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  چکیده
با پـروتئین قابـل   ) و آلفا هلیکس به صفحات بتا 2به  1نسبت آمید (این آزمایش به منظور بررسی ارتباط ساختار مولکول پروتئین جو 

، آلفـا هلـیکس،   2، آمیـد  1ی پروتئین جو به لحاظ آمیدساختار مولکول. متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه گاوهاي شیري انجام شد
 Fourier Transform Infrared(فوریـه   مـادون قرمـز تبـدیل    صفحات بتا و نسبت آنها بـه یکـدیگر بـا اسـتفاده از طیـف سـنجی      

Spectroscopy (پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه بـا اسـتفاده از مـدل    . تعیین شدDVE/OEB  ن زده شـد تخمـی .
ارتباط ساختار مولکولی پروتئین با میزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه با اسـتفاده از همبسـتگی پیرسـون تعیـین     

و آلفا هلیکس به صفحات بتا ارقام جو مطالعه شده در این آزمایش به ترتیب برابـر   2به  1نسبت سطح پیک جذب آمید میانگین . شد
گـرم در کیلـوگرم مـاده خشـک پـروتئین قابـل متابولیسـم و         97/81±45/4 به طور متوسط ارقام جو. بود 12/1±06/0و  6/0±06/5

 2بـه   1نسبت آمیـد  نتایج به دست آمده نشان داد که . گرم در کیلوگرم ماده خشک توازن پروتئین در شکمبه داشتند -09/14±05/24
نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا همبستگی معنـی داري  . داشت) R=9/0؛ P>05/0(یسم پروتئین قابل متابولمیزان همبستگی مثبت با 

 دهد که ساختار مولکولی پروتئیننتایج این آزمایش نشان می). P<05/0(با پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه نداشت 

  .مین شده به وسیله جو در تغذیه گاوهاي شیرده داردولیسم تأابثیر مهمی بر میزان پروتئین قابل متتأ 2و آمید  1به لحاظ آمید 

  جو - پروتئین مولکولی ساختار - متابولیسم قابل پروتئین :کلیدي کلمات

  مقدمه
هایی به نام اسید آمینه ساخته شده انـد و  هاي زیستی هستند که از زیر واحدبزرگ و یکی از انواع درشت مولکولها مواد آلی پروتئین
هاي پروتئین اسـت و بـه صـورت مـارپیچ     پروتئین یکی از ساختارمولکول ساختار ثانویه . اختارهاي مولکولی متفاوتی هستندداراي س

، آلفا هلیکس 2، آمید 1هاي متفاوت آمید ختلف خوراك داراي پروفایل و نسبتمنابع م. دباشو صفحات بتا می) آلفا هلیکس(هاي آلفا 
توانـد کیفیـت پـروتئین، مصـرف     و تغییر در ساختار مولکولی پروتئین خوراك می )1( پروتئین هستند در ساختار ثانویه و صفحات بتا

م شده به وسیله دایرون مطالعات انجا .)2،4( یر قرار دهدصیات هضم پروتئین خوراك را تحت تأمواد مغذي، قابلیت دسترسی و خصو
هاي فرعی حاصل از تولید اتانول نشان دادنـد  بر روي فرآورده) 2( اورتین و یو و نئوز فرآوري شدهبر روي دانه کتان  )5( و همکاران

 .شـکمبه وجـود داشـت   در داري بین ساختار مولکولی پروتئین با میزان پروتئین قابل متابولیسم و تـوازن پـروتئین   که همبستگی معنی
ثیر مهمـی بـر   باشـد و تـأ  غدایی گاوهاي شـیرده مـی   رهپروتئین قابل متابولیسم و توازن پرتئین در شکمبه دو فاکتور مهم در تنظیم جی

ثر بر میزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه امري مهم و ضروري ، لذا مطالعه عوامل مؤ)6،7( عملکرد حیوان دارند
در تـامین انـرژي و تـا     قش مهمیدهد و نبا توجه به اینکه جو بخش عمده اي از جیره غذایی نشخوارکنندگان را تشکیل می. باشدمی
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و آلفـا   2به  1نسبت آمید (منظور بررسی ارتباط ساختار مولکولی پروتئین خوارکنندگان دارد، آزمایش زیر بهاي پروتئین براي نشاندازه
  .انجام شدي شیرده تامین شده به وسیله آن در تغذیه گاوها توازن پروتئینو پروتئین قابل متابولیسم میزان با ) هلیکس به صفحات بتا

  مواد و روش
رقم جو که از مرکز تحقیقات کشاورزي کرج تهیه شده بود به منظور بررسی ارتباط ساختار ثانویه مولکول پـروتئین   6در این آزمایش 

بـا   طیف جـذب مولکـولی نمونـه هـاي جـو     . با میزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه گاوهاي شیري استفاده شد
-Fourier Transform Infrared Spectroscopy( JASCO FTIR-ATR( استفاده از دستگاه طیف سنج مادون قرمز تبدیل فوریـه 

4200 JASCO Corporation, Tokyo, Japan  آلفـا هلـیکس،   2، آمیـد  1سطح پیک جذب گروه هـاي عـاملی آمیـد    . عیین شدت ،
 تعیین ) (OMNIC 7.3 software Spectra Tech, Madison, WI, USافزاراز نرم صفحات بتا و نسبت آنها به یکدیگر با استفاده 

 ارائه شده به وسیله تامینگـا و همکـاران   DVE/OEBمیزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه با استفاده از مدل . شد
بـه ترتیـب بـه صـورت زیـر      ) توازن پروتئین در شـکمبه ( OEBو ) پروتئین قابل متابولیسم( DVEدر این مدل . تخمین زده شد )7(

  : محاسبه شد
  

DVME =میزان پروتئین میکروبی قابل هضم و جذب از روده کوچک  
DVBE =میزان پروتئین عبوري خوراك قابل هضم و جذب در روده کوچک  

DVMFE =میزان پروتئین آندوژنوس  
  :به صورت زیر محاسبه شد) OEB(توازن پروتئین در شکمبه 

  
MREN =میزان پروتئین میکروبی تولید شده بر اساس نیتروژن قابل دسترس  
MREE =میزان پروتئین میکروبی تولید شده براساس انرژي قابل دسترس  

به طور کامل توضـیح داده  ) 7(سیله تامینگا و همکارانجزئیات بیشتر در رابطه با محاسبه هر یک از بخش ها در مقاله منتشر شده به و
ارتباط بین ساختار ثانویه مولکول پروتئین با پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه بـا اسـتفاده از همبسـتگی     .تشده اس

  .کلیه مراحل آزمایش در دانشگاه ساسکاچوآن کانادا انجام شد. شد تعیین SASدر نرم افزار پیرسون 

  نتایج و بحث
 1پروتئین آمید  .باشدمی 2 آمید و 1 آمید صورت به مادون قرمز تبدیل فوریه ولکولیسنجی م طیف در پروتئین طیف جذب مولکولی 

در  C-Nو  N-Hدر اثـر ارتعاشـات کششـی     2و پروتئین آمیـد   cm-11650در ناحیه تقریبی  C-Nو  C=Oحاصل ارتعاشات کششی 
آمین اسیدهاي آمینه در مولکول پروتئین منجر بـه   پیوندهاي هیدروژنی بین گروه کربوکسیل و. )8( باشدمی cm-1 1550تقریبی ناحیه 

این پیوندها در صفحات بتا نسبت به آلفا هلـیکس مقـاومتر   . شودمی) آلفا هلیکس و صفحات بتا(تشکیل ساختار هاي ثانویه پروتئین 
و آلفا  2به  1ح پیک جذب آمید میانگین نسبت سط. رود که در مقابل فرایندهاي هضمی نیز مقاومتر باشندو در نتیجه انتظار می  هستند

) 10(دمیـران و یـو  . بـود  12/1 ±06/0و  06/5±6/0در این آزمایش به ترتیب برابـر  هلیکس به صفحات بتا در ارقام جو مطالعه شده 
-2رقـم جـو را    6نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا در ) 4( یو. گزارش کردند 9/4-5/5رقم جو را  4در  2به  1نسبت پروتئین آمید 

و آلفا هلیکس به صفحات بتا به دست آمده در این آزمایش با نتایج گزارش شده به  2به  1مقادیر نسبت آمید . گزارش کرده است 4/1
میانگین پروتئین قابل متابولیسم و توازن پروتئین تامین شده به وسیله ارقام جـو در ایـن    . مطابقت داشت )10و 9(وسیله یو و دمیران 
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میزان پروتئین قابل متابولیسم تحت تـاثیر  . گرم در کیلوگرم ماده خشک بود -05/24±09/14و  97/81 ±45/4برابر  آزمایش به ترتیب
پروتئین آندوژنوس و توازن پروتئین در شکمبه نیز تحت تاثیر میزان ماده  ، پروتئین عبوري خوراك،پروتئین میکروبی عبوري از شکمبه

توازن منفی پروتئین به دست آمـده در ایـن   . )6،7(باشدس براي میکروارگانیسم ها در شکمبه میآلی قابل تخمیر و نیتروژن قابل دستر
باشد و نیاز به منابع پروتئینی براي دهد که میزان نیتروژن قابل دسترس براي سنتز پروتئین میکروبی در شکمبه کم میآزمایش نشان می

میزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن پـروتئین در شـکمبه دو رقـم جـو را بـه       )11(یو. بهبود سنتز پروتئین میکروبی در شکمبه است
میزان پروتئین قابل متابولیسم و توازن  )12(دمیران و یو. گرم در کیلوگرم ماده خشک گزارش کرده است -4/0تا  -9و  80-90ترتیب 

. گرم در کیلوگرم ماده خشک گـزارش کردنـد   -4/37ا ت -1/17و  9/102-9/122پروتئین در شکمبه چهار رقم جو را به ترتیب برابر 
تفاوت در نتایج گزارش شده احتمالا به دلیل تفاوت در نوع رقم، ترکیب شیمیایی، نوع فرآوري و تفاوت در میـزان پـروتئین عبـوري    

همانطور که در مواد و روش اشاره شد میزان پروتئین قابل متابولیسم . باشدخوراك، پروتئین میکروبی عبوري و پروتئین آندوژنوس می
و تفاوت در میزان هر یک از این  باشد_تحت تاثیر میزان پروتئین میکروبی عبوري، پروتئین عبوري خوراك و پروتئین آندوژنوس می

باط ساختار مولکولی پـروتئین بـا پـروتئین قابـل     بررسی ارت .تواند میزان پروتئین قابل متابولیسم را تحت تاثیر قرار دهد_ها میبخش 
بـا میـزان پـروتئین قابـل      2بـه   1متابولیسم و توازن پروتئین در شکمبه نشان داد که همبستگی مثبت و معنی داري بـین نسـبت آمیـد    

با پروتئین قابل نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا همبستگی معنی داري . در جو وجود داشت) R=9/0 ؛P>05/0 ؛1جدول (متابولیسم 
گـزارش کردنـد کـه در دانـه کتـان      ) 3(و یو) 5(دایرون و همکاران). P<05/0 ؛1جدول(متابولیسم وتوازن پروتئین در شکمبه نداشت 

و همبسـتگی منفـی   ) R= 95/0(نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا همبستگی مثبت و معنی داري با میـزان پـروتئین قابـل متابولیسـم     
)95/0- =R (یو و نئوز. زان توازن پروتئین در شکمبه داشتبا می )گزارش کردند که در فرآورده هاي فرعی حاصل از تولید اتانول  )2

نتایج به دست آمده در این آزمـایش نشـان    .داشت) R= 97/0(همبستگی مثبت با توازن پروتئین در شکمبه داشت  2به  1نسبت آمید 
تاثیر مهمی بر میزان پروتئین قابل متابولیسم تامین شـده بـه وسـیله جـو در      2و  1ظ آمید دهد که ساختار مولکولی پروتئین به لحامی

تواند به عنوان یک شاخص براي بررسی میزان پروتئین قابل متابولیسم تامین شده بـه وسـیله جـو در    تغذیه گاوهاي شیرده دارد و می
  .تغذیه گاوهاي شیرده استفاده شود

با میزان پروتئین قابل متابولیسم و تـوازن   و نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا 2به  1آمید طح پیک جذب سهمبستگی بین نسبت  -1جدول 
  در تغذیه گاوهاي شیرده جوشکمبه اي تامین شده به وسیله  پروتئین

 مورد   2به  1آمید  نسبت نسبت آلفا هلیکس به صفحات بتا
P  R  P  R  
 )ماده خشک گرم در کیلوگرم(ولیسم پروتئین قابل متاب 90/0 01/0 -62/0 18/0

 )ماده خشک گرم در کیلوگرم(توازن پروتئین در شکمبه  -75/0 08/0 01/0 97/0

R=  ،ضریب همبستگیP = درصد 5احتمال معنی داري در سطح  
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Abstract 
This study was carried out to investigate the relationship of barley 's protein molecular structure (the ratio of 
amide I to amide II and the ratio of alpha helix to beta sheets) with metabolizable protein and protein balance 
in the rumen of dairy cows. The protein molecular structure of barley in terms of amide I, amide II, alpha 
helix, beta sheets, and their ratio was determined using Fourier Transform Infrared Spectroscopy. The 
metabolizable protein and protein balance in the rumen were estimated with DVE/OEB model. The 
relationship of protein molecular structure with metabolizable protein and protein balance in the rumen was 
determined using Pearson correlation. The mean of the ratio of amide I to amide II and alpha helix to beta 
sheets in barley cultivars used in this study were 5.06±0.6 and 1.12±0.06 respectively. Barley cultivars had 
81.97±4.45 g/kg DM metabolizable protein and -24.05±14.09 g/kg DM rumen protein balance. The results 
showed that the ratio of amide I to amide II had positive correlation with metabolizable protein (R= 0.9; 
P<0.05). The ratio of alpha helix to beta sheets had no significant correlation with metabolizable protein and 
protein balance in the rumen (P>0.05). Results of this study showed that the protein molecular structure in 
terms of amide I and amide II has an important effect on the metabolizable protein supplied by barley in 
feeding of dairy cows.  
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