندهيباق )RFI( 
خوراك و  يمصرف واقع نياست كه تفاوت ب FEمعياري از 

ن و بر اساس وزن بد وانيح ازيمورد ن ينيتخم زانيم
 ريچشمگ شيبا توجه به افزا. دهديعملكرد آن را نشان م

 توانديم FE يبرا واناتيح يكيخوراك، انتخاب ژنت نهيهز
كاهش مصرف خوراك و بهبود  يبرا داريپا يراهكار

و رفاه  ستيز طيزمان به محفراهم كند و هم ديتول يوربهره
-Hu et al., 2022; Ghavi Hossein( ديكمك نما واناتيح

Zadeh, 2024 .(  
 ،يهضم و جذب غذا و حفظ هموستاز انرژ ميروده با تنظ

 ,Monteiro( دارد بازده خوراك نييدر تع يدينقش كل

2014; Recoules et al., 2019 .(به  پتوميترانسكر ليحلت
كمك  يديكل يهاو ژن يمولكول يرهايمس ييشناسا

در . دهنديقرار م ريكه بازده خوراك را تحت تأث كنديم
انتخاب  مسيرعمدتاً از  FEبهبود  ،يگوشت يهاجوجه

 است. ريپذامكان يمولكول ينشانگرها ييو شناسا يكيژنت
در  FE شيدرصد در افزا ٩٠تا  ٨٥حدود  يكيانتخاب ژنت

 يهاراهبردكه  ينقش دارد، در حال يگوشت يهاجوجه
 FE شيدرصد افزا ١٥تا  ١٠مسئول  ،تيريو مد هيتغذ

 ,Havenstein et al., 2003; Hartcher & Lum( هستند

2020.(  
 ترقيدر بهبود بازده خوراك، درك دق يدياز عوامل كل يكي
راستا،  نيصفت است. در ا نيا يستيو ز يكيژنت يهاهيپا

از جمله  پتوم،يژن در سطح ترانسكر انيب ليتحل يهايفناور
 يكارآمد برا ييبه ابزارهاها و ريزآرايه RNAي ابييتوال
در صفت  ليدخ يمولكول سازوكارهاي نييو تب ييساشنا

 Ozsolak et( اندشده ليمانند بازده خوراك تبد يادهيچيپ

al., 2011پتوميترانسكرهاي پژوهشحاصل از  يهاافته). ي 
هدف را  يهاو ژن يمولكول ينشانگرها ييامكان شناسا

 ياصلاح نژاد برا يهادر برنامه توانيكه م دنكنيفراهم م
 ,.Zhang et al( كار گرفتخوراك به ليبود نسبت تبدبه

2019; Miao et al., 2021; Xiao et al., 2021(.   
ها ممكن هاي گذشته نشان داده است كه برخي ژنپژوهش

تاثير بر دستگاه  راهاز  RFIاست نقش مهمي در كنترل 
 & Herdكنند ( ايفاگوارش و فرآيندهاي متابوليك 

Arther., 2009مانده رسد تغييرات در باقينظر مي). به
هاي مرتبط شده نتيجه تغييرات در بيان ژنخوراك مصرف

هاي با با آن باشد و بررسي تغييرات ترانسكريپتوم در جوجه
RFI تواند به يافتن عوامل مؤثر بر آن كمك كند بالا مي

)Izadnia et al., 2019 .(  
 بازدهبا  ييهااند كه جوجهنشان داده نيشيپ هايپژوهش

بالاتر  تيقابل تر،يدستگاه گوارش طولان يخوراك بالا دارا
نسبت  يشتريب ياو سطح جذب روده يدر هضم مواد مغذ

 هستند ترنييخوراك پا بازدهبا  يهابه جوجه
)Mabelebele et al., 2014; Recoules et al., 2019 .(  

سوخت هاي مرتبط با مسيرهاي نشان داده شده است كه ژن
در  نيپور وسنتزيو ب تروژنين سوخت و ساز، ديپيل و ساز

). Aggrey et al., 2014(شوند بافت روده مرغ رونويسي مي
در  پايين RFIبا  يگوشت يهاجوجهمشخص شده است كه 

فعال شدن  ليدل، بهبالا  RFIبا  يگوشت يهابا جوجه سهيمقا
و  يبهتر و پاسخ رفتار يمرتبط با راندمان انرژ يهاژن

در  ).Prakash et al., 2021( ندوشيم هيكمتر تغذ ،تنشي
 بافت روده،در هاي بيان شده ژن بررسي ديگر با مقايسه

 سوخت و سازتعداد زيادي ژن در مسيرهاي زيستي 
هاي بومي نر و ماده كربوهيدارت و انرژي بين جوجه

 ). Xiao et al., 2021شناسايي شد (

هاي بومي و د در جوجهتحليل ترانسكريپتومي بافت كب
رشد كندتري دارند  ،هاي بوميتجاري نشان داد كه جوجه

تر از و قابليت هضم انرژي و مواد مغذي در آنها پايين
فعاليت فيزيكي بيشتر  ،هاي تجاري بود. همچنينجوجه
هاي بومي احتمال همبستگي بين فعاليت و بازده جوجه

 Izadnia etدهد (ها نشان ميخوراك را در طيور و ساير دام

al., 2019.(  
دو روش آماري پيشرفته براي تركيب  زيآنال-و مگا زيآنال-متا

 Zhuang et( هستند هاداده مربوط به حجم زيادي از نتايج

al., 2019; Ghavi Hossein-Zadeh, 2022; Mota et al., 

2022; Hui et al., 2023; Tadmor-Levi et al., 2025 .(
پژوهش چندين  ارائه شده در خام يهاادهاز د ،زيآنال-مگا

ها كند و پس از پردازش يكسان دادهاستفاده مي
سازي و تحليل تفاضلي)، تحليل آماري روي كل (نرمال

هاي فني بين اين رويكرد تفاوت. دهدمجموعه انجام مي
هاي فردي را سازي واريانسرا كنترل و امكان مدل هاداده

هاي با بيان ر شناسايي ژنكند و حساسيت دفراهم مي
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را افزايش  زيستيافتراقي و تحليل يكپارچه مسيرهاي 
  ). Tylee et al., 2017( دهدمي

 هايبا توجه به هزينه و محدوديت نمونه در توليد داده

RNA-Seq  براي تأييد و  متنوعهاي ، ادغام دادهريزآرايه و
ردن اعتبارسنجي تفاوت بيان ژن ضروري است و استفاده نك

راي اصلاح بمعناي از دست دادن منابع دقيق ها بهاز اين داده
 ,.Zhou et al., 2015; Lee et al( نژاد دام و طيور است

2019; Prakash et al., 2020; Zhu et al., 2023.(  
RNAهاي غيركدكننده )ncRNA( و miRNAهاي ها نقش

، رشد سلولي، تمايز و زيستيتنظيمي مهمي در فرآيندهاي 
توانند بيان ژن را پس از كنند و ميمرگ سلولي ايفا مي

 ,.Liu et al., 2014; Cao et al( رونويسي تعديل كنند

ها و مسيرهاي حاضر، شناسايي ژن پژوهشهدف  ).2020
و ساخت تحليل ترانسكريپتوم  مسيراز   FEكليدي مؤثر بر 

هاي گوشتي در بافت روده جوجه miRNA-mRNA شبكه
 زيستيبررسي دقيق مسيرهاي  بهكه ت است متفاو FE با

  .كمك خواهد كرد RFI مرتبط با

  هاروشو مواد 

 ١در شكل و شماتيك صورت كلي ها بهداده تجزيهمراحل 
  .نشان داده شده است

كاوي و : دادههاي بيان ژندهكاوي و جستجوي داداده
تبط با مر Microarrayو  RNA-Seqهاي جستجوي داده

RFI هاي داده بيان ژن ترتيب در پايگاهتي بهجوجه گوش
GEO )https://www.ncbi.nml.nih.gov/geoو ( -EMBL

EBI )https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress صورت (
هاي براي شناسايي ژن ،هشگرفت و با توجه به هدف پژو

و  RNA-Seq مجموعه داده ،موثر در مسيرهاي زيستي
متريكس فرم افيمبتني بر پلت Microarray مجموعه داده
بالا و پايين انتخاب و  RFIهاي بافت روده با و شامل نمونه
  دانلود شدند. 

كنترل كيفيت  و ريزآرايه: RNA-Seq هايپردازش دادهپيش
 FastQCافزار نرم اب RNA-Seqهاي م دادههاي خاخوانش
 هايخوانش حذف براي ،انجام شد و سپس )١/١٢/٠(نسخه 

 )٣٦/٠ نسخه(  Trimmomaticافزاركيفيت پايين از نرم با
  ). Bolger et al., 2014استفاده شد (

با  هاي پيرايش شده جهت بررسي كيفيت مجدداًخوانش
كنترل كيفيت و  . پس ازندبررسي شد FastQCافزار نرم

 دست آمده با ژنوم مرجعهاي بهها، خوانشويرايش خوانش

نويسي، ويرايش (ژنوم مرجع ويرايش ششم و فايل حاشيه
asia.ensembl.org/info/ shttp//:به آدرس برخط  ١٠٤

data/ftp/index.html )4lgalGaبا نرم ( 2افزارHisat )نسخه 
هاي ريزآرايه از پردازش دادهبراي پيش. رديف شد) هم٢٧/٠

) ١/٥/٤ نسخه( R) در محيط ٠/٨٠/٢ نسخه( gcrmaبسته 
  استفاده شد. Quantileسازي از نرمال و همچنين

 ):DEGsهاي با بيان متفاوت (نسازي و شناسايي ژيكپارچه

 Ensemblر اساس ستون مشترك ها بسازي دادهيكپارچه

ID بسته  باBASE )در محيط ٢/٦/٣ نسخه (R  .انجام شد
اثر دسته  ،)٢١/٣ نسخه( ComBatبا استفاده از بسته  ،سپس

) و Irigoyen et al., 2018ها حذف شد (از مجموعه داده
بسته Quantile  فرمي با استفاده از تابعسازي پلتنرمال

preprocessCore  انجام گرفت. پس از ١/٣(نسخه (
هاي با بيان پايين، فرمي براي حذف ژنسازي پلتنرمال

 ها محاسبه و ميانه) بيان هر ژن در نمونه1Q( ٢٥صدك 
هايي عنوان آستانه كلي در نظر گرفته شد. ژنها به1Qتمام 

هاي بيان آنها بالاتر از اين آستانه بود براي تحليل كه ميانه
ماتريس بيان ژن  ،د. در نهايتبعدي نگاه داشته شدن

مشترك كه از مرحله قبلي تشكيل شده بود براي مرحله 
) مورد ٣/٥٠/٣ نسخه( limmaبسته  باها بيان افتراقي ژن

دار با بيان هاي معنياستفاده قرار گرفت. معيار انتخاب ژن
در نظر گرفته شد  P>٠٥/٠و  |𝑙𝑜𝑔𝐹𝐶|  1.5<افتراقي،

)Yang et al., 2020.(  
 DAVID رخطباز ابزار  سازي مسيرها:تجزيه و تحليل غني

)https://davidbioinformatics.nih.govمنظور بررسي ) به
ها هاي ساختاري و عملكردي ژنمسيرهاي زيستي، ويژگي

هاي تفسير عملكردي ژن با بيان متفاوت استفاده شد.
)، BPفرآيندهاي زيستي ( بيان بر اساسبيان و كمشبي

) ارزيابي CC) و اجزاي سلولي (MFعملكردهاي مولكولي (
سازي مسير متابوليك از براي ارزيابي و غني و تجسم شد.

) استفاده Kegg )https://www.genome.jp/keggپايگاه 
 ).Xiao et al., 2021شد (

هاي و شناسايي ژن  )PPIپروتئين (-ساخت شبكه پروتئين
ها و تجزيه و جهت آشكارسازي تعاملات بين پروتئين هاب:

) و ٣/٥٠/٣ نسخه( STRINGتحليل آنها از پايگاه داده 
 ,.Chin et al) استفاده شد (١١ نسخه( CytoScapeافزار نرم

بر تعامل  هاي اصلي موثرماژولجهت تعيين  ،سپس ).2014
هاي ترتيب از افزونههاي كليدي بهها و شناسايي ژنژن

MCODE  وCytohubba .هاي مورد الگوريتم استفاده شد
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Fig. 1. Data roadmap diagram of the present study 

  هاي پژوهش حاضرنگاره نقشه راه داده -١شكل 
 ،Degree ، MCC، MNCشامل Cytohubba  استفاده افزونه

EPC  ،EC،  Closeness  وBetween است )Chin et al., 

، ابتدا از miRNA-mRNA ساخت شبكه يبرا). 2014
 ينيبشيپ يبرا miRDBو  TargetScan برخطافزار نرم

miRNAو  متفاوت استفاده شد انيبا بهاي ژنهدف  يها
   ايجاد شد. CytoScapeدر  miRNA-mRNA شبكه

  نتايج و بحث

هاي گام ،ها و حذف اثر دستهسازي دادهمالاز آنجايي كه نر
مهمي در تجزيه و تحليل بيان ژن هستند، هدف از 

فرمي (اثر دسته) اي و بين پلتسازي بين نمونهنرمال
هاي بيان، حذف تغييرات سيستماتيك در اين داده

گذارند و ها است كه بر سطوح بيان ژن تاثير ميآزمايش
ايين دستي آن را تضمين هاي پاعتبار تجزيه و تحليل

 صورتبه داريهاي زيستي معنيكنند تا بتوان مقايسهمي
 ,.Rabaglino et alفرمي انجام داد (و بين پلت ايبين نمونه

سازي نتايج تجزيه و تحليل همگن ،). بدين ترتيب2020

هاي خام همگن و ادغام شده دهد كه دادهها نشان ميداده
مناسب براي بررسي بيشتر و  بدون اثر دسته، از كيفيت

  ).٢(شكل  هستندتجزيه و تحليل علمي برخوردار 
و  ٥٦٣نتايج بررسي پروفايل بيان ژن نشان داد كه تعداد 

و  >P ٠٥/٠د (ندار ترتيب كاهش و افزايش بيانژن به ٣٥٥
│logFC>1.5│ كه در خروجي نمودار آتشفشاني با (

يان) از هم هاي سبز (كاهش بيان) و زرد (افزايش برنگ
). در پژوهشي با تجزيه بيان ژن ٣اند (شكل متمايز شده

ژن با بيان  ٣٥٩ ،متريكس) بافت رودههاي ريزآرايه (افيداده
 Leeبالا و پايين شناسايي شد ( RFIهاي متفات بين جوجه

et al., 2015.(  
سازي مسيرهاي شناسي و غنيتجزيه و تحليل هستي

نتايج بررسي فرآيندهاي  شده:هاي متفاوت بيان تنظيمي ژن
هاي متفاوت بيان شده زيستي اين پژوهش نشان داد كه ژن

 كيمتابول نديفرآ، پردازش متابوليك پپتيدهادر  عمدتاً 
و  ديپپت وسنتزيب نديفرآي، ترجمه، گوگرد باتيترك

پردازش متابوليك (ها مسيرهاي پاسخ به زنوبيوتيك
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متمركز هستند  ،ديآم وسنتزيب نديفرآها) و زنوبيوتيك
  ).١(جدول 

غلظت  پپتيدهاي زيست فعال سويا با افزايش غلظت
التهابي در مخاط و كاهش عوامل پيش هاايمونوگلوبولين

نموده هاي گوشتي، سد ايمني روده را تقويت ايلئوم جوجه
كنند. اين پپتيدها با بهبود و ساختار مخاط را محافظت مي

 سوخت و سازا، افزايش عملكرد گوارشي، تعديل ميكروبيوت
سيستم هاي شناسايي تريپتوفان و تنظيم مسير گيرنده

نموده ، التهاب را كاهش داده، سلامت روده را حفظ ايمني
 Majumder( دنبال دارندرا به FCR تر و كاهشو رشد سريع

et al., 2016; Carlini et al., 2023; Peng et al., 2025.( 

Fig. 2. Boxplot of gene expression profile after normalization of samples and PCA plot. (a) Before normalization 
and (b) after normalization, (c) before and after removing the batch effect. The circles and triangles represent the 

two groups of HRFI and LRFI, respectively, and the letters A and B represent the batch effect. 

سازي و (ب) بعد از . (الف) قبل از نرمالPCAها و نمودار سازي نمونهاي پروفايل بيان ژن پس از نرمالنمودار جعبه -٢شكل 
هستند  LRFIو  HRFIدهنده دو گروه ترتيب نشاناي و مثلث بهاشكال دايره. سازي، (ج) حذف اثر دسته قبل و بعد از آننرمال

   .اثر دسته هستند دهندهنيز نشان Bو  Aو حروف 
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Fig. 3. Volcano plot of differential expression genes. Yellow points indicate up-regulated DEGs and green points 
indicate down-regulated DEGs. 

هاي با كاهش بز رنگ ژنها با افزايش بيان و نقاط سط زرد رنگ ژننقا. هاي داراي بيان متفاوتفشاني ژنمودار آتشن -٣شكل 
.دهندبيان را نشان مي  

 

دليل افزايش بار به )LFE( حيوانات با بازده خوراك پايين
ميكروبي، سطح  سوخت و سازباكتريايي و كاهش 

اندوتوكسين سرمي و ضايعات كبدي بيشتري نسبت به 
دارند. اين وضعيت ) HFE( حيوانات با بازده خوراك بالا

ليپيد يا افزايش  سوخت و ساز شتنممكن است ناشي از 
 دليل مصرف بيشتر خوراك باشدعفونت باكتريايي به

)Ahmed et al., 2015; Fonseca et al., 2019 .(هاي ژن
مرتبط با عملكرد سيستم ايمني در روده با بازده خوراك 

ها را كاهش بيان اين ژن LRFIهاي جوجه داشتند.ارتباط 
پاسخ التهابي بيشتري  ،HRFIهاي دهند و جوجهنشان مي

سوخت  يي،ايتوكندريتنفس م يندهايفرآ دارند. همچنين،
التهابي در حيوانات، توليد و  ستيزگانهيب يندهايفرآ و ساز
دهند كه در را افزايش مي (ROS) هاي فعال اكسيژنگونه

اكسيداني در هاي آنتياكسيداتيو، پروتئين تنشپاسخ به 
 ;Zhang et al., 2020( شوندبيشتر بيان مي LFE حيوانات

Daddam et al., 2025.( ي كه سلول ياجزا انيدر مDEG ها
 مانند ييهاساختاردر  شتريبها DEGبودند،  ليدر آنها دخ

 گنجانده زنجيره تنفسيي هااندامكسلول (سيتوزول)، 
 يعملكردها انيكه در م ي، در حال)١ند (جدول شد

ه فعاليت ي از جملدر عملكردهاها DEGي، مولكول
، ساختار مولكولي، اتصال اجزاء ساختاري ريبوزومترانسفراز، 
حضور داشتند (جدول  هاي آهن و گوگردخوشهاكسيژن و 

از  يدر انرژ ييجوصرفه ،يجذب مواد مغذ شيافزا). با ١
و كاهش (ميكروبيوتاي روده) سالم  يمنيا ستميس كي مسير
در  ده خوراكبازبهبود نرخ رشد و  منجر به ،يماريبروز ب

 .)Jin et al., 2018شود (يم وريط

ويژه هاي سفيد خون، بهاكسيژن فراهم شده به گلبول
ها و ماكروفاژهاي بافت لنفاوي روده، امكان لنفوسيت

دهد و در هاي اپيتليوم روده را ميدهي به سيگنالپاسخ
زا و حفظ سلامت هاي ايمني به عوامل بيماريتنظيم پاسخ

 ;Andrade et al., 2020( كندمي ايفا ميروده نقش مه

Lindholm-Perry et al., 2021.( اكسيداتيو و  تنش
هاي گوشتي را مهار وجهرشد ج ،التهابيهاي پيشسيتوكين

 ،هاي گروه متيلدهندهكنند، اما افزايش فعاليت انتقالمي
 بخشد.التهاب را كاهش داده و بازده خوراك را بهبود مي

هاي آلكيل يل و آريل ترانسفراز با انتقال گروههاي آلكآنزيم
زدايي و تشكيل داروها، سم سوخت و سازو آريل در 

هاي آنزيم. گذارندمي فعال در روده تأثيرهاي زيستمولكول
در اين  GSTA3 و GSTA2 گلوتاتيون ترانسفراز مانند

گوگرد كه  ٤آهن و  ٤هاي فرآيندها نقش دارند. خوشه
هايي مانند آكونيتاز هستند، در هضم و ئيناجزاي مهم پروت

انرژي در روده و  سوخت و سازجذب مواد مغذي و 
 ,.Sato et al( كنندنقش اساسي ايفا مي ،ميكروبيوتاي طيور

2012; Thomes et al., 2015; Goff, 2018(. 
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  هاي متفاوت بيان شدهژن سازي مسيرهاي ژني موثر بر بازده خوراك با استفاده ازشناسي و غنيهستي -١جدول 
Table 1. Gene ontology and enriched pathways affecting feed efficiency by differentially expressed genes 

Genes Count q-value Terms Category 
ACO1, ALKBH1, ATP6AP2, ATP6V0E1, CALR, 
CASP3, CNOT8, CTNS, DPH5, EEF1B2, EIF3E, 

EIF3F, EIF3H, EIF3J, EIF4A2, 
EIF4EBP1,CTNNB1,EIF5, GAPDH, HPGDS,…. 

71 4.76E-05 Peptide metabolic process 

Biological 
Process 

ACO1, AGK, ALKBH1, ATP6AP2, ATP6V0E1, 
CALR, CASP3, CNOT8, CTNS, DEGS2, DPH5, 

EEF1B2, EIF3E, EIF3F, EIF3H, EIF3J, EIF4A2, 
EIF4EBP1, EIF5, ELOVL7, FPGS, GAPDH, GLA, 

HPGDS, METTL3, MGST1, MGST2, MIF4GD, 
MRPL14, MRPL41, MRPS17, MRPS18A, MRPS6, 
MRPS7, MTHFD2, MTIF3, NAPEPLD, ORAOV1, 

P2RX7, PARS2… 

80 6.10E-05 
Cellular amide metabolic 

process 

GSTA2,GSTA3,CYP1A2 3 9.50E-05 
Xenobiotic metabolic 

process 

GSTA2,GSTA3,HPGDS 3 0.001 
Sulfur compound 
metabolic process 

ATP6V0E1, DPH5, EIF3E, EIF3H, EIF3J, 
EIF4A2, EIF4EBP1, EIF5, METTL3, RPL11, 

RPL15, RPL18A, RPL24, RPL30, RPL36, RPL38, 
RPL39L, RPL8, RPLP1, RPS21, RPS23 

21 0.03 Translation 

AAMP, ABCB1, ACAT2, ACO1, ACTN4, AIP, 
ALDH1A1, ALDOB, APOB, APOO, ARFIP1, 

ARHGAP18, ATF7IP, ATP6V0E1, AURKB, B2M, 
BAG5, BCL2L15, BID, BORCS6, CA2, CACYBP, 

CALR, CASK, CASP3, CASP6, CCT6A, CDC37L1, 
CDKN3, CEP85, CHD5, CHTF18, CLCA2, 

CLNS1A, CSNK1A1, CSTB, CTNNB1, CUEDC2, 
CYB561A3, CYB5A, DMTF1, DNAJA4, DNAJC2, 

DNPEP, DTYMK, DVL1, DYRK2, DYRK3, 
EEF1B2, EIF3E, EIF3H, EIF3J, EIF4EBP1, EIF5, 

EP300, ESD, FABP1, FAHD1, FMNL1, FPGS, 
GALE, GALK1… 

180 3.20E-07 Cytosol 

Cellular 
Component 

MRPL14, MRPL28, MRPL41, MRPS17, 
MRPS18A, MRPS28, MRPS6, MRPS7, NDUFAB1 

9 3.53E-08 Ribosome 

GCSH, NDUFA12, NDUFA4, NDUFA9, 
NDUFAB1, NDUFB10, NDUFB4, NDUFB8, 

NDUFC2, NDUFS3, NDUFS6, SDHB, UQCRHL 
13 6.53E-09 Oxidoreductase complex 

CALR, EIF3H, PSMA6, RPL11, RPL18A, RPL24, 
RPL30, RPL36, RPL38, RPL39L, RPL7, RPL8, 

RPS21, RPS23, RPS6 
15 1.95E-19 

Ribonucleoprotein 
complex 

A4GALT, B3GALNT1, B3GALNT2, B3GNT5, 
B3GNT7, C1GALT1C1, 

COLGALT1,GSTA2,GSTA3,HPGDS, CIAPIN1, 
COX6A1, COX6C, COX7A2, COX7C, ETFA, 

GLRX, NDUFA12, NDUFA4, NDUFAF2, SDHB, 
SURF1, UQCRHL, UQCRQ 

24 7.57E-07 

Transferase activity, 
transferring alkyl or aryl 

(other than methyl) 
groups 

Molecular 
Function 

ACO1, ALKBH1, ASCC1, ATP6V0E1, ATXN1L, 
BYSL, CALR, CPSF2, DHX15, DKC1, EEF1B2, 
EIF3E, EIF3F, EIF3H, EIF3J, EIF4A2, EIF4B, 

EIF5, EMG1, EP300, LSM1, LSM3, MBNL1, 
METTL3, MIF4GD, MRPS6, MRPS7, MTIF3, 
NCOA5, NELFCD, NOL12, NSUN5, PABPC1, 

PDCD4, PHF5A, PSMA6, PTCD3, RBM41, 
RPL11, RPL15, RPL24, RPL3, … 

65 0.037 
Structural constituent of 

ribosome 

CYP1A2,COX6A1, COX6C, COX7A2, COX7C, 
NDUFA4, SURF1 

7 0.0064 Oxygen binding 

COX6A1, COX6C, COX7A2, COX7C, NDUFA4, 
SURF1,SDHB 

7 0.0064 
4 iron, 4 sulfur cluster 

binding 
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وسيله ها بهDEGبررسي و تجزيه و تحليل مسيرهاي زيستي 
KEGG  ،منجر به شناسايي مسيرهاي فاگوزوم

رتينول، چرخه  سوخت و سازفسفريلاسيون اكسيداتيو، 
كربوكسيلات، دي اكسالات وگلي سوخت و سازسيترات، 

دهي گيرنده تكثير اكسيداسون اسيدهاي چرب، مسير پيام
گلوتاتيون  سوخت و ساززوم، كسي)، پراPPARزوم (پراكسي

و  P450وسيله سيتوكروم هها بزنوبيوتيك سوخت و سازو 
). در پژوهش حاضر، تجزيه و تحليل ٣فروپتوز شد (شكل 

سازي مسيرهاي متابوليك مشخص نمود كه مسير غني
در  IL16و ژن  استدار فاگوزوم يكي از مسيرهاي معني

در چندين بررسي، افزايش بيان نشان داد.   HRFIگروه 
مشخص شده است كه مسير فاگوزوم يكي از مسيرهاي 

 ;Mathy et al., 2000( استكليدي بازده خوراك 

Nambooppha et al., 2018; Yang et al., 2020.( و  هيتجز
سازي مسيرهاي زيستي مطالعات نشان داد غني ليتحل

 تراتي، چرخه سيسلول يچسبندگ يهافاگوزوم، مولكول
 يرهايمس ،اكسيداتيو ونيلاسيو فسفور) TCA چرخه(

 هاي بوميجوجه خوراك بازدهبودند كه در تفاوت  يديكل
مرتبط با  يرهايمس ،HRFIپرندگان گروه  .نقش داشتند

مرتبط با  يهاو ژنداده  شيرا افزا التهاب، مانند فاگوزوم
 ,.Yang et alدهند (ميرا كاهش  يتوكندريعملكرد م

2020.( 

 يهادر فاگوزوم ROS ديدر تول RAC2 ژن ها،جوجهدر 
نقش  زايماريبردن عوامل ب نياز ب يمرغ برا يهاليهتروف

 كي IL16). ژن Nambooppha et al., 2018( دارد
 بيشتردر است كه  يديپپتيپل يالتهابشيپ نيتوكيس

 كنديم فايا يدينقش كل ،يو التهاب يمنيا يهاپاسخ
)Mathy et al., 2000.( 

 ،جهيو در نت شتريب تنشبا  استممكن  HRFI ياهجوجه
 يهاجوجهكه  يمواجه شوند، در حال يپاسخ التهاب شيافزا

LRFI در عضله  يتوكندريعملكرد م شيممكن است با افزا
 ROS ديكرده و تول توليدري طور مؤثرترا به ATP ،ياسكلت

از  .)Yang et al., 2020( كنترل كنند يشتريرا با دقت ب
 ديتول انيبالا، ب ييغذا بازدهبا  يگوشت يهاجهجو ،طرفي

 ,.Bottje et al( دهنديم شيافزا نهيس ماهيچهدر  ي راانرژ

 پژوهش حاضر، چرخه KEGG بر اساس فهرست). 2017

TCA  هاي ژني شناسايي ترين مجموعهعنوان يكي از غنيبه
بيشتر  HRFI نسبت به LRFI كه بيان آن در گروه است شده

عنوان اندامي پويا براي هضم، جذب و نوسازي به روده است.
 نياز دارد و چرخه  ATPسريع اپيتليوم به مقادير زيادي

TCA  مركز اصلي توليد انرژي است كه مسيرهاي متابوليكي
مسير اصلي  ،كند. اين چرخهمواد مغذي را به هم متصل مي

ها، ليپيدها و برخي اسيدهاي اكسيداسيون كربوهيدرات
 ATP فسفوريلاسيون، توليد مسيرده و در نهايت از آمينه بو

 TCA چرخه مسيرها نيز از كند؛ ميتوكندريرا تسهيل مي

 نقش دارند ATP توليدو فسفوريلاسيون اكسيداتيو در 
)Bowtell et al., 2007; Novais et al., 2019(. 

Fig. 3. An analysis of metabolic pathways’ enrichment  
  سازي مسيرهاي متابوليكتجزيه و تحليل غني -٣شكل 
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 سوخت و سازدر مسيرهاي  ACO1 ژندر پژوهش حاضر، 
سازي شده است كه پپتيد و آميدهاي سلولي غني

دهنده نقش آن در تنظيم فرآيندهاي زيستي فراتر از نشان
است. اين ژن علاوه بر شركت در توليد انرژي،  TCA چرخه

و  دهي سلوليپروتئين، سيگنال ساختممكن است در 
همچنين،  .تنظيم تعادل نيتروژن نيز نقش داشته باشد

تواند بر در شرايط كمبود آهن مي ACO1 عملكرد دوگانه
 .تأثير بگذارد سوخت و سازهاي مرتبط با mRNA ترجمه

پژوهش   FABP1 و ACADL ،ACSL5، EHHADHهاي ژن
سوخت و  ريمسو  PPAR نگيگناليس ريكه در مسحاضر 

سوخت و اند، نقش كليدي در دهسازي شغنيچربي  ساز
اين مسير با  اسيدهاي چرب و تنظيم انرژي دارند. ساز

هاي مرتبط با تجزيه و اكسيداسيون اسيدهاي سازي ژنفعال
كند ها كمك ميبهبود استفاده از انرژي در سلول چرب، به

هاي گوشتي در جوجه تواند به افزايش بازده خوراكو مي
ها اين ژن مسيرليپيد از  و سازسوخت بهبود  منجر شود.

شود كه باعث افزايش توليد انرژي و كاهش ذخيره چربي مي
سازي رشد و كاهش ضريب تبديل در نهايت موجب بهينه

سينه  ماهيچهتحليل بيان ژن در  .دشومي خوراك
هاي مرتبط با مسير ژن ،نشان داد HRFI و LRFI هاياردك

ي، از جمله چرب سوخت و سازو   PPAR سيگنالينگ
ACSL6نشان داده شده است كه  ،همچنين. اند، غني شده
و انتقال  يسازباعث كاهش فعال ACSL6 انيمهار ب

و  ساختشده و  طيور يهاچهيچرب در ماه يدهاياس
 ;Nematbakhsh et al., 2021( كنديرا مهار م يچرب رهيذخ

Wu et al., 2025( .هاي گوشتي تحليل بافت روده جوجه
 بانيز  FABPs كهشان داد ن  HRFI  و LRFI هايروهبين گ

مرتبط ليپيد  سوخت و سازو   PPAR مسيرهاي سيگنالينگ
ليپيد، در تنظيم  سوخت و سازكه علاوه بر نقش در  هستند

ويژه در اي، بهفرآيندهاي التهابي و حفظ سلامت سد روده
 Soupene( هايي مانند ماكروفاژها، نقش مهمي دارندسلول

et al., 2010; Chen et al., 2015(.  با استفاده از مدل
بالاتر  مراتبي، همبستگي بين بازده خوراكديناميك سلسله

رتينول  سوخت و سازهاي كليدي تر آنزيمو بيان پايين
دهنده نقش مشاهده شده است كه نشان ALDH1A1 مانند

گاوهاي گوشتي  FE رتينول در بهبود سوخت و سازتغييرات 
 .است

  هاي هابمشخصات ژن -٢جدول 
Table 2. Characteristics of hub genes  

Hub genes Description Function 
MGST1 Microsomal glutathione S-transferase 1 

Electron transfer from NADH to the respiratory 
chain 

UQCRQ 
Ubiquinol-Cytochrome C Reductase Complex 

III Subunit VII 
COX7C cytochrome c oxidase subunit 7C 
NDUFA9 NADH:Ubiquinone Oxidoreductase Subunit A9 

Electron acceptor for the enzyme ubiqinone  NDUFA12 NADH:ubiquinone oxidoreductase subunit A12 
NDUFAB1 NADH:ubiquinone oxidoreductase subunit AB1 
NDUFS6 NADH:ubiquinone oxidoreductase subunit S6 
GSTA2 Glutathione S-transferase alpha 2 Antioxidant 
GSTA3 Glutathione S-transferase alpha 3 
HPGDS Hematopoietic prostaglandin D synthase Contraction and relaxation of smooth muscles 
PSMD13 Proteasome 26S subunit, non-ATPase 13 Cell cycle and DNA damage repair 
PSMA2 Proteasome subunit alpha 2 

Antigen presentation by MHC I 
PSMA3 Proteasome subunit alpha 3 
PSMA6 Proteasome subunit alpha 6 
PSMC6 Proteasome 26S subunit, ATPase 6 

SDHB 
Succinate dehydrogenase complex iron sulfur 

subunit B 
Electron transfer from succinate to  coenzyme Q 

ATP5PB 
ATP Synthase Peripheral Stalk-Membrane 

Subunit B Production ATP from ADP 
ATP5PD ATP Synthase Peripheral Stalk Subunit D 
RPL15 Ribosomal protein L15 

Protein synthesis 
RPS6 Ribosomal protein S6 
RPS24 Ribosomal protein small subunit24 
RPL31 Ribosomal protein large subunit31 
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بالا   RFIرتينول در روده گاوهاي با سوخت و سازمسير 
عنوان يك ژن كانديد هب RDH5 و ژن نشان دادافزايش 
در  .)Novais et al., 2019( معرفي شده است FE مرتبط با

عنوان به RDH5 و ALDH1A1 هايپژوهش حاضر نيز، ژن
رتينول شناسايي  سوخت و سازهاي مرتبط با مسير ژن

شدند كه اهميت اين مسير را در بهبود بازده خوراك تأييد 
مسير فريپتوز مسيري است كه در اين پژوهش  .كندمي

ريزي سلولي است شناسايي شد كه نوعي مرگ برنامه
)Yang et al., 2016.( سه ژن با تفاوت  ،در اين مسير

 و ACSL5 ،NCOA4هاي كه ژن نددار شناسايي شدمعني
SAT1 گروه  درLRFI  كاهش بيان داشتند. با بررسي مراحل

هاي گوشتي، نشان داده شد مختلف رشد در ماهيچه جوجه
و  لاتياكسيگل هاي شناسايي شده در مسيرهايDEGكه 

 Li et)اند غني شده زوميسپراك ريمس و لاتيكربوكسيد

al., 2025). دو ژن،  انيبACADL  وACADSBلي، كه آس-
 نييپا RFIنر با  يدر گاوها كنند،يرا كد م دروژنازهايكوآ ده

 بيترتبه ACADSB و ACADL. بيان نشان داد شيافزا
 يدهاياس ييايتوكندريم ونيداسياكس-مرحله در بتا نياول

كوآ -لياست .كننديم زيرا كاتال رهيچرب بلند و كوتاه زنج
-بتا ريهستند كه در مس هامياز آنز يترانسفرازها گروه

مختلف  يرهايچرب و مس يدهاياس هيتجز ونيداسياكس
دو  نيا انيب شيافزا و نقش دارند چرب يدهاياس وسنتزيب

چرب  يدهاياس ونيداسياكس-بتا شيدهنده افزانشان ژن
 نييپا RFIنر با  يدر گاوها يزوميو پراكس ييايتوكندريم

 در چربي منابع افزايش با .)Bertocchi et al., 2019( است
 و يافته كاهش FI مقدار گوشتي، هايجوجه غذايي يرهج

FE يابدمي بهبود )Firman et al., 2010.( سوخت و ساز 
دارد. اسيدهاي  FE ليپيد و پروتئين نقش مهمي در بهبود
اي، هاي مفيد رودهآلي با افزايش اسيديته و رشد باكتري

 شوندمي FE جذب مواد مغذي را بهبود داده و باعث كاهش
)Dibner & Buttin, 2002; Mroz et al., 2006; Latshaw, 

هاي گوشتي نيز . افزودن چربي به جيره غذايي جوجه)2008
را   FEوري انرژي،با كاهش مصرف خوراك و افزايش بهره

و  ATP بخشد. ليپيدها منبع مهمي براي توليدبهبود مي
فعال هستند و با كاهش سرعت عبور مواد از تركيبات زيست

 دهندتگاه گوارش، جذب مواد مغذي را افزايش ميدس
)Dibner & Buttin, 2002(. كاهش  لياز دلا يكيرو،  نياز ا

FE ها نسبت ژن نيكمتر ا انيبه ب توانيرا م يدر نژاد محل

 شوديم ديپيناقص ل سوخت و سازداد كه منجر به 
)Izadnia et al., 2019; Araujo et al., 2022(. 

هاي ) و شناسايي ژنPPIپروتئين (-وتئينترسيم شبكه پر 
روشي براي درك بهتر  ،هاي هابشناسايي ژن هاب:

دهد تا با فرآيندهاي زيستي است كه به محققان امكان مي
زمان بررسي كنند. شبكه بيان ها را همتر، همه ژننگاه كلي

ها بر اساس همبستگي ميان ژن  Cytoscape افزارژن در نرم
). نتايج تجزيه و تحليل Chin et al., 2014( شدترسيم 

وسيله افزونه هاي پروتئيني ترسيم شده بهشبكه
CytoHubba هاي نشان داد كه ژنNDUFAB1 ،HPGDS ،

GSTA3 ،PSMA6 ،PSMA3 ،GSTA2 ،RPS6 ،PSMA2 ،
PSMD13 ،RPS24،RPL15 ،MGST1 ،ATP5PD ،SDHB ،

NDUFA12 ،NDUFS6 ،COX7C ،NDUFA9 ،ATP5PB، 
UQCRQ،  PSMC6وRPL31 هاي هاب هستند عنوان ژنبه

ها) در هاي كليدي (هاب ژنب). مشخصات ژن-٤(شكل 
افزار نرم MCODEنشان داده شده است. افزونه  ٢جدول 

Cytoscape، كه بهاي كليدي در ششناسايي ماژولPPI  را
تحليل حضور با دقت زياد صورت داد و نتايج اين تجزيه و 

نشان داد كه ماژول  PPIدر شبكه  ماژول كليدي راچهار 
ماژول ديگر  سه ) را از ميان٠٦/٥٠بالاترين درجه ( ،اول

اين ماژول  مسيرالف) و سپس از -٤نشان داد (شكل 
، Degreeشامل  Cytohubbaالگوريتم  هفت شناسايي شده،

MCC ،MNC ،EPC ،EC ،Closeness  وBetween  انجام
هاي كليدي نسازي ژشد. نتايج تجزيه و تحليل غني

ها در مسير فسفريلاسيون مشخص كرد كه اين ژن
گلوتاتيون،  سوخت و سازاكسيداتيو، ريبوزوم، پروتئوزوم، 

سوخت و ، p450ها در سيتوكروم زنوبيوتيك سوخت و ساز
چرخه اسيد سيتريك و  سوخت و سازماهيچه قلبي،  ساز

 ).٥اسيدآرشيونيك فعال هستند (شكل  سوخت و ساز

 هاي ريبوزوميخانواده پروتئينهاي حاضر، ژندر پژوهش 

(RPs)  هافرآيند ترجمه نقش دارند و عملكرد آنكه در، 
 وابسته است mTOR دهيبه مسير سيگنال ،RPS6ويژهبه

كننده تنظيم mTOR دهيمسير سيگنال شناسايي شد.
 است و با فعال شدن سوخت و سازمركزي رشد سلولي و 

mTORC1 ، RPS6كيناز وسيلهبهفريلاسيون فس مسير از 

S6 بيوژنز ريبوزوم و ترجمه ،اين فرآيند شود.فعال مي 

mRNA را  سوخت و سازپروتئين و  ساختهاي مرتبط با
وري انرژي دهد كه براي رشد عضلاني و بهرهافزايش مي

باعث رشد بهتر بافت   mTOR-RPS6 حياتي است. فعاليت
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هاي گوشتي هبدون چربي و بهبود بازده خوراك در جوج
هاي بيان ژن ،همچنين .)Chin et al., 2014( شودمي

RPS24 ،RPS11 و RPS3A  اغلب در شرايط فعاليت بالاي
mTOR كند، زيرا افزايش پيدا ميmTOR طور كلي بيوژنز به

نقش كليدي در  RPS24 كند.ريبوزومي را كنترل مي
و مونتاژ ريبوزوم دارد و بر سرعت  pre-rRNAپردازش 

گذارد و در هاي جديد تاثير ميو كيفيت ريبوزوم ختسا
ها براي توليد پروتئين تاثيرگذار نهايت بر ظرفيت سلول

 انرژي مرتبط است و سوخت و ساز اب MRSP7است. 

mTORC1 شبرديرا با پ يتوكندريم وژنزيو ب تيفعال 
مرتبط با  يهاmRNAاز روي  ترجمهفرآيند  يانتخاب

، كنترل شوندمي يهسته كدگذار وسيلهبهكه  يتوكندريم
 توليد در يتوكندريم ييبه توانا يتوكندريم ييآكار .كنديم

ATP ديحال به حداقل رساندن تول نيو در ع ROS ها
توليد بالاي  ).Saxton & Sabatini, 2017( داردبستگي 

پروتئين باعث رشد سريع ماهيچه، بقاي بهتر سلول و كاهش 
يت به بهبود بازده خوراك شود كه در نهاافت انرژي مي

كند. حيوانات با بازده خوراك بالا معمولاً كنترل كمك مي
 ,.Yang et al)و تجزيه پروتئين دارند ساختبهتري بر 

با  RPsبيان بالاتر  ،عضله نژاد آنگوسهاي . در نمونه(2023
RFI دهنده بازده خوراك بهتر تر همراه بود كه نشانپايين

 RFIبا  RPsبيان بالاتر  ،در نژاد هلشتاين و است. بر عكس
دهنده كاهش بازده بالاتر همبستگي نشان داد كه نشان

براي  RPsدهد كه بيان خوراك است. اين مسئله نشان مي
بر بازده خوراك تاثير متفاوتي تواند اص ميبافت و نژاد خ

 .(Khansefid et al., 2017)بگذارد 

 ويداتياكس ونيلاسيمرتبط با فسفر يها، ژنپژوهش نيدر ا
)NDUFAB1،NDUFA12 ،COX7C ،UQCRQ  و

NDUFS6 (نيا شدند. ييهاب شناسا يهاعنوان ژنبه 
را  ييايتوكندريم يانرژ سوخت و ساز ينقش محور ،موضوع

 ييآبا كار واناتيح رايز كند،يم دييبازده خوراك تأ نييدر تع
 ژن هستند.ي شتريبا بازده ب ATP دير به تولبالا احتمالاً قاد

UQCRQ كه بخشي از كمپلكس III  ،ميتوكندري است
دارد. جهش در  ATP نقش مهمي در انتقال الكترون و توليد

كند. در طيور و عملكرد ميتوكندري را مختل مي ،اين ژن
انرژي كارآمد با بهبود بازده تبديل  سوخت و سازدام، 

 مرتبط است. (FE) خوراك به توده بدني

 

Fig. 4. Identification of key modules (a), identification of hub genes (b). The pink-purple color spectrum 
indicates the degree of importance of genes in the module and key genes, and the relationship and influence of 

hub genes are shown with arrows.  
دهنده درجه اهميت بنفش نشان-هاي كليدي (ب). طيف رنگي صورتيكليدي (الف)، شناسايي ژن شناسايي ماژول -٤شكل 

 .هاي كليدي با فلش نمايش داده شده استو نحوه ارتباط و اثرگذاري ژن استهاي كليدي ها در ماژول و ژنژن
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Fig. 5. Enrichment of metabolic pathways associated with hub genes  

 هاي كليديسازي مسيرهاي متابوليك مرتبط با ژنغني -٥شكل 

هاي مرتبط اند كه تغييرات در بيان ژنتحقيقات نشان داده
بر رشد عضلات و  COX7C  و  UQCRFS1 مانند ETC با 

 ;Keel et al., 2018( انرژي تأثيرگذار هستند سوخت و ساز

Zhou et al., 2018 .(بهبود  رسدينظر مبه ن،يبنابرا
 كي ،روده يهادر سلول يتوكندريو عملكرد م يكپارچگي

به بازده خوراك  يابيدست يبرا يديكل يكيولوژيزيراهكار ف
وابسته به  يتوكندريم يميوشيعملكرد و ب بالاتر است.

 يكدگذار وسيلهبهاست كه  نيپروتئ ساخت قيدق يهماهنگ
DNA ي، اهستهDNA نيپروتئ ١٣و  ييايوكندرتيم ETC 

 ).Duggan et al., 2011( دهديرخ م كند،يم يرا كدگذار
جفت شدن كارآمدتر انتقال الكترون در دهنده نشان جينتا
 گروهبالا نسبت به  FE گروه چهيماهعضله  يهايتوكندريم

FE است  نييپا)Lutz & Stahly, 2003هاافتهي ،). همچنين 
 FEبا  بافت روده يهايتوكندريمكه در  دندهينشان م

 IIدر جفت شدن الكترون مرتبط با كمپلكس  ينقص ن،ييپا
ممكن است در  ATP ساخت ييوجود دارد. توانا

 ط،يشرا يدر برخ نييپا FEبا  بافت روده يهايتوكندريم
بالا، برتر باشد. احتمالاً، در  FEبا  يهايتوكندرينسبت به م

 ATP يبرا يشتريب يتقاضا ن،ييپا FEبا  يهايتوكندريم
 يهانيپروتئ ميترم يبرا ازين مورد ATP شيافزامانند 

در  .)Bottje et al., 2017( وجود دارد ويداتياكس دهيدبيآس
ي پروتئازومپنج ژن خانواده كمپلكس  ،پژوهش حاضر

 هاهاي كليدي شناسايي شدند. اين ژنعنوان ژنبه

)PSMA2،PSMA6 ،PSMC6 ، PSMD13  وPSMA (  نقش
 دهيچيپ تعادل دارد. يسلول نيپروتئ يدر هموستاز يديكل
 يبرا ن،يگردش پروتئ يعني ن،يپروتئ هيو تجز ساخت نيب

). در Elolimy et al., 2019( مهم است اريبس واناتيرشد ح
هاي عنوان يكي ديگر از ژنبه SDHBژن  ،پژوهش حاضر

 كليدي در ژنعنوان يك اين ژن به كليدي شناسايي شد.
 شودحفظ هموستازي انرژي سلولي شناخته مي

)Bezawork-Geleta et al., 2017.( هاي ژن ،همچنين
GSTA2 ،GSTA3، MGST1 و HPGDS  كه همگي از اعضاي

هاي ژن عنوانبهشوند، محسوب مي GST مهم خانواده
ها با كاتاليز اتصال گلوتاتيون شناسايي شدند. اين ژنكليدي 

زا مانند هيدروپراكسيدهاي ليپيدي ي درونبه تركيبات سمّ 
زدايي سلولي و كاهش زا، در سمهاي برونو زنوبيوتيك

اند ها نشان دادهگزارش. آسيب اكسيداتيو نقش كليدي دارند
 در حيوانات GSTA3 و GSTM1، GSTM2هاي كه بيان ژن

LRFI   افزايش يافته است كه ممكن است با مصرف بيشتر
تاتيون مرتبط باشد. بنابراين، سيستئين براي توليد گلو

تواند به بهبود توان مي  GST هاي خانوادهفعاليت بيشتر ژن
اكسيداني سلول، افزايش بازده متابوليكي و كاهش آنتي

 ;Zhang et al., 2024( كمك كند ROS هاي ناشي ازآسيب

Yang et al., 2025واناتيكه ح دندهينشان م ). نتايج 
دارند كه  ياافتهيشيافزا ويداتياكس سوخت و سازناكارآمد، 
 شوديم كيتحر ويداتياكس تنش شيافزا وسيلهبهاحتمالاً 
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)Schaff et al., 2012( .نشان داده است  قاتيتحق ،نيهمچن
صفات  تيفيبا ك د،يژن كاند كيعنوان ، بهHPGDSكه ژن 

ها و رشد در دام )Zhang et al., 2015( هاگوشت در مرغ
)Huang et al., 2021 (.مرتبط است 

ها مرتبط وزن در موش شيبا افزا HPGDSژن  ن،يعلاوه بر ا
). سه ژن Hernandez-Carretero et al., 2018است (

NDUFAB1 ،NDUFA12 و NDUFB7   كه بخشي از
ي درون عضلان يبا چرب كمپلكس ميتوكندري هستند

)IMF بودند ( مرتبط) در دامYu et al., 2024همچنين .(، 
NDUFAB1 ذخيره موثر برژن يك عنوان به IMF  طيور در

 ن،يعلاوه بر ا). San et al., 2021شناسايي شده است (
NDUFAB1  ها و تجمع كمپلكسبا افزايش

 سوخت و ساز افزايش با يتنفس يهاسوپركمپلكس
 يريجلوگ نيو مقاومت به انسول ياز چاق يتوكندريم
 كي NDUFA12در انسان، ). Zhang et al., 2019( كنديم

از  .)Goutzelas et al., 2022( است يژن مرتبط با چاق
 يسلول يانرژ نيتأم ،يتوكندريم يكه نقش اصل ييآنجا

كارآمد غذا به صفات  ليزنده است، تبد موجودات يبرا
سوخت و در  ليژن دخ نيچند انيدر ب رييبا تغ ي،ديتول

نقش  ATP5G1و  ATP5Eهاي ژن ي همراه است.انرژ ساز
ي ايفا گوشت يهاجوجهي در رشد ماهيچه سينه در موثر
همه  AUCكنند. نتايج پژوهش حاضر نشان داد كه مي
-٦(شكل  است ٨/٠هاي كليدي شناسايي شده بيشتر از ژن

توان مشاهده كرد كه در اين مجموعه مي ،الف). همچنين
هاي كليدي شناسايي شده در گروه ها، بيان همه ژنداده

LRFI ب).-٦(شكل  هستنددار نظر آماري معني بالاتر و از 

 عنوان هاببه COX7Cو  UQCRQ يها، ژنپژوهش نيدر ا
 نيا .شدند ييشناسانيز انقباض عضله قلب ي مرتبط با هاژن
انقباض  ري، در مسATP ديبستر تول يسازها با فراهمژن

مشاركت دارند. عملكرد  ميرمستقيصورت غبه عضله قلب
در  يكيمتابول يهاژن انيب ميو تنظ يادهرو وميتليمطلوب اپ

راندمان جذب و استفاده از مواد  شيبافت، موجب افزا نيا
 يدر دسترس بودن سوبستراها تيكه در نها دشويم يمغذ
 راتييتغ گر،يد ي. از سودهديم شيقلب را افزا يبرا زايانرژ
 يهومئوستاز رب توانديروده م يسلول سوخت و سازدر 

 قلب،–محور روده مسيرگذاشته و از  ريتأث كيستميس
 ميتنظ ن،يقرار دهد. بنابرا ريرا تحت تأث قلبي عملكرد

 يانرژ نيدر تأم ياتيح يدر بافت روده نقش سوخت و ساز
 Thaiss( كنديم فايانقباض مؤثر عضله قلب ا يبرا ازيمورد ن

et al., 2016; Zhou et al., 2020(. 

نقش مهمي در  ،ودهزايي رهاي درگير در مسير رگژن
 ,.Darang et alفرآيند هضم مواد مغذي در روده دارند (

2025.(miRNA ديمهار تول اي هيبا تجز تواننديها م mRNA 
هدف، كنترل پس  mRNAبازها با  قيجفت شدن دق راهاز 

 ).Dey et al., 2011( ها را اعمال كنندژن يسياز رونو

Fig. 6. Validation of hub genes. (a) ROC plot of hub genes between HRFI and LRFI groups, different genes are 
shown in different colors, (b) box plot showing the expression of hub genes in LRFI (blue) and HRFI (red) 

samples. 
هاي مختلف با ، ژنLRFIو  HRFIگروهاي  هاي كليدي بينژن ROCهاي كليدي. (الف)، تحليل اعتبارسنجي ژن -٦شكل 
(رنگ آبي) و  LRFIهاي هاي كليدي را در نمونهاي كه بيان ژنهاي مختلف نشان داده شده است، (ب) نمودار جعبهرنگ

HRFI دهد(رنگ قرمز) نشان مي. 
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مرتبط با بازده خوراك به درك بهتر  يهاmiRNAشناسايي 
مرتبط با بازده  ستيزي يندهايو فرآ يمولكول سازوكارهاي

 .)Hu et al., 2022( كننديكمك م و طيور خوراك در دام
بالغ  miRNA ١٢٣٢كه  ساز،شيپ miRNA ٨٨٢اگرچه 

 ،ذخيره شده استداده  هايگاهيدر پا گونه طيور يبرا
 به، miRNAاز مطالعات  ياند، تعداد محدودشده ييشناسا
 Luo et al., 2015; Yuan et(خوراك  بازده سازوكاردرك 

al., 2017(  و صفات مرتبط، مانند رشد)Xu et al., 2022 (
، در مرغ )Li et al., 2018( يو توسعه عضلات اسكلت
هاي Hu et al., 2022 .(miRNA( اختصاص داده شده است

نشان داده  ٣هاي هاب پژوهش حاضر در جدول هدف ژن

هاي كليدي و اي بين ژنارتباط شبكه ،شده است. همچنين
miRNA نمايش داده شده  ٧هاي مورد هدف آنها در شكل

 است.

 يمهم برا SNPسه  ارتباط در سطح ژنوم ،بررسي كيدر 
 ييرا شناسا miR-15aخوراك واقع در مجاورت  بازدهصفات 
-miRكه  شده استگزارش  ).Yuan et al., 2017(كردند 

101-2-5p ژن  توانديمApoB  هدف قرار ها جوجهرا در كبد
را هدف قرار  ACSL1 نيپروتئ انيب miR-34a-5p دهد و

را در  كلو سطح كلسترول  يكبد ديريسيگليتا تر دهديم
 .)Wang et al., 2015( دهد شيگذار افزاتخم يهامرغ

 

  هاي هابهاي مورد هدف ژنmiRNA -٣جدول 
Table 3. miRNAs targeted by hub genes 

Hub genes miRNA name 

MGST1 

gga-miR-1645,gga-miR-206,gga-miR-1b-3p,gga-miR-1a-3p,gga-miR-6670-5p,gga-miR-
146c-3p,gga-miR-1725,gga-miR-1709,gga-miR-1575,gga-miR-1c,gga-miR-1747-5p,gga-

miR-1743,gga-miR-1678,gga-miR-757,gga-miR-181b-5p,gga-miR-181a-5p,gga-miR-6664-
3p 

COX7C gga-miR-6663-5p,gga-miR-1811,gga-miR-153-5p 

GSTA2 
gga-miR-449d-3p,gga-miR-6612-5p,gga-miR-1812-3p,gga-miR-1791-5p,gga-miR-6661-

5p,gga-miR-6624-3p,gga-miR-214b-3p,gga-miR-6702-5p,gga-miR-1781-5p,gga-miR-726-
5p,gga-miR-12220-5p,gga-miR-1711,gga-miR-7453-3p gga-miR-2127 

GSTA3 gga-miR-1807,gga-miR-34b-5p,gga-miR-1687-5p,gga-miR-6627-3p,gga-miR-6663-5p,gga-
miR-3534,gga-miR-6633-5p,gga-miR-124a-3p,gga-miR-124b,gga-miR-203a 

HPGDS gga-miR-12246-3p,gga-miR-6552-5p,gga-miR-1462-3p,gga-miR-1743 

NDUFAB1 
gga-miR-1664-5p,gga-miR-1689-5p,gga-miR-3530-5p,gga-miR-16-5p,gga-miR-12274-

5p,gga-miR-16c-5p,gga-miR-15c-5p,gga-miR-15b-5p,gga-miR-15a,gga-miR-190a-3p,gga-
miR-6641-5p,gga-miR-1456-5p,gga-miR-6550-5p,gga-miR-7438-5p 

PSMA2 gga-let-7g-3p,gga-miR-6558-3p,gga-miR-144-3p,gga-miR-101-3p,gga-miR-338-5p,gga-miR-
1462-3p,gga-miR-2184a-5p,gga-miR-199-3p,gga-let-7c-3p,gga-let-7a-2-3p,gga-miR-1626-5p 

PSMA3 
gga-miR-454-3p,gga-miR-130b-3p,gga-miR-301b-3p,gga-miR-130a-3p,gga-miR-301a-

3p,gga-miR-130c-3p,gga-miR-146a-3p,gga-miR-12235-3p,gga-miR-1552-5p,gga-miR-6570-
3p 

PSMA6 gga-let-7g-3p,gga-miR-3525,gga-miR-181b-5p,gga-miR-181a-5p,gga-miR-1695 
PSMC6 gga-miR-6573-3p,,gga-miR-3531-3p 
RPS6 gga-miR-6693-3p,gga-miR-30a-3p,gga-miR-7468-5p 

RPS24 gga-miR-7468-3p,gga-miR-96-3p,gga-miR-6571-5p,gga-miR-9-4-3p,gga-miR-148b-3p,gga-
miR-148a-3,gga-miR-12224-5p,gga-miR-551-5p,gga-miR-1329-5p,gga-miR-6560-3p 

RPL31 gga-miR-1803,gga-miR-1681,gga-miR-6694-3p,gga-miR-181b-5p,gga-miR-181a-5p,gga-
miR-1774,gga-miR-1790,gga-miR-6556-5p,gga-miR-6624-3p,gga-miR-6666-3p 

RPL15 gga-miR-6641-5p,gga-miR-215-3p,gga-miR-1329-5p,gga-miR-145-5p,gga-miR-1739,gga-
miR-2188-5p ,gga-miR-6546-3p 

RPL30 gga-miR-1804 ,gga-miR-7480-3p 

NDUFS6 

gga-miR-214 gga-miR-124a-5p,gga-miR-92-5p,gga-miR-12247-3p,gga-miR-12276-
3p,gga-miR-22-5p,gga-miR-2131-5p,gga-miR-205c-5p,gga-miR-6545-5p,gga-miR-3524b-
3p,gga-miR-1775-5p,gga-miR-1625-3p,gga-miR-217-3p,gga-miR-1704,gga-miR-12227-

5p,gga-miR-1651-3p,gga-miR6662-3p,gga-miR-12251-5p,gga-miR-12232-5p,gga-miR-6552-
5p,gga-miR-7482-3p,gga-miR-7442-3p,gga-miR-22-3p,gga-miR-31-3p,gga-miR-7439-

3p,gga-miR-12222-5p,gga-miR-1733,gga-miR12294-5p,gga-miR-7466-3p,gga-miR-12261-
3p,gga-miR-6597-3p,gga-miR-7481-5p,gga-miR-6605-5p,gga-miR-458b-3p,gga-miR-125b-

3p,gga-miR-1614-5p,gga-miR-458a-3p,gga-miR-1695 
SDHB gga-miR-196-2-3p,gga-miR-6707-5p,gga-miR-6587-3p,gga-miR-7469-3p 
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صفت  نيز كه با ،miR-1744و  miRNA ،miR-1730دو 
مرتبط بودند، گزارش  يگوشت يهادر جوجه بازده خوراك

 مرتبط با يهاmiRNA ،ني. همچن)Do et al., 2014( شدند
مصرف  يبرا mir-1641مانند  ك،خورا بازدهصفات مرتبط با 

اند شدهوزن بدن گزارش  شيافزا يبرا mir-1759 ايخوراك 
)Luo et al., 2015.(  miR-206 وmiR-486 زيتما 
ها نقش سازي ماهيچهو در عضله كننديرا القا م وبلاستيم

 ). Dey et al., 2011دارند (

 HFCRدر گروه  miR-15a ينسب انيبگزارش شده است 
عنوان است و به LFCR بالاتر از گروه يطور قابل توجهبه
 يسلول ريتكث ميمستقل مهم، در تنظ يميمولكول تنظ كي

ژن  كي تواندمي miR-15a دهديكه نشان منقش دارد 
 Yuan et( راندمان خوراك باشد يبرا دواركنندهيام ديكاند

al., 2017 .(از حد  شيب انيبmiR-206  ممكن است منجر
ژن فاكتور شبه كروپل  انيكاهش ب راهاز  ييزايبه مهار چرب

٤ )KLF4( ها در مرغ ييزايكننده مهم چربفعال كي، كه
  ).Tian et al., 2022( است، شود

miR-1b-3b يدر تخمدان مرغ، عمدتاً پس از بلوغ جنس، 
 ريها تأثدر مرغ يگذارو بر صفات تخم شوديم انيب
 يهاmiRNAاز  يتعداد). Cui et al., 2022( گذارديم

 RFIبا  يهاخوك نيب ،يمرتبط با رشد و نمو عضلات اسكلت
-miR-29cشدند، از جمله،  انيب يطور متفاوتو بالا، به نييپا

3pكننده بتا ليفاكتور رشد تبد نگيگناليس ري، مس )TGF-

β(نيوستاتي، كه شامل م )MSTN( نيتريقو نعنوابه ،است 
در نظر  يرشد و نمو عضلات اسكلت يكننده منفميتنظ

 miR-30bو  miR-29. گزارش شده است كه شوديگرفته م
كه  يهستند، در حال TGF-beta38-40هر دو مهاركننده 

miR-208b  وmiR-499،  ژنMSTN كننديرا مهار م .
كاهش  ليدلبه miR-29c-3pاز حد  شيب انيب ن،يهمچن

TGF-beta را در  كيوژنيم زيتما شود،يم زيكه مانع تما
). Jing et al., 2015( دهديم شيافزا عضلاني يهاسلول

تكسل نژاد از حد حجم عضلات در گوسفندان  شيب شيفزاا
 miR-206و  miR-1 يهدف برا گاهيجا يتوال رييتغ جهينت

 ,.Clop et al( شوديم نيوستاتياست كه باعث مهار ژن م

2006.( 

در  ينقش محور gga-let-7f-3p-SELENOK ريمس
 تنش يالقا راهاز  ومياز كمبود سلن يناش يعضلان يهابيآس

 شيآپوپتوز را افزا ،تيو در نها كندمي فايا ويداتياكس
 ژن بهFan et al., 2018.(  miR-29a-3p( دهدمي

circPI4KB يهامتصل شده و آن را به خارج از سلول 
-miR-29a ينقش محافظت نيبنابرا كند،يمنتقل م يكبد

3p  را در هدف قرار دادنmRNA ذخيرهاز  يريو جلوگ 
 Liu et al., 2024.(  miRNA-22-3p( دهديكاهش م ديپيل
 يهاشده در كبد مرغ انيفراوان ب يهاmiRNAاز  گريد يكي

 سوخت و سازدر  ليژن دخ نيگذار است كه چندتخم
و  ACSL5 ،ELOVL6مرغ، از جمله  يچرب كبد يدهاياس

PLIN2 ن،ي. علاوه بر ادهديهدف قرار م را miR-22-3p 
سوخت و در  ليهدف دخ يهاممكن است با اتصال به ژن

در كبد مرغ  ديپيدر تجمع ل ،يچرب كبد يدهاياس ساز
 يديكل يهاmiRNAاز  يكي، miR-214نقش داشته باشد. 

 ها،يماه طور گسترده دربهي است كه منيدر پاسخ ا ليدخ
شناسايي داران مهره ريتانداران و ساپرندگان، پس ستان،يدوز

 نقشDesvignes et al., 2014.(  miR-214( شده است
ي در رشد عضلات اسكلت يسيپس از رونو ميدر تنظ يمهم

). رابطه دقيق بين Wu et al., 2021( كنديم فايا طيور
، GATA2نشان داد كه پنج ژن  miRNAهاي هاب و ژن

NDUFAB1 ،MGST1 ،NDUFS6   وPSMD13  نسبت به
هاي بيشتري را هدف قرار  miRNAديگر،هاب هاي ژن
 NDUFS6بيشترين تعامل مربوط به  ،در اين ميان دهند.مي

 NDUFAB1) و كمترين تعامل مربوط به ٩٠(درجه=
-gga-let-7g-3p ،gga-miR ،) بود. همچنين٦٠(درجه=

1329-5p و gga-miR-1462-3p ترتيب سه بهmiRNA 
هاي هاب را هدف قرار د كه بيشترين ژنتعاملي برتر بودن

  دهند.مي

  گيري كلينتيجه

 بازده بهبود كه دهندمي اين پژوهش نشان كليدي هاييافته
 پايه متابوليك فرآيندهاي در بالاتر ييآكار با عمدتاً خوراك

 چرخه اكسيداتيو، فسفريلاسيون مسيرهاي ويژهبه روده، در
(ريبوزوم) مرتبط  پروتئين ساختو  )TCA( سيتريك اسيد
، NDUFAB1 ژن هاب (از جمله ١٤شناسايي  است.

COX7C،SDHB ، RPS24 وMGST1 عنوان عوامل ) به
 در انرژيكليدي، بر نقش حياتي توليد و تخصيص بهينه 

 تأكيد التهاب، كاهش بر صرف تمركز جايبه سلولي، سطح
 miRNA-mRNAعلاوه بر اين، ساخت شبكه  .كندمي

ارائه  سازوكارهاي تنظيمي اين مورد لايه بينش جديدي در
 gga-let-7g-3pهاي كليدي مانند miRNAداد. شناسايي 

دهند، حاكي از آن است كه چندين ژن هاب را هدف قرار مي



  ...هاي كليدي وهاي گوشتي نر براي شناسايي ژنافت روده جوجهتحليل ترانسكريپتومي ب: مريم منتظري و همكاران                      ١٨
 

تنظيم  راهكه بهبود بازده خوراك ممكن است تا حدي از 
حاصل شود.  حياتيپس از رونويسي دقيق اين مسيرهاي 

 نشانگرهايه را براي توسعه ، راپژوهشدر مجموع، اين 
 پايدار بهبود منظوربه دقيق ايتغذيه هايراهبرد و مولكولي

-gga-let-7gهمچنين،  .سازدهموارتر مي طيور صنعت در

3p ،gga-miR-1329-5p و gga-miR-1462-3p ترتيب به
هاي هاب تعاملي برتر بودند كه بيشترين ژن miRNAسه 

  را هدف قرار دادند.
   

Fig. 7. mRNA-miRNA network. Circles and diamond shapes represent key genes and target miRNAs, 
respectively.  
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