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 چکیده

های این محور انجام گرفته،  نقش بسیار مهمی در رشد و نمو در گونه های پستانداران دارد. مطالعات زیادی در مورد ژن GH-IGF1محور 

در این مطالعه بیان ژن های محور  ل مختلف رشد در گونه گاو وجود ندارد.مراحبیان ژن در بافت ها و  ی در مورداطلاعات جامع هنوز گرچه

GH-IGF1  و گوساله هاینمونه(  8)هنگام تولد  ۲77، روز نمونه( 7۳) قبل از زایمان 1۵۳و نمونه(  ۶۰) ۴8در چندین بافت در روزهای 

، IGF1R، ۲و کلاس  1کلاس  IGF1 ،IGF1 بیان ژن هایبرای اندازه گیری  Real time-qPCR از واکنشاندازه گیری شد. نمونه(  ۲۳) یکساله

، پروتئین اتصال دهنده عامل GHR ،GHR-1A ،GHR-1B ،GHR-1C اصلیرونوشت  ،IR-A ،IR-B ،GH ،(IR)گیرنده انسولین اصلی رونوشت 

، قلب، کلیه، کبد، ، در مغز، جفتIGFBP8و  IGFBP2 ،IGFBP3 ،IGFBP4 ،IGFBP5 ،IGFBP6 ،IGFBP7، (IGFBP1) 1به انسولین شرشد 

الگوی بیان خاصی را در هر بافت نشان داد که در مراحل مختلف  GH-IGF1استفاده شد. بیان ژن های محور  ریه، ماهیچه اسکلتی و بیضه

در بافت های  هارونوشت اکثر  سطح بیاندر بافت های مورد مطالعه وجود نداشت.  GHقابل تشخیصی  mRNAنمو نیز متفاوت بود. هیچ 

 بیانو هیچ تغییری در  افزایش داشت IGFBP4و  IGF1 ،GHRبیان  ی بود، به  استثنای کبد، که در آناز بافت جنین پایین تر تولدپس از 

IR ،IGFBP1 ،IGFBP3  وIGFBP6 بیان ژن های  .مشاهده نشدIGF1  وGHR  به طور قابل توجهی در همه بافت ها و مراحل مختلف رشد

 در رشد و تکامل جنین در گاو توجیح شود. GHR-IGF1( که می تواند با نقش محوری P<0.05 ,0.99-0.73همبستگی معنی داری داشتند )

 

 جنینی، بیان ژن، کبد نمو، گاو، IGF1 های کلیدی:واژه

 

 مقدمه

( نقش مهمی در تنظیم رشد و نمو جنینی و پس از تولد دارند. این محور بطور GH-IGF1) 1فاکتور رشد شبه انسولین  -محور هورمون رشد 

( ، شش پروتئین IRو گیرنده های انسولین ) IGF1گیرنده ، (GHR)، سه گیرنده، گیرنده هورمون رشد IGF1و  GHعمده شامل دو هورمون 

IGFBP10  (Kim, 1997 .)الی  IGFBP7شامل  IGFبا تمایل کمتر برای اتصال به  IGFBPsو همچنین  IGF (IGFBP1- 6)با شونده  متصل

مطالعات زیادی در مورد ژن های این محور انجام گرفته، گرچه هنوز اطلاعات جامعی در مورد بیان ژن در بافت ها و مراحل مختلف رشد در 

قبل و  یاز بافت ها یعیوس فیرشد و تکامل را در طو است  نیو پاراکر زیغدد درون ر یها تیفعال یدارا IGF1 دیپپتگونه گاو وجود ندارد. 

(، انسان و Lonergan, et al 2000در گاوها ) نیجنلانه گزینی قبل از مرحله در  IGF1( گسترش دهد. Nakae et al. 2001بعد از تولد )

. رندیم یم مانیپس از زا اندکیدارند و اکثر آنها  یکمتروزن تولد هستند  IGF1خالص  nullآلل  یکه دارا ییشده است. موش ها انیب موش

 متصل یها نیرسد که پروتئ یبه نظر م(. LeRoith et al. 2001دارند ) یفیدر دوران پس از تولد رشد ضع نیز دنمانمی که زنده  یموش هائ

موشهای فاقد  ندارد. IGF یبا حذف اجزا یمشابه دیدر موش ها اثرات شد IGFBPحذف  .کنند یم لیرا تعد IGF یها تیفعال IGFبه  شونده
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IGFBP2  داشتند ) موش های سالمهیچگونه کاهش رشدی را نشان ندادند، اما طحال کوچکتر و اندازه کبد بزرگتری نسبت بهWood et 

al, 2000) .دیبر تول یمحرک اصل کی که به عنواناست  زیپوفیرشد عمدتا از غده ه ژن هورمون انیب IGF1  یشواهد .گذارد یم ریکبد تأثدر 

  (.Harvey, 2010)  عمل کند نیرشد پاراکر املع کیشود، که ممکن است به عنوان  یم افتدیگر ی یاز بافت ها یدر بعض GH انیب یبرا

در گونه های مختلف انجام گرفته، گرچه هنوز اطلاعات جامعی در مورد بیان ژن در بافت  GH-IGF1مطالعات زیادی در مورد ژن های محور 

. هدف ار انجام این تحقیق (Ghanipoor-Samami & Javadmanesh et al, 2018) ها و مراحل مختلف رشد در گونه گاو وجود ندارد

ام تولد و یک سالگی در بافت های مغز، جفت، قلب، کلیه، کبد، در چهار مرحله رویانی، جنینی، هنگ GH-IGF1های محور  بررسی بیان ژن

 ریه، ماهیچه اسکلتی و بیضه بود.
 

 هامواد و روش

درجه سلسیوس نگهداری  8۰-و در دمای  RNAlaterانتخاب شدند. نمونه ها در محلول اندودرم  و اکتودرم، مزودرم زاینده هیسه لا ازبافت ها 

، IGF1برای اندازه گیری بیان ژن های  Real time-qPCRاز واکنش ساخته شد.  cDNAبه روش ترایزول،  RNAشدند و پس از استخراج 

IGF1  ۲و کلاس  1کلاس ،IGF1R ، اصلی گیرنده انسولین رونوشت(IR)  ،IR-A ،IR-B ،GH ، اصلیرونوشت GHR ،GHR-1A ،GHR-

1B ،GHR-1C ،IGFBP1 ،IGFBP2 ،IGFBP3 ،IGFBP4 ،IGFBP5 ،IGFBP6 ،IGFBP7 و IGFBP8 .هر رونوشت  ینسب یفراوان استفاده شد

انجام  MIQEو کلیه واکنش ها تحت استاندارد  محاسبه شد PCR واکنش راندمان در نظر گرفتناستاندارد با  یهدف با استفاده از روش منحن

 . (Bustin et al, 2009) شد
 

 نتایج و بحث

 mRNAکه در مراحل مختلف نمو نیز متفاوت بود. هیچ  (1)شکل  الگوی بیان خاصی را در هر بافت نشان داد GH-IGF1بیان ژن های محور 

ی و رویان نیمختلف جن بافتهایدر  GHRدهد که  یموجود نشان م یداده هادر بافت های مورد مطالعه وجود نداشت.  GHقابل تشخیصی 

 یها همرموناتصال  ییقبل از تولد وجود ندارد و از آنجا که توانا نمودر رشد و  GH میاز نقش مستق یشواهد ناش کهییشده است. از آنجا انیب

مراحل قبل از تولد در  GHR یسیرونو رایب یگرید ممکن است دلایلهستند، وجود دارد  آبستنی دورهکه مخصوص  PLو  PRLمانند  گرید

ها در بافت های پس از تولد پایین تر از بافت جنینی بود، به  استثنای کبد، که در آن رونوشت سطح بیان اکثر  .وجود داشته باشندگاو  در

 IGF1مشاهده نشد. بیان ژن های  IGFBP6و  IR ،IGFBP1 ،IGFBP3افزایش داشت و هیچ تغییری در بیان  IGFBP4و  IGF1 ،GHRبیان 

( که می تواند با P<0.05 ,0.99-0.73همبستگی معنی داری داشتند )به طور قابل توجهی در همه بافت ها و مراحل مختلف رشد  GHRو 

 در رشد و تکامل جنین در گاو توجیح شود. GHR-IGF1نقش محوری 
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 در بافت های مختلف و مراحل پیش و پس از تولد در گاو. GH-IGF1پروفایل بیان ژن های محور -۱شکل
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Abstract 

GH-IGF1 axis has a crucial role in growth and development in mammalian species. Genes involved in this axis 

have been studied extensively, although there is not a comprehensive and detailed expression data set on tissue- 

and developmental-stage specific expression in cattle. The present study demonstrated transcript abundance of 

GH-IGF1 axis genes in several bovine tissues in days 48 (60 samples) and 153 prenatal (73 samples), day 277 at 

birth (6 samples), and 1-year old juveniles (23 samples). Quantitative real time-PCR was used to quantify transcript 

abundance of IGF1 overall transcript, IGF1 class 1 and class 2, IGF1R, insulin receptor (IR) overall transcript, IR-

A, IR-B, GH, GHR overall transcript, GHR-1A, GHR-1B, GHR-1C, insulin-like growth factor binding protein 1 

(IGFBP1), IGFBP2, IGFBP3, IGFBP4, IGFBP5, IGFBP6, IGFBP7 and IGFBP8, in brain, cotyledon, heart, 

kidney, liver, lung, skeletal muscle and testis. GH-IGF1 axis transcripts showed specific pattern of expression in 

each tissue that differed across developmental stages. There was no detectable GH mRNA in studied tissues. The 

present data showed that GHR transcript was expressed in a variety of bovine fetal and embryonic tissues. Since 

there is no published evidence of a direct role of GH in prenatal growth and development and since the ability of 

binding other ligands such as PRL and PL, which are specific to gestational age, there could be other mechanisms 

contributing to differential GHR transcription during bovine fetal development. The abundance of most transcripts 

in postnatal tissues was lower than in fetal tissue, except in liver, which showed increased IGF1, GHR and IGFBP4 

expression and no change for IR, IGFBP1, IGFBP3 and IGFBP6 transcript. IGF1 and GHR transcripts were 

significantly correlated (0.73-0.99, P<0.05) across all tissues and developmental stages which could be explained 

by a role of GHR-IGF1 axis in prenatal growth and development in bovine.  
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