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OZET

Ciftlik hayvanlarn yetistiriciliginde genetik ve c¢evresel faktorlerin Ozellikle kantitatif
karakterler iizerinde Onemli etkileri oldugu bilinmektedir. Bu nedenle c¢iftlik hayvanlari
yetistiriciliginde yetistirilmesi planlanan irka ait eldeki siiriiniin siit ve et verimi yoniinden

genetik karakterizasyonunun yapilmasi yetistiricilik agisindan 6nemlidir.

Bu caligmada Tiirkiye’de yetistirilen en 6nemli siitcli sigir irki1 olan Holstein irk1 sigirlarda,
Biiyiime Hormonu (GH), Myogenik Faktdr 5 (MYF5), Myostatin (MSTN), interlokin-10 (IL-
10), interlokin-10 Reseptdr (IL-10R), Toll-like Reseptdr 4 (TLR4), Fatty Acid-Binding
Protein 4 (FABP4), Fatty Acid Synthase (FASN), Nuclear Receptor Subfamily 1, Group H,
Member 3 (NR1H3), Stearoyl-CoA Desaturase (SCD) ve Leptin (LEP) genlerinin allel
yapilariin restriksiyon parcacik uzunluk polimorfizmi (RFLP) yontemi ile belirlenmesi ve bu
genlerin genotip frekanslari ile siit verimi ve Kkalitesi ile biiylime performansi arasindaki
iligkiler aragtirllmsi amaglanmigtir. Projenin hayvan materyalinin 166 bas saglam Holstein
inek ve bunlardan dogam 60 bas erkek buzagi olusturmustur. Calisma sonunda GH-LL
genotipi ile erkek buzagilarda siitten kesim agirli§i, mamadan kesimdeki gogiis ¢evresi; GH-
LV genotipi ile sagilan Holstein ineklerde 305 giinliik siit verimi arasinda iliski oldugu
belirlenmistir. Ayrica STATSA-CC genotipi ile mamadan kesimdeki canli agirlik; FABP4-AA
genotipi ile siit yogunlugu; LEP-BB genotipi ile siit somatik hiicre sayisi (SSHS) ve gebelik
basina tohumlama sayisi arasinda iligki oldugu belirlenmistir.

Calisma sonunda 6zellikle GH geni ile siit ve et verimi arasindaki iliskinin ve LEP geni ile de

ozellikle dol veriminin arastirildigi daha c¢ok oOrnekle yapilacak g¢alismalarin planlanmasi

gerektigi diistiniilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: Molekiiler DNA markorler, Holstein, Genotip Frekansi, Verim

ozellikleri



ABSTRACT

It is known that genetic and environmental factors in livestock breeding have significant
effects on quantitative characters in particular. For this reason, it is important to make genetic
characterization in terms of milk and meat yield of the animals which is planned to be

cultivated in livestock farming in terms of breeding.

Aims of the present study were to identify allelic and genotypic structure of Growth Hormone
(GH), Myogenic Factor 5 (MYF5), Myostatin (MSTN), Interleukin-10 (IL-10), Interleukin-10
Receptor (IL-10R), Toll-Like Receptor 4 (TLR4), Fatty Acid-Binding Protein 4 (FABP4),
Fatty Acid synthase (FASN), Nuclear Receptor Subfamily 1, Group H, Member 3, (NR1H3),
Stearoyl-Coa Desaturase (SCD) and Leptin (LEP) genes by using restriction fragment length
polymorphism (RFLP) method and to investigate their association with milk yield and quality
and growth in Holstein young bulls. In total 166 Holstein cows and their 60 male calves were
used for the study. The associations between GH-LV genotype and 305-day milk yield and
GH-LL genotype and hearth girth at milk replacer weaning were found. STAT5A-CC
genotype and the live weight at milk replacer age was found. FABP4-AA genotype was found
associated with milk density and LEP-BB genotype was found with somatic cell score (SCC)

and insemination number per pregnancy.

Taken together, our study showed that larger study could be planned with more animals that
deals association of GH gene with milk and growth traits and LEP gene with fertility traits.

Key words: Molecular DNA markers, Holstein cattle, Genotype frequency, Economically

important traits.



1. GIRIS

Ciftlik hayvanlar yetistiriciliginde genetik ve c¢evresel faktdrlerin ozellikle kantitatif
karakterler tizerinde onemli etkileri oldugu bilinmektedir. Bu nedenle ¢iftlik hayvanlari
yetistiriciliginde yetistirilmesi planlanan irka ait eldeki siiriiniin siit ve et verimi yoniinden
genetik karakterizasyonunun yapilmasi yetistiricilik agisindan onemlidir. Siiriilerin genetik
karakterizasyonu, yetistiricilerin yetistirme stratejilerini belirlemede, bilimsel acidan ise
kullanilacak 1rka ait yiiksek verimli bireylerin secimine ve 1rk i¢indeki genetik cesitliligin
degerlendirilmesine yardimci olur. Bu nedenle ¢iftlik hayvanlar yetistiriciliginde kullanilacak
hayvanlarin genetik yapilart ve verim arasindaki iligkinin belirlenmesi ¢ok onemli hale
gelmistir. Son yilarda ciftlik hayvanlar1 yetistiriciliginde verim 6zellikleri ile arasinda iliski
oldugu diisliniilen baz1 markir genler bildirilmistir. Ancak bu mekanizmada rol oynayan
genler, bu genler yoniinden ¢iftlik hayvanlarinin genotipleri Ve genotipik yap ile et, siit ve dol

verimi arasindaki iligkiler hakkinda yeterli veri literatiirde bulunmamaktadir.

Tiirkiye’de ilk olarak 1958 yilinda diive boga ithalati ile Holstein yetistiriciligine baslanmstir.
Bir siire sonra bu irkin ithalatindan vazgecilmis, ancak 1970 yilindan itibaren tekrar
baslanmistir (Alpan, 1993). Bu tarihtem itibaren giiniimiize kadar degisik zamanlarda gerek
develet gerekse 6zel tesebbiis eliyle Avrupa’dan ve Amerika’dan damizlik Holstein (disi ve
erkek) ile sperm ithal edilmis ve edilmektedir. Tiirkiye’de saf ve melez olarak yetistirilen

Holstein 1rk1, bugiin Tiirkiye’de Ki en énemli siit¢ii sigir irkidir.

Verimle ilgili 6zellikleri ile iliskili oldugu diisiiniilen genler kullanilarak yapilacak seleksiyon
calismalari ile hizl1 bir genetik ilerleme elde edilebilecegi diisiiniilmektedir. Biiyiime hormonu
(GH), Myogenik Faktér 5 (MYF5), Myostatin (MSTN), Interlokin-10 (IL-10), interlékin-10
Reseptor (IL-10R), Toll-like Reseptor 4 (TLR4), Fatty Acid-Binding Protein 4 (FABP4), Fatty
Acid Synthase (FASN), Nuclear Receptor Subfamily 1, Group H, Member 3, (NR1H3),
Stearoyl-CoA Desaturase (SCD), Leptin (LEP) gibi baz1 genlerin seleksiyonda
kullanilabilecegi diislintilmiistiir (Dybus, 2002; Yardibi, 2008). Dolayisiyla, bu genlerdeki
bilinen polimorfizmler ve olasi yeni polimorfizmler ile bireylerin et ve siit verimleri
arasindaki iligkilerin arastirilmasinin hem bilimsel literatiire hem de yetistiricilere 6nemli

katk1 saglanabilecegi diistintilmektedir.

Siit protein polimorfizmi ile siit verimini etkileyen fizyolojik ve biyokimyasal ozellikler

arasindaki iliskide rolii oldugu bilinen bazi genler belirlenmistir. Bu genlerde bulunan allelik



varyasyonlarin siitiin kompozisyonunu, kalitesini ve elde edilen siitteki bireysel farkliliklart

etkileyebildigi bildirilmistir (Alipanah, 2007).

Bir genin polimorfizmi sirasiyla; RNA modifikasyon mekanizmalarini, genin regiilasyonunu,
genin ekspresyonunu ve bu etkilerin sonucu olarak da genin {irlinii olan aminoasit dizisini
degistirerek ortaya cikan son iirlin olan siitiin bilesenlerini etkileyerek ekonomik kayiplara
sebep olabilecegi bildirilmistir (Bonakdar, 2010). Tek niikleotid degisimleri (SNP) genetik
varyasyonun en onemli kaynaklarindan birini olusturarak fenotipik degisikliklere yol agar.
Ayrica farkli genlerde belirlenen SNP’ler ile hastaliklara yatkinlik ve ilaclara direng gelisimi
arasinda iliski oldugu bildirilmistir. SNP’ler genlerin hastaliklarla iligkilendirilmesi

calismalarinda siklikla kullanilan degisimlerdir (Lee W, 2009).

Yapilan calismalardan elde edilen veriler 1s18inda siit verimine etki eden genlerin bazi
allellerinin verimle ilgili genler icin genetik belirte¢c (markor) olarak kullanilma potansiyeline
sahip olduklar belirlenmistir (Dybus, 2002). Bu nedenle damizlik hayvanlarin segiminde ve
tiretiminde genetik markorlarin kullanimi siit sigir1 yetistiriciliginde hizli bir genetik

iyilesmeye imkan saglayabilecegi bildirilmektedir (Javanmard, 2008).
1.1. Biiyiime Hormonu (GH)

Hipofiz bezininin 6n kismindan salgilanan biiyiime hormonu (GH) yaklasik 22-kDa molekiil
agirh@inda tek bir polipeptitdir (Kovacs ve ark., 2006). Biiyiime ve gelisme, siitiin iiretilmesi
ve dol verimi gibi bir ¢ok fizyolojik olayda gorev alan GH 190 veya 191 aminoasitten olusur
(Sodhi ve ark., 2007). Sigir biiyiime hormonu geni, sigir karyotipinin 19. (Hediger ve ark,
1990; Tatsuda ve ark., 2008) kromozomunda lokalize olmustur. Sigirlarda GH geninde
belirlenen birkag SNP ile siit verimi ve siit kalitesi (Dybus, 2002), biiyiime (Unanian ve ark.,
2002), karkas kalitesi (Grochowska ve ark., 2001) arasinda iliski oldugu bildirilmistir. Bu
nedenle GH geninde belirlenen SNP’lerin sigirlarda yapilacak siit ve et veriminin

iyilestirilmesi ¢aligmalarinda aday gen olabilecegi bildirilmistir (Reis ve ark., 2001).

S1g1r biiylime hormonu geninin 2141. pozisyonunda meydana gelen bir C—G yer degisiminin
Losin (Leu)—Valin (Val) degisimine neden oldugu bildirilmistir (Curi ve ark., 2006).
Holstein ki sigirlarda Leu/Val polimorfizminin verim iizerine etkilerini belirlemek igin
yapilan caligmalarda homozigot Leu/Leu (LL) genotipli hayvanlarin heterozigot olanlardan
daha yiiksek siit verimine sahip olduklar1 bildirilmistir (Dybus, 2005; Zhou, 2005).



1.2. Leptin (LEP)

Adipoz doku tarafindan iretilen leptin (LEP), 16-kDa agirliginda bir proteindir (Nobari,
2011; Almeida, 2003; Liefers, 2002). Leptin yem tiiketimi, enerji dengesi, dol verimi ve
immunite ile iligkilidir (Fruhbeck ve ark., 1998). Sigirlarda hayvanin viicut yag Kkitlesinin
artmast durumunda kan plazma leptin seviyesininde arttigi bildirilmistir (Pannier ve ark.,
2009). Adipoz doku, plasenta, meme bezi, iskelet kasi, beyin ve hipofiz bezinde eksprese olan
leptin geni (Houseknecht ve ark., 1998), sigir karyotipinin 4. kromozomunda bulunur ve ikKi
intron ile iki ekzondan olusur (Almeida ve ark., 2003; Javanmard ve ark., 2008). Sigir LEP
geninde bulunan polimorfizmler ile siit verimi (Liefers ve ark., 2002; Heravi ve ark., 2006),
perinatal buzag: 6liimleri (Brickell ve ark., 2010), siitgii ve et¢i sigir irklarinda buzagir dogum
agirlig ve siitten kesim agirligi (Almeida ve ark., 2003; Nkrumah ve ark., 2005; DeVuyst ve
ark., 2008) ve gebelik siiresi (Komisarek ve Antkowiak, 2007) arasinda iliski oldugu
bildirilmistir. Bu nedenle LEP geninin sigir yetistiriciliginde ekonomik onemi olan bazi

ozellikler icin bir aday gen olarak kullanilabilecegi diisiiniilmektedir.

neden olarak bir Sau3lA enzim kesim noktasi olusturan SNP noktasi bulunmustur. Bu SNP ile

ozellikle sigirlarda siit verim Ozellikleri arasinda iliski oldugu bildirilmistir (Javanmard ve
ark., 2008)

1.3. Yag Asidi Baglayic1 Protein 4 (Fatty Acid-Binding Protein 4, FABP4)

Kas i¢i yag ve deri alti yag, ciftlik hayvanlarinda iki 6nemli yag deposudur. Belirtilen
bolgelerdeki yagin artist ve azalisi lizerinde yag asidi baglayici protein 4’iin (FABP4)
dolayisiyla bu proteini kodlayan FABP4 geninin etkisi oldugu bildirilmistir. Yagin
depolanmasini ile birlikte kolesterol metobolizmasini ve buna bagli olarak da et kalitesini
etkilemesindeki rolii nedeniyle, ¢iftlik hayvanlarinin FABP4 geni yoniinden geomik
profillerinin ¢ikarilmasinin 6nemi oldugu bildirilmistir (Shin ve ark., 2011). FABP4 geni
farkl1 dokularda, lipidlerin hidrolizi ve intracelliiler yag tasinmasi iizerinde onemli rolii

bulunmaktadir (Damcoot ve ark., 2004; Chmurzynska ve ark., 2006).

FABP4 geni ile yag depolanmasi arasinda ki iliski ilk olarak farelerde ortaya konmus ve
obesiteyi etkileyen gen olarak rapor edilmistir (Hotamisligil ve ark., 1996). Daha sonra bu
genin domuzlarda inta muskiiler yaglanma {izerine etkisi oldugu belirlenmistir (Gerbens ve

ark., 1998). Sigirlada bu gen ile mermerlesme ve subkutan yag depolanmasi iizerine bu genin
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etkisi Michal ve ark. (2006) tarafindan belirlenmistir. Ancak gerek domuzlarda, gerekse
sigirlada FABP4 geni ile intra muskiiler ve deri alt1 yag depolanmasi arasindaki iliski kesin
olarak ortaya konulamamustir (Gerbens ve ark., 2001; Chmurzynska ve ark., 2004; Hoashi ve
ark., 2008). Ancak sigirlarda 14. kromozom tiizerinde bulunan FABP4 genin, yag olusumu
mekanizmasinda ve dolayisi ile de et kalitesi tizerinde 6nemli etkisi oldugu bildirilmistir

(Michal, 2006; Brandse, 2009). Bu nedenle bu gen ile ilgili daha ¢ok ¢alisma yapilmalidir.
1.4. Myogenin Faktor 5 (MYF5)

Biiyiime ve gelisme zigotun uterusa baglanmasi ile baglayan hiicresel artis ve hiicresel
Ozellesmeyi de kapsayan kompleks bir siiregtir (Ujan ve ark., 2011). Bu siirecte miyojenik
belirleme (myogenic determinasyon-MyoD) gen ailesinin ¢ok 6nemli rolii vardir. MyoD gen
ailesi miyojenik faktér 3 (MYF3), miyojenik faktor 4 (MYF4 veya Myogenin, MyoG),
miyojenik faktér 5 (MYF5) ve miyojenik faktor 6 (MYF6) olarak adlandirilan dort tiyeden
olusmaktadir. Bunlardan MYF5 ve MYF6 genlerinin kas liflerinin uzamasi ve biiylimesi ile
ilgili fizyolojik siiregle ozellikle iliskilidirler. Bu nedenle sigirlarda biiytime ve et kalite
karakterleri i¢in MYF5’in potansiye bir bir aday gen olduguna diisiiniilmektedir (Li ve ark.,
2004). Sigirlarda bunlardan MYF5 geni ile dogum agirligi, siitten kesime kadar giinliik
ortalama canli agirlik artis1 ve glinliik canli agirlik artisi ile karkas ve et kalitesi arasinda iliski
oldugu bildirilmistir. Sigirlarda miyojenik faktor 5 proteini kodlayan MYF5 geni, sigir
karyotipinin 5. kromozomunda (BTA-5) bulunnmaktadir (Li ve ark., 2002; Maak ve ark.,
2006). MYF5 geni 5219 bp uzunlugunda ii¢ ekzon ve iki introndan olusmaktadirr (Braun,
1989) ve genin ikinci intronunun 1948 bp pozisyonundaki bir A/G degisimi ile ortaya ¢ikan
SNP’nin sigirlarda kas gelisimi ve biliylime iizerine etkili oldugu bildirilmistir (Drogemuller,
2000).

1.5. Toll-Like Reseptor 4 (TLR4)

Toll-like reseptorler (TLRs) 6zel patojenlere baglanan molekiiler kaliplara (PAMPs) baglanan
patojenleri tanityarak immun sitemin aktive olmasinda ¢ok 6nemli rol oynayan bir hiicre zar1
sinyal molekiillerinin bir ailesidir (Takeda ve ark., 2003). Mikroorganizmlarda bulunan 6zel
korunmus pargalar1 taniyan TLR ailesinin sigirlarda 10 {iyesi bulunur ve bunlarin
kromozomal haritalar1 ¢ikarilmigtir (Takeda ve Akira, 2005). Bunlardan en iyi
karakterizasyonu yapilan TLR4 gram negatif bakterilerin hiicre duvarinda bulunan bakteriyel
lipopolisakkaritleri (LPS) taniyarak hiicresel yanitin uyarilmasina aracilikeder (McGuire ve

ark., 2005). Inflamatuar faktorlerinin asir1 ifadesini indiikleyerek dogal immiin yanitlarla
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hastaliklara kars1 direnci saglar. Sigir karyotipinin 8. kromozomunda bulunan (White ve ark.,
2003) TLR4’1 kodlayan gen ile mastitisin ve paratiiberkiiloz hastalig1 arasinda iligki oldugu
bildirilmistir (Goldmmar, 2004; Shizio, 2011; Pinedo ve ark., 2009).

1.6. Nuclear Receptor Subfamily 1, Group H, Member 3 (NR1H3)

Niikleer reseptor alt-ailesi, 1 H grubu (NR1H3), niikleer hormon reseptor siiper ailesinin bir
tiyesidir ve memelilerde hepatik lipogenezeyi yoneten ana transkripsiyon faktorii olarak
bilinir., NR1H3 direk olarak hem diger lipogenik transkripsiyon faktorleri ve lipogenik
enzimlerin ekspresyonunu diizenler. NR1H3 kolesterol ve glukoz metebolizmasinin
diizenlenmesi, yag asidi ve trigliserid diizenlenmsei ve adiposit biyolojisini diizenler (Calkin
ve Tontonoz, 2012; Maharani ve ark., 2012). Gorev aldigi bu biyolojik siireclerden dolayi,
NR1H3 geninin karacigerde, yag dokuda ve iskelet kasindaki kolesterol homeostasis, yag
asidi sentezi ve karbonhidrat metabolizmasinda ¢ok 6nemli bir diizenleyici hormondur (Mitro
ve ark., 2006; Caton ve ark., 2011). Bu nedenle NR1H3 geninin ¢ok 6nemli bir aday gen
olarak ciftlik hayvanlarinda biiyiime ve gelisme icin kritik bir aday gen olabilecegi
diistiniilmektedir (Ma ve ark., 2014). NR1H3’i kodlayan 7.1 kb uzunlugundaki gen sigir
Karyotipinin 15. kromozomunda bulunmakta ve 10 ekzondan olusmaktadir (Ma ve ark.,
2014). Bu gende bulunan bazi SNP’ler ile et verimi ve et kalitesi arasinda iliski oldugu
bildiren ¢aligmalar vardri. Bunlardan birinde gende bulunan g. 1891 T>C polimofizmi ile et¢i
sigirlarda bel gozl kasimin genisligi arasinda iligski oldugu bildirilmistir (Gan ve ark., 2008).
Bir bagka calismada bu gende bulunan bir baska polimorfizm ile Japon Siyah sigirlarinda
intra muskiiler yag dokudaki linaleik asit compozisyonu arasinda iliski oldugu bildirilmistir

(Hoashi, 2008).
1.7. Stearoyl-CoA Desaturase (SCD)

Stearoyl-CoA desaturase (SCD) memelilerde doymus yag asitlerinin, tekli doymus yag
asitlerine doniisiimiinii katalize eden miiltifonksiyonel bir enzimdir (Taniguchi ve ark., 2004).
Bu sebeple siit kompozisyonu ile ilgili mekanistik ¢alismalarda SCD gen
polymorphizmlerinin arastirtlmasinin énemli oldugu diistintilmektedir (Khatib, 2008). Farkli
canli tlirlerinde korunmus bir gen olan SCD fare, s1gir ve insanda belirlenmistir. Alti ekzon ve
bes inrtondan olusan SCD geni farkli tiirlerde 15-24 kb uzunlugundadir. SCD geninin insan
saglig1 agisindan ruminat kaynakli hayvansal iirlinlerin yag kalitesinin iyilestirilmesinde
ozellikle onemli oldugu diisiiniilmektedir (Milanesi ve ark., 2008). Japon Siyah sigirlarinin

SCD geninde sekiz, bu genin 5. ekzonunda ise i¢ SNP bolgesi belirlenmistir (Taniguchi ve
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ark., 2004). italyan Holstein’lerinde yapilan bir calismada, SCD gen polimorfizmi ile yag asiti
kompozisyonu arasinda iliski oldugu (Conte ve ark., 2006), Japon Siyah sigirlarinda yapilan
bir calismada ise ayni polimorfizm ile diisiik erime derecesindeki yaglar ve mermerlesme
arasinda iliski oldugu bildirilmistir (Taniguchi ve ark., 2004). Yapilan ¢alisamalarda, SCD
geninin 3, 4 ve 5 numarali ekzonlar lizerinde bulunan toplam bes farkli SNP nin 6zellikle siit

yag kompozisyonu iizerine etkili olabilecegi bildirilmistir (Moioli, 2007).

1.8. Sinyal Doniistiiriicii ve Transkripsiyon Aktivatorii (Signal Transducers and
Activators of Transcription 5A, STAT5A)

STATS5A proteini hiicre ¢ogalmasi ve farklilasmasi ile apoptosis mekanizmalarinda, hiicre
sitoplazmasinda sinyal doniistiiriicii ve transkripsiyon aktivatorii olarak gorev alan STAT
protein ailesinini bir iiyesidir (Kisseleva ve ark., 2002; He, 2012). STAT protein ailesi
STAT1, STAT2, STAT3, STAT4, STAT5, STAT5A, STAT5B ve STAT6 olarak
isimlendirilen yedi iiyeden olugmaktadir (Bao ve ark. 2010; Dario ve ark., 20011). STAT5
geninin carboxylic sonunda goriilen birka¢ amino asit degisikligine neden olan ve her ikisi de
ayr1 genler tarafindan kodlanan fare, insan, rat ve sigirda belirlenen A ve B olarak adlandirilan
iki isoformu bulunmaktadir (Flisikowski ve ark., 2004; Selvaggi ve ark., 2009; Dario ve ark.,
2011). STATS5A proteininin, meme bezinde laktasyonun olugsmasinda ve devam etmesinde
onemli rolii bulunmaktadir (Flisikowski ve ark., 2003). STAT5A proteini bu gorevini ise
meme bezi hiicrelerinde siit proteinlerinin sentezlenmesinde siirecinde gorev alan prolaktin
hormonu ve biliylime hormonlarmin etkilerini kontrol ederek yerine getirir. Sigirlarda
STAT5A proteinini kodlayan gen, sigir karyotipinin19. kromozomuna bulunmakta ve 19
ekzon bolgesinden olusan 15947 bp uzunlugunda bir gendir (Seyfert ve ark., 2000). Prolaktin
ve bliyime hormonlarinin gorevlerini fonsiyonlarini yerine getirmesindeki aracilik rolii
nedeniyle ¢iftlik hayvanlarinda STAT5A geninin siit ve et verimi ile siit kompozisyonu gibi
onemli verim Ozellikleri i¢in bir markor olabilecegi diigiiniilmektedir (Flisikowski ve ark.,
2004; Bao ve ark. 2010).

1.9. Interlokin-10 (IL-10) ve interlokin-10 Reseptor (IL-10R)

Interlokin-10 (I1L-10) bir makrofaj baskilayici sitokin olarak tanimlanir (Taylor ve ark., 1998).
Anti imflamatuvar sistemin kontroliinde rol alan Interlokin-10 (IL-10) ve Interldkin-10
Reseptor (IL-10R) kodlayan genlerde bulunan SNP’ler ile mastitise karst direng ve somatik
hiicre skorunu arasinda iliski oldugu, dolayli olarak bu genler ile siit kalitesi arasinda da iligki

oldugu bildirilmistir (Verschoor, 2009).
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1.10. Yag Asid Senteaz (Fatty Acid Synthase, FASN)

Yag asidi hayvansal iiriinlerin kalitesini belirleyen 6nemli bir parametredir. Et ve siit gibi
hayvansal lriinlerin yag kompozisyonu bu iiriinlerin kalite degerlendirilmesinde 6nemli bir
kalite kriteridir (Diana, 1998). Yag asid senteaz (Fatty Acid Synthase, FASN), uzun zincirli
yag asitlerinin biyosentezinin diizenlenmesinde rolii olan bir enzimdir (Roy ve ark., 2006). Bu
nedenle FASN‘nin ruminant dokularinda yag asidi profilini belirlemede 6nemli rolii vardir (Li
ve ark., 2011). Ancak FASN enziminin embriyonal donemde viicut dokularinda ki yag
asitlerinin sentezlenmesinde gorev alirken, memelilerin yetiskinlik doénemlerinde viicut
dokularinda 6nemli bir gorevi yoktur (Chirala et al. 2003). Fakat bu enzimim memeli
stitlerindenki yag olusumnda gorevi bulumakta ve enzimi kodlayan FASN geninin siitteki yag
miktar1 i¢im aday gen olarak kullanilabilecigi diigiiniilmektedir (Roy ve ark., 2006). Sigir
karyotipinde 19. kromozom {izerinde lokalize olan FASN genin ruminat siitlerinde siit yagi
verimi ve yag bilesimi iizerine etkisi lizerine bilgi yetersiz olmasina (Roy ve ark., 2006)
ragmen FASN geninde bulunan olas1 polymorfizimlerin hayvansal iiriindeki yag bilesimini ve

stit yagi verimini etkileyebilecegi bildirilmektedir (Zhang, 2008),
1.11. Myostatin (MSTN)

Cift kaslilik, kas kitlesinde biiyiik bir artigla karakterize olan kalitsal bir durumdur. Sigirlarda
bu oOzellik ilk olarak 1807 yilinda bildirilmistir (O’Rourke ve ark., 2012). Baslangicta etci
irklarda ¢ift kasliliga neden olan bir mutasyon oldugu diisiiniilmiistir (O’Rourke ve ark.,
2012). Ancak, daha sonra cift kaslilik 6zelligiyle iliskili sigir miyostatin geninde (MSTN) alt1
farkli mutasyon belirlenmistir (Grobet ve ark., 1998). Myostatin (Growth Differentiation
Factor-8, GDF-8) olarakta bilinen, doniistiiriicii biiytime faktorii B (Transforming Growth
Factor-B, TGF-B) ailesinin iiyesi olan bir proteindir. Myostatin geni (MSTN) sigir
karyotipinin 2. kromozomunda yer almakta, 3 ekzon ile 2 intron’dan meydana gelmektedir.
Bu gen 26 kDa biiyiikliiglinde ve 375 amino asitten olusan myostatin proteinini kodlar
(Kambadur ve ark., 2004). Bu protein kas biiyiimesi, miyobilast artis1 ve glliikolizis gibi
isteket kasi gelisiminin diizenlenmesinde rol aynar (Elliott ve ark., 2012). Bun proteini
kodlayan gen embitronik ve erigkin hiicrelerindeki miyogenesisde hiicre siklusundaki artis ve
farklilasmay1 inhibe ederek durdurur (Miyake ve ark., 2010). Bu proteinin olmayisi, kas
hiicresi sayisinda ve hacminin artirarak, iskelet kas kitlesinde artisa neden oldugu
bildirilmistir (Kambadur ve ark., 2004). MSTN geni iizerinde bulunan polymorfizmler

ozellikle etgi sigir irklarinde et verimi ve kalitesi iizerine 6nemli etki yapmaktadir (Bellinge

14



ve ark., 2005). MSTN geninde bulunan ve et verimi ile iligskili oldugu bildirilen
polymorfizmler daha 6nce Avrupa orijinli etci irklar ile bunlarin melezlerinde (O’Rourke ve
ark., 2012), yerli bir Kore sigir irk1 olan Hanwoo sigir irkinda (Han ve ark., 2012), yerli bir
Cin sigir irk1 olan Qinchuan cattle (Zhang ve arkl., 2007), Brezilya’da yetistirilen bir zebu 1rk1
olan Nellore sigir1 (Grisolia ve ark., 2009), (Gill et al., 2009) ve Bali sigirlarinda (Khasanah
ve ark., 2016) bulundugu bildirilmistir.

Yapilan bu ¢alisma ile Tiirkiye’ de yetistirilen ve siit sigirciliginda yaygin olarak kullanilan
Holstein s1g1r irkina ait drneklerde, sigir yetistiriciliginde dnemli verim yonleri olan et ve siit
verimi ile ilgili, sigir popiilasyonlarinda en sik rastlanan belirte¢ genler taranarak bu genlerin
allel ve genotip frekanslarindan elde edilen sonuglar verim kayitlar ile iliskilendirilecek ve

bireysel farkliliklar arastirilmistir.

Siit s1g1r1 igletmelerinde karli bir iiretim i¢in hedef bir inekten yilda bir buzag: elde etmektir.
Buzagilar isletmeler i¢in gelecekte olusturulacak siiriiniin damizlik elemanlaridir ve buzagi
kayiplar1 isletmelerin siiriilerini devam ettirmelerini riske sokan baglica faktorlerdendir
(Yiiceer 2008). Buzagilarin irklarina uygun biiylime ve gelismelerini takip etmek i¢in belirli
donemlerde buzagilarda canli agirlik ve viicut dl¢lim takipleri yapilmaktadir. Bu 6l¢iimler
buzagilarin  belirli araliklarda biiyime performans o6zelliklerinin  belirlenmesinde

kullanilmaktadir.

Yapilan bu c¢alismada, Tirkiye’de yetistirilen Holstein 1rki sigirlarda daha 6nce belirlenen
molekiiler belirteglerin allel ve genotip frekansinin arastirilmasi, siit verimi ve biiyiime
performansi ile iliskilendirilmesi, genomda bu belirtegler ile baglanti halinde olan yeni
genetik belirteclerin saptanmasi, mevcut ve yeni belirlenecek belirteglerin Tiirkiye yerli sigir
popiilasyonlarinda allelik segregasyonlarinin arastirilmast amaglanmistir. Ayrica yapilan
sekans analizi ile var olan belirte¢ genlerin frekanslarimin ortaya konmasimin yaninda bu

genlerde bulunan yeni SNP’leri arastirilmasi hedeflenmistir.
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2. MATERYAL ve YONTEM
2.1. Hayvan Materyali

Calisma i¢in ERU Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulundan onay alinmis ve galisma etik
kurul yonergesine uygun bir sekilde yapilmistir (Etik Kurul Tarih-Karar No: 10.04.2013-
13/72). Caligmada hayvan materyali olarak Kayseri ili, Develi ilgesinde 6zel bir isletmede
(Saray Tarim Hayvancilik A.S.) yetistirilen ve tamamui ikinci laktason déneminde bulunan
toplam 166 bas Holstein irki siit inegi ve bu ineklerden dogan 59 bas erkek buzagi

kullanilmustir.

Holstein ineklerde dogumlar 2013 Kasim-Aralik ayinda baslamis 2014 Subat-Mart ayma
kadar devam etmistir. Calismada kullanilan herbir inegin dogumla beraber laktasyon evresi
boyunca laktasyon siit verimi, siit kalitesi ve kompozisyon Ozelliklerinin takibi aylik
kontrollerle yapilmistir. Saray Tarim ve Hayvancilik A.S.” de siiren ¢alismanin Saha asamasi

yaklagik 15 ay siirdiiriilmiistiir.

Genetik caligmalarda genetigin etkisini daha saglikli belirlemek igin ¢evre faktorleri ve
bireysel farkliliklardan kaynaklanan etkileri minimize etmek ve homojen bir siirii olusturmak
onemlidir. Bu kapsamda herbir inegin ge¢mise yonelik siit verim 6zellikleri kayitlarindan her
laktasyon donemi i¢in; laktasyon siit verimi, 305 giinliik siit verimi, laktasyon siiresi, ortalama
giinliik siit verimi, servis periyodu (giin), ilk 6strus araligi (gilin), kuruda kalma stiresi (giin),
gebelik basina tohumlama sayisi bilgileri kaydedilmistir. Ilaveten kan o6rnekleri alman

donemde hayvanlarin genel saglik durumlar1 ve mastitis varlig1 tespiti yapilmustir.
2.2.Yem Materyali, Barindirma ve Yemleme

Aragtirmada kullanilan hayvanlara 6zel bir besleme ya da yemleme uygulanmamis kaba yem
olarak igletmede yetistirilen misirdan yapilan misir silaji ve kesif yem olarak yine isletmede
iiretilen kesif yem karmasi kullanilmistir. Inekler bulunduklari padoklarda gruplar halinde

barmdirilmiglar adlibitum yemleme yapilmis ve istedikleri zaman suya ulasabilmislerdir.
2.3.Sagim Uygulamalari, Siit Orneklerinin Alinmasi ve Siit Analizleri

Isletmede inekler rutin olarak giinde ii¢ defa (07:00, 15:00, 23:00) 80 bas hayvani ayn1 anda
sagabilen siirii yonetim sistemine sahip bilgisayarli sagim iinitesinde sagilmislardir. Ineklerde
305 giinliik laktasyon siit verimini belirlemek i¢in her bir sagimdaki siit verimleri kayit altina
alinmistir. Siit kompozisyon ve kalite analizleri i¢in her ay bir kontrol giinii belirlenmis ve bu

kontrol giiniinde her hayvandan sabah saat 07:00 sagimi esnasinda 50 ml siit numunesi
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alimmustir. Alinan numuneler +4 derecede muhafaza edilmis ve siit kompozisyon ve siit kalite
analizlerinde kullanilmigtir. Stit kompozisyonu analizleri Milkana Multi-Test cihazinda
yapilmis ve numunelerde % yag, % yagsiz kuru madde, % yogunluk, % protein, % laktoz,
donma noktasi, eklenen su miktar1, pH, iletkenlik, sicaklik, 6l¢iim zamani belirlenmistir. Siit
kalitesinin belirteglerinden en 6nemlisi gosteregesi olan Siit Somatik Hiicre Sayist (SSHS),
herbir numuneye i¢in De-Laval somatik hiicre sayimi cihazi ile dlgiilerek belirlenmistir. Elde
edilen sonuglar diizenli olarak bilgisayara kaydedilmis ve bir veri kiitigli olusturulmustur.
Calismada cig siitte somatik hiicre sayis1 SHS<200.000 hiicre/ml ve SHS>200.000 hiicre/ml
seklinde kategorilendirilerek analizler yapilmistir. Normal durumlarda saglikli bir inekten
elde edilen SSHS ¢ig siitte 200x10% hiicre mL™ nin altinda olmalidir. Verilerin istatik

analizleri IBM Statistics 22.0 programinda ve GLM prosediiriinde yapilmastir.
2.4. Buzagilarda Biiyiime Performansina Ait Olciimlerin Alinmasi

Yapilan bu c¢aligmada buzagilar dogumdan sonra ilk ii¢ glin annelerinin yaninda kolostrum
emmis ve dordlincli giin annelerinden ayrilarak bireysel buzagi bdolmelerine alinmislardir.
Burada 30 giin dogum agirliklarinin %10” u kadar siitle, siitten kesim sonrasinda bireysel
iglolarda 40 giin mama (hayvan basina 6 kg) ile beslenmiglerdir. Dogumdan bir hafta sonra
onlerinde buzagi baslangic yemi, buzag: biiylitme yemi ve kaliteli kaba yem (yonca+misir

silaj1) devamli bulundurulmustur.

Buzagilarin dogumda, siitten kesimde (30. giin), mamadan kesimde (70. giin) ve 6. aylik
yaslarda canli agirlik, viicut uzunlugu, cidago yiiksekligi ve gogiis ¢evresinden olusan viicut

Ol¢timleri alinmistir.
-Canli agirlik 6lgimiinde (kg) mobil buzag: terazisi kullanilmstir.

-Viicut uzunlugu (cm); omuz ucundan (atriculus huneri) oturak yumrusu ucuna (tuber ichii)

kadar meyilli hattir ve 6l¢ii bastonu ile belirlenmistir.

-Cidagonun en yiiksek noktasindan yere kadar olan dikey mesafe ol¢li bastonu kullanilarak

cidago yiiksekligi (cm) olarak alinmis ve kaydedilmistir.

-Gogiis gevresi (cm); ol¢ii seridi ile kiirekler arasindan govde etrafinda dolastirmak suretiyle

alinmastir.

Bu olgiiler alimirken buzagilarin diiz bir zeminde, normal pozisyonda olmalarina dikkat

edilmistir (Biyikoglu 1973).
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2.5. istatisitik Analizler

Biiylime performansi ve siit verim ozelliklerine ait verilerin istatistik analizleri IBM SPSS
Statistics 22.0 programinda yapilmstir. Istatistik analizde analize katilan genler yoniinden
bireylerin genotipleri ve ilgili 6zellikge ait fenotipik 6zellikler arasindaki iliskinin testinde
cok degiskenli varyans analiz teknigi (GLM) kullanilarak DUNCAN c¢oklu karsilagtirma testi
uygulanmistir. Sonuglar ort + standart hata seklinde verilmistir. Baba etkisi randomly faktor

olarak modele dahil edilmistir.

2.6.Kan Orneklerinin Alnmasi, DNA izolasyonu, PCR-RFLP ve Sekans Analizi

Bireylerin Genotiplerinin Belirlenmesi

Hayvanlarin kuyruk venalarindan vakumlu K3EDTA’li tliplere alman kan Orneklerinden
fenol:kloroform:izoamil alkol ydntemi ile izole edilmistir. Tiim genler i¢in yapilan PCR
islemi; 1.5 mM MgCl,, 200 uM dNTP, 5 pmol ileri (forward) ve geri (reverse) primer,
IXPCR tampon soliisyonu, 1U Taq polimeraz ve 100 ng DNA eklenerek hazirlanan toplam

hacmi 25 pl olacak sekilde hazirlanan karisimlarla yapilmistir.

GH geni i¢in yapilan PCR protokolii, 94°C’de 4 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiisii, 94°C’de 40 sn, 60°C ‘de 40 sn, 72°C ‘de 40 sn olacak sekilde 40 dongii yapildiktan
sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmigtir. GH geni i¢in yapilan PCR islemi
sonunda elde edilen 223 bp’lik iirtinler 5 U of Alul (Fermentas, Thermo Fisher Scientific
Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

MYF5 geni igin yapilan PCR protokolii, 94°C’de 4 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiisti, 94°C’de 1 dakika, 64°C ‘de 30 sn, 72°C‘de 1 dakika olacak sekilde 38 dongii
yapildiktan sonra 72°C’de 4 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. MYF5 geni igin yapilan
PCR islemi sonunda elde edilen 512 bp’lik trtinler 5 U of Taql (Fermentas, Thermo Fisher
Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

FABP4 geni igin yapilan PCR protokolii, 95°C’de 4 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiisii, 94°C’de 1 dakika, 62°C ‘de 1 dakika, 72°C‘de 1 dakika olacak sekilde 32 dongii
yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir FABP4 geni igin
yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 399 bp’lik iirtinler 5 U of Hinll (Fermentas, Thermo
Fisher Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

Yapilan PCR-RFLP analizi sonunda Myostatin geni yoniinden incelenen Orneklerin

monomorfik olmalari nedeniyle bu genin yerine STAT5A geni kullanilmistir. STAT5A ig¢in
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yapilan PCR protokolii, 95°C’de 4 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir dongiisi,
94°C’de 1 dakika, 64°C ‘de 1 dakika, 72°C‘de 1 dakika olacak sekilde 34 dongii yapildiktan
sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. STAT5A geni i¢in yapilan PCR
islemi sonunda elde edilen 399 bp’lik iriinler 5 U of Aval (Fermentas, Thermo Fisher
Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

TLR4-+10 SNP’si i¢in yapilan PCR protokolii, 94°C’de 5 dakika ilk denatiirasyondan sonra
her bir dongiisii, 94°C’de 30 sn, 54°C ‘de 30 sn, 72°C‘de 30 sn olacak sekilde 35 dongi
yapildiktan sonra 72°C’de 1 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. TLR4-+10 i¢in yapilan
PCR islemi sonunda elde edilen 405 bp’lik iriinler 5 U of BstUl (Fermentas, Thermo Fisher
Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

FASN geni i¢in yapilan PCR protokolii, 94°C’de 10 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiisii, 94°C’de 30 sn, 60°C ‘de 30 sn, 72°C‘de 30 sn olacak sekilde 35 dongii yapildiktan
sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. FASN geni i¢in yapilan PCR
islemi sonunda elde edilen 624 bp’lik iirtinler 5 U of Mscl (Fermentas, Thermo Fisher
Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

NR1H3 geni i¢in yapilan PCR protokolii, 94°C’de 10 dakika ilk denatiirasyondan sonra her
bir dongiisii, 94°C’de 30 sn, 65°C ‘de 30 sn, 72°C‘de 30 sn olacak sekilde 35 dongii
yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. NR1H3 geni igin
yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 436 bp’lik iirinler 5 U of HpyCH4IV (Fermentas,
Thermo Fisher Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

SCD geni i¢in yapilan PCR protokolii, 94°C’de 10 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiist, 94°C’de 30 sn, 62°C ‘de 30 sn, 72°C*‘de 30 sn olacak sekilde 35 dongii yapildiktan
sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. SCD geni i¢in yapilan PCR iglemi
sonunda elde edilen 256 bp’lik iiriinler 5 U of Fnu4HI (Fermentas, Thermo Fisher Scientific
Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.

LEP geni icin yapilan PCR protokolii, 95°C’de 2 dakika ilk denatiirasyondan sonra her bir
dongiisii, 94°C’de 1 dakika, 55°C ‘de 1 dakika, 72°C*‘de 15 dakika olacak sekilde 35 dongii
yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika final uzamasi ile tamamlanmistir. LEP geni igin yapilan
PCR islemi sonunda elde edilen 422 bp’lik tirinler 5 U of Sau3Al (Fermentas, Thermo Fisher
Scientific Inc.,Waltham, MA, USA) enzimi ile kesilmistir.
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Interlokin-10 (IL-10) ve Interldkin-10 Reseptér (IL-10R) yoniinden bireylerin genotipleri,
primerlerin ¢aligmamasi nedeniyle yapilamamistir. Yapilan PCR islemleri sonunda elde
edilen tiriinleri ve kesim enzimleri Tablo 1°de goriilmektedir.

Tablo 1. Yapilan PCR islemlerinde kullanilan primer dizileri ve elde edilen PCR firiinlerinin
biiytikliikleri

PCR Kesim
Gen Primer Dizini . o Literatiir
Uriinii Enzimi
F:5’-GCTGCTCCTGAGGGCCCTTCG-3’ Schlee ve
GH 223 bp Alul
R:5’-GCGGCGGCACTTCATGACCCT-3’ ark., 1994
F:5°-AGAGCAGCAGTTTTGACAGC-3’ Sahin ve
MYF5 445 bp Taql
R:5’>-GCAATCCAAGCTGGATAAGG-3’ Akyiiz, 2015
F:5’-ATTATCCCCACAGAGCATCG-3’ ) Maharani ve
FABP4 399 bp Hinll
R:5>-ACAAGACTTGGCCTCAAGGA-3’ ark., 2012
F:5’-CTGCAGGGCTGTTCTGAGAG-3 Flisikowski
STAT5A 215 bp Aval
R:5’-TGGTACCAGGACTGTAGCACAT-3’ ve ark., 2003
F:5>-TCTTCACAGAGCTGACGGAC-3’ Maharani ve
FASN 624 bp Mscl
R:5’-GGAGGAAGAGCTGTTGCAGT-3’ ark., 2012
F:5’-CCCGGTGTCCTGTTGTTGTG-3’ Maharani ve
SCD 256 bp FnudHI
R:5’-TAGACGTGGTCTTGCTGTGG-3’ ark., 2012
F:5’-GCGTGGCGTATGAGAGCTAC-3 Maharani ve
NR1H3 436 bp  HpyCH4IV
R:5’-CGGTGTCCAGACACTCACAC-3’ ark., 2012
Liefers ve
F:5-TGGAGTGGCTTGTTATTTTCTTCT-3’
LEP 422 bp Sau3Al Veerkamp,
R:5’-GTCCCCGCTTCTGGCTACCTAACT-3’
2002
5’-CGTAACCCAGCACTGCTTTG-3’ Prakash ve
TLR4 405 bp BstUI
R:5-GCCTGTTAATGCCCTGTAACC-3 ark., 2014

Kesim sonrasinda incelenen genler yoniinden bireylerin genotiplerinin belirlenmesi i¢in

yapilan elektroforez isleminde % 3’liikk agaroz jel (Prona, Madrid, Spain) kullanilmistir.

Siit ve et verimi ile iligkili farkli verim 6zellikleri yoniinden en yiiksek ve en diisiik degerlere
sahip ornekler 8’er li olarak gruplandirilmis ve sekans analizi uygulanmistir. Sekans analizi
icin GH, MYF5, FABP4, LEPTIN ve STAT5A genleri iizerinde Tablo 2’de belirtilen primerler,

Primer3web version 4.0.0 programu ile dizayn edilerek kullanilmistir.
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Tablo 2. Sekans analizinde kullanilan primer dizileri, elde edilen sekans iiriin biiyiikliikleri ve

erisim numaralari

Gen Primer Dizisi Sekans  Bulundug Accession
Boyutu u Bolge Number

GH F: 5’- CCAGGAGCGCACCTACAT-3’ 747bp Exon 3 - JQ711182.1
R: 5°- CCTCAGGAGCAGCTCCCT-3 Intron 4

MYF5 F: 5- CAGATGCCAGCACACAGACA -3’ 740bp  Intron 2 — ENSBTATO000
R: 5’- CAGGACAGTAGACGCTGTCAA -3° Exon 3 00038612.1

FABP4 F: 5’- GACTGCTGCCTATAGCAAACCA -3  576bp  Intron 3 — ENSBTAGO0
R: 5°- CCAGAGCACCTTCATCTAAGTTT -3’ Exon 4 000037526

LEPTIN  F:5- GAGACGAGGTAGAACCGT-3’ 779bp  Intron 3 ENSBTATO000
R: 5°- CTGGTGGCTCAGACGGTAA -3’ 00019853

STAT5A  F:5- GAGAGGCTGCCAAGCCT-3’ 949bp Intron 6 — AC_000176.1

R: 5°- CCCTTCTGGGCTCTCAGA -3’

Intron 7
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3. BULGULAR
3.1. Genotip ve Allel Frekanslari
3.1.1. GH geni

GH gnin icin yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 223 bp uzunlugundaki PCR iiriinleri
Alul enzimi ile kesilmistir. Kesim sonucunda L ve V olarak adlandirilan iki allel ve iKi
genotip (LL, ve LV) belirlenmistir. VV genotipli bireylerde 223 bp’lik tek bant, LV genotipli
bireylerde 223, 171 ve 52 bp’lik ii¢ bant, LL genotipli bireylerde ise 171 ve 52 bp’lik iki
bandin goriilmesi beklenmistir. Ancak 52 bp’lik bant ¢ok kiigiik oldugu icin agaroz jel
elektroforezinde goriilememesine ragmen 223 ve 171 bp’lik bantlarin birlikte veya ayr1 ayri

goriilmeleri bireylerin genotipplerinin belirlenmesi i¢in yeterli olmustur (Sekil 1).

M VV LV VV IL IL VV L

Sekil 1. GH geni i¢in yapilan Alul enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler markir (100 bp).

Siit verimi yoniinden incelenen 166 disi hayvan 6rnekler igerisinde LL genotipi en yaygin
genotip oldugug belirlenmisken, VV genotipine rastlanilmamistir, L allel frekansinin ise en
yaygin (0.93) allel oldugu belirlenmistir (Tablo 2). incelenen erkek buzagilarda da LL (54
birey) genotipinin en yaygin yaygin genotip oldugu ve yine erkek bireylerde de VV
genotipinin bulunmadigi belirlenmemistir (Tablo 3).

3.1.2. MYF5 geni

MYF5 geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 490 bp’lik PCR iirlinlerinin Taql
enzimi ile kesilmesi sonucunda A ve G olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (AA, AG ve

GQG) belirlenmigtir. AA genotipli bireylerde 490 bp’lik tek bant, AG genotipli bireylerde 490,
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367 ve 123 bp’lik ii¢c bant, GG genotipli bireylerde ise 367 ve 123 bp’lik iki bant goriilmiistiir
(Sekil 2).

Siit verimi yoOniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler igerisinde AG genotipinin (103
birey) en yaygin genotip ve AA genotipinin ise en az goriilen genotip (17 birey) oldugu, G
allel frekansmin ise en yaygmn (0.59) allel oldugu belirlenmistir (Tablo 2). Incelen erkek
buzagilarda da en yaygin genotipin AG (32 birey) ve en az goriilen genotipin ise GG (8 birey)
genotipi oldugu, A allel frekansinin (0.61) G allel frekansindan yiiksek oldugu belirlenmistir
(Tablo3).

M GG AG AA AA AA AG AA AG M

7 --
—

- - - » o A -

Sekil 2. MYF5 geni i¢in yapilan Taql enzim kesim goriintiisii. M: molekiilar marker (100
bp).
3.1.3. FABP4 geni

FABP4 geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 399 bp’lik PCR iriinlerinin Hinll
enzimi ile kesilmesi sonucunda A ve G olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (AA, AG ve
GQG) belirlenmistir. GG genotipli bireylerde 399 bp’lik tek bant, AG genotipli bireylerde 399,
302 ve 97 bp’lik ii¢ bant, AA genotipli bireylerde ise 302 ve 97 bp’lik iki bant goriilmiistiir
(Sekil 3).

Siit verimi yoniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler icerisinde GG genotipi en yaygin
genotip (116 birey) ve AA genotipinin ise en az goriilen genotip (8 birey) oldugu, G allel
frekansmin ise en yaygm (0.82) allel oldugu belirlenmistir (Tablo 2). Incelen erkek
buzagilarda da en yaygin genotipin GG (34 birey) genotipi oldugu ve erkek buzagilarda AA

genotipli bireylere rastlanilmamistir (Tablo 3).
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GG GG GG GG M AG AG GGG oG

Sekil 3. FABP4 geni i¢in yapilan Hinll enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler markir (100
bp).
3.1.4. STAT5A geni

STAT5A geni igin yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 215 bp’lik PCR iiriinlerinin Aval
enzimi ile kesilmesi sonucunda C ve T olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (CC, CT ve
TT) belirlenmigstir. TT genotipli bireylerde 215 bp’lik tek bant, CT genotipli bireylerde 215,
181 ve 34 bp’lik ii¢ bant, AA genotipli bireylerde ise 181 ve 34 bp’lik iki bandin goriilmesi
beklenmistir. Ancak 34 bp’lik bant ¢ok kiigiik oldugu icin agaroz jel elektroforezinde
goriilememistir. Buna ragmen 215 ve 181 bp’lik bantlarin bir arada veya ayr1 ayr1 goriilmeleri

bireylerin genotiplendirilmeleri i¢in yeterli oldugu goriilmistiir (Sekil 4).

Siit verimi yoniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler icerisinde CC genotipi en yaygin
genotip (123 birey) ve TT genotipinin ise en az goriilen genotip (3 birey) oldugu, C allel
frekansmin ise en yaygm (0.86) allel oldugu belirlenmistir (Tablo 2). Incelen erkek
buzagilarda da en yaygin genotipin CT (31 birey) genotipi oldugu, TT genotipinin erkek
buzagilarda goriilmedigi, C allel frekansinin (0.86), T allel frekansindan (0.14) yiiksek oldugu
belirlenmistir (Tablo 3).
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CT'cC CT C€CFr CC CT M

Sekil 4. STATSA geni i¢in yapilan Aval enzim kesim gorlintlisi. M: molekiiler markir
(100 bp).

3.1.5. N1IRH3 geni

N1RH3 geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 416 bp’lik PCR iiriinlerinin
HpyCH41V enzimi ile kesilmesi sonucunda A ve G olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip
(AA, AG ve GQ) belirlenmistir. AA genotipli bireylerde 251 ve 185 bp’lik iki bant, GA
genotipli bireylerde 251, 185, 95 ve 90 bp’lik dort bant, GG genotipli bireylerde ise 251, 95
ve 90 bp’lik ii¢ bandin goriilmesi beklenmistir. Ancak 95 ve 90 bp’lik bantlar birbirlerine ¢ok
yakin olduklari i¢in agaroz jel elektroforezinde ayrilamamislardir. Buna ragmen 251, 185, 95
bp’lik bantlarin bir arada veya ayr1 ayr1 goriilmeleri bireylerin genotiplendirilmeleri igin

yeterlidir (Sekil 5).

Siit verimi yoniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler icerisinde GG genotipi en yaygin
genotip (160 birey) ve AA genotipinin ise en az gorilen genotip (6 birey) oldugu
goriilmiisken AG genotipli bireylere rastlanmlamamistir. Incelenen Orneklerde G allel

frekansinin ise en yaygin (0.96) allel oldugu belirlenmistir (Tablo 2).
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Sekil 5. NR1H3 geni i¢in yapilan HpyCH4IV enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler
markir (100 bp).

3.1.6. LEP geni

LEP geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 422 bp’lik PCR iiriinlerinin Sau3Al
enzimi ile kesilmesi sonucunda A ve B olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (AA, AB ve
BB) belirlenmistir. AA genotipli bireylerde 390 ve 32 bp’lik iki bant, AB genotipli bireylerde
390, 303, 87 ve 32 bp’lik dort bant, BB genotipli bireylerde ise 303, 87 ve 32 bp’lik {i¢ bandin
goriilmesi beklenmistir. Ancak 87 ve 32 bp’lik bantlar birbirlerine kiigiik oldugu i¢in icin
agaroz jel elektroforezinde goriilememistir. Buna ragmen 390 ve 303 bp’lik bantlarin bir
arada veya ayr1 ayr1 goriilmeleri bireylerin genotiplendirilmeleri icin yeterli oldugu

gorilmistiir (Sekil 6).

Siit verimi yoniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler icerisinde AA genotipi en yaygin
genotip (93 birey) ve BB genotipinin ise en az goriilen genotip (4 birey) oldugu goriilmiistiir.
Incelenen &rneklerde A allel frekansmnin ise en yiiksek (0.77) allel oldugu belirlenmistir
(Tablo 2).
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Sekil 6. LEP geni i¢in yapilan Sau3Al enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler markir (100
bp).
3.1.7. SCD geni

SCD geni yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 256 bp’lik PCR fiiriinlerinin Fnu4HI enzimi
ile kesilmesi sonucunda C ve T olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (CC, CT ve TT)
belirlenmistir. CC genotipli bireylerde 143 ve 75 bp’lik iki bant, CT genotipli bireylerde 143,
113 ve 75 bp’lik dort bant, TT genotipli bireylerde ise 143 ve 113 bp’lik ii¢ bandin goriilmesi
beklenmistir (Sekil 7).

Siit verimi ydniinden incelenen 166 disi hayvan ornekler igerisinde CC genotipi en yaygin
genotip (94 birey) ve TT genotipinin ise en az goriilen genotip (16 birey) oldugu goriilmiistiir.
Incelenen &rneklerde C allel frekansinin ise en yiiksek (0.73) allel oldugu belirlenmistir
(Tablo 2).
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Sekil 7. SCD geni i¢in yapilan Fnu4HI enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler markir (100
bp).
3.1.8. FASN geni

FASN geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 624 bp’lik PCR iiriinlerinin Mscl
enzimi ile kesilmesi sonucunda A ve G olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotip (AA, AG ve
GG) belirlenmistir. AA genotipli bireylerde 262, 195 ve 167 bp’lik iic bant, AG genotipli
bireylerde 362, 262, 195 ve 167 bp’lik dort bant, GG genotipli bireylerde ise 362 ve 262

bp’lik li¢ bandin goriilmesi beklenmistir.

Ancak yapilan onerilen primer kullanilarak yapilan PCR islemi sonunda elde edilmesi
beklenen 625 bp’lik PCR iiriinleri elde edilememis, yapilan PCR islemi sonunda 100-200 bp
arasinda iki bant elde edilmistir (Sekil 8). Bu nedenle kesim islemi de yapilamamis ve

incelenen orneklerin genotiplendirilmeleri yapilamamustir.
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KCL tampon ile yapilar gradivent gdrdrtisd

Sekil 8. FASN geni icin yapilan gradient PCR sonuglarinin goriintiisii. M: molekiiler
markir (100, 200, 300, 400 ve 500 bp’lik markir bantlart).

3.1.9. TLR4 geni

TLR4 geni i¢in yapilan PCR islemi sonunda elde edilen 405 bp’lik PCR firiinlerinin BstUI
enzimi ile kesilmesi sonucunda C ve T olarak adlandirilan iki allel ve {i¢ genotipin (CC, CT
ve TT) goriilmesi beklenmistir. Ancak incelenen sagmal ineklerin hepsinin CC genotipinde
olduklar1 belirlenmistir (Tablo 3). CC genotipli bireylerde 248 ve 157 bp’lik iki bant
gorilmustir (Sekil 9).

Sekil 9. TLR4 geni i¢in yapilan BstUIl enzim kesim goriintiisii. M: molekiiler markir (100
bp).

Proje baslangicinda yapilmasi planlanan Interlokin-10 (IL-10) ve Interldkin-10 Reseptor (IL-
10R) i¢in genotipleme caligmasi, secilen primerlerin istenen bdlgeleri ¢ogaltilamamasi

nedeniyle ¢alisilamamis ve bu genler yoniinden bireylerin genotipleri belirlenenememistir.
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Tablo 3. Incelenen disi hayvanlarin GH, N1RH35, FABP4, STAT5A, LEP, SCD, MYFS5,
FASN ve TLR4 genotip ve allel frekanslari

Ki-kare analizi

Gen Genotip Frekansi Allel Frekansi
(HWE)
LL LV vV L Vv
X2 =0.92N
GH Gozlenen 143 (%85.7) 23 (%14.3) 0
0.93 0.07  P=0.9375 (df=1)
Beklenen 143.93 23.14 0.93
AA AG GG A G
X = 166%**
N1RH35 Gozlenen 6 (%3.6) 0 160 (%696.4)
0.04 0.96 P=0 (df=1)
Beklenen 0.21 11.57 156.21
AA AG GG A G X?=1.83"
FABP4  Gozlenen 8 (4.8) 44 (%26.2) 114 (%69) 018 0.8 P=0.1645 (df=1)
Beklenen 5.36 49.29 113.36 ' '
cc CT TT C T X?=0.01™
STATSA  Gozlenen 123 (%74.4) 40 (%23.8) 3 (%1.8) 0.6 014 P=0.9226 (df=1)
Beklenen 125.15 39.7 3.15 ' '
AA AB BB A B X2 =461
LEP Gozlenen 93 (%54.8) 69 (%42.9) 4 (%2.3) 077 023 P=0.0188 (df=1)
Beklenen 97.52 60.95 9.52 ' '
cC CT TT C T
X?=2.99NS
SCD  Gozlenen 94 (%56) 56 (%34.5) 16 (%9.5)
073 0275 P=0.1205(df=1)
Beklenen 90.05 65.89 12.05
AA AG GG A G , \s
X?=11.29
MYF5  Gozlenen 17(%10.1) 101 (%61.3) 48 (%28.6)
0.41 0.59 P= 0.005(df=1)
Beklenen 27.93 81.14 58.93
cC CT TT C T
TLR4 Gozlenen 166 0 0 1 0 -
Beklenen

HWE: Hardy-Weinberg Dengesi; df: serbestlik derecesi;

Istatistiksel olarak 0.001 diizeyinde énemli

NS

- Istatistiksel olarak onemsiz; ***:

Tablo 4. Incelenen erkek buzagilarda GH, MYF5, FABP4 ve STATS5A genotip ve allel

frekanslari
Ki-kare analizi
Gene Genotip Frekans: Allel Frekansi
(HWE)
GH LL LV vV Lallele Vallele X?=0.12
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Gozlenen 54 (%915) 5 (%8.5) 0 P=0.734 (df=1)

0.96 0.04
Beklenen 54.11 4.79 0.11
AA AG GG A G )
X =1.16
MYF5  Gozlenen 20 (%33.9) 32 (%54.2) 7 (%11.9)
0.61 0.39 P=0.2819 (df=1)
Beklenen 21.97 28.07 8.97
AA AG GG A G )
X°=4.26
FABP4  Gozlenen 0 25 (%42.4) 34 (%57.6)
0.21 0.79 P=0.0389 (df=1)
Beklenen 2.65 19.7 36.25
CcC CT TT C T )
X =7.49**
STAT5A  Gozlenen 28 (%47.5) 31 (%52.5) 0
0.74 0.26 P=0.0062 (df=1)
Beklenen 32.07 22.86 4.07

HWE: Hardy-Weinberg Dengesi; df: serbestlik derecesi; ** 0.01 diizeyinde istatistiksel olarak énemli
3.2. Buzagilarda Biiyiime Performansina Ait Bulgular

Yapilan ¢aligmada daha once literatiirde bildirilen, farkl tiir ve irklarda biiytime 6zellikleriyle
iliskili oldugu bildirilen GH, MYF5, FABP4 ve STAT5A gen polimorfizmleri ile erkek
buzagilarda biliyime 6zellikleri arasindaki iligkiler arastirilmistir. Calisma sonunda, GH-Alul
polimorfizmi ile siitten kesim agirligi; STAT5A-Aval polimorfizmi ile mamadan kesim agirligi
arasinda iligski oldugu belirlenmistir (Tablo 5). Diger taraftan MYF5-Taql polimorfizmi ile
dogumdaki viicut uzunlugu arasinda (Tablo 6); GH-Alul polimorfizmi ile mamadan
kesimdeki gogiis cevresi (Tablo 7) arasinda istatistiksel olarak P<0.05 diizeyinde iliski
oldugu; cidago yiiksekligiyle hicbir gen arasinda iliski bulunmadig1 goriilmiistiir (Tablo 8).
Diger taraftan GH-Alul polimorfizmi ile 6. ay agirligi (P=0.065), 6. aydaki viicut uzunlugu
(P=0.063), dogumdaki (P=0.081), siitten kesimdeki (P=0.065) ve 6. aydaki (P=0.072) gogiis
cevresi; STAT5A-Aval polimorfizmi ile 6. aydaki viicut uzunlugu (P=0.095) ve cidago
yiiksekligi (P=0.094) arasinda P<0.1 diizeyinde iligki oldugu goriilmiistiir.

Tablo 5. GH, MYF5, FABP4 ve STAT5A genlerine ait genotiplere gore canli agirliklara ait
(CA) en kiiciik kareler ortalamasi ve standart hatalari

Farkh Donemlerdeki Canh Agirhiklar (kg)

Gen Genotip N Dogumda Siitten Kesimde Mamadan Kesimde 6. Ayda
GH LL 54 42.38+1.13 53.37+1.25% 73.21+1.71 188.57+4.782
LV 5 39.80+2.70 46.89+2.98° 72.43+4.09 166.30+11.41°
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P 0.360 0.041 0.856 0.065
AA 20 45.13+6.57° 55.61+6.47 72.88+8.21 185.05424.63
MYF5 AG 32 41.88+4.17% 53.55+6.13 76.71+£8.87 180.22+19.07
GG 7 40.71£2.30° 54.20+4.54 76.34+5.72 185.14+28.44

P 0.078 0.719 0.303 0.930
FABP4 AG 2 42.47+1.31 52.72+1.51 72.87£1.98 185.2545.71
GG 34 41.69+1.33 52.54+1.53 73.38+2.00 186.83+5.78

P 0.603 0.918 0.819 0.807
STATSA cC 28 42.23+1.33 52.68+1.53 75.59+1.90° 184.38+5.78
CT 31 41.95+1.34 52.59+1.54 70.61+1.91° 187.69+5.81

P 0.858 0.959 0.028 0.622

Genotipler arasindaki istatistiksel farkiiiklar ®ve® seklinde gosterilmistir. P < 0.05; P < 0.1

Tablo 6. GH, MYF5, FABP4 ve STAT5A genlerine ait genotiplere gore viicut uzunluguna
(VU) ait en kiigiik kareler ortalamasi ve standart hatalari

Farkh Donemlerdeki Viicut Uzunluklar: (cm)

Gen Genotip N  Dogumda Siitten Kesimde = Mamadan Kesimde 6. Ayda

LL 54 67.39+0.797 74.35+0.68 78.91+£0.67 106.74+1.46
eH LV 5 69.43+1.903 71.76£1.62 76.56+1.60 99.90+3.48

P 0.306 0.128 0.161 0.063
AA 20  68.70+4.13% 74.15+4.11 78.35+£3.36 106.65+6.72
MYF5 AG 32 67.03+2.82% 74.31+£2.40 78.59+£3.36 106.34+6.37
GG 7 65.2943.45° 74.86+3.08 79.57+£3.36 108.86+6.41

P 0.035 0.744 0.623 0.531
FABP4 AG 25 67.37+0.93 74.11+0.80 78.44+0.79 106.14+1.74
GG 34 67.89+0.94 74.01+0.81 78.86+0.80 105.77«1.77

P 0.620 0.914 0.641 0.850
STATEA CcC 28 67.98+0.94 73.97+0.81 78.62+0.80 104.28+1.72
CT 31 67.25+0.94 74.15+0.82 78.66=0.80 107.66+1.73

P 0.505 0.850 0.966 0.095

Genotipler arasindaki istatistiksel farkliliklar: *ve® P < 0.05; P < 0.1

Tablo 7. GH, MYF5, FABP4 ve STAT5A genlerine ait genotiplere gére gogiis ¢evresi (GC) en
kiiciik kareler ortalamasi ve standart hatalari

Farklh Donemlerdeki Gogiis Cevresi Uzunluklari (¢cm)

Gen Genotip N Dogumda Siitten Kesimde Mamadan Kesimde 6. Ayda
GH LL 54 80.56+0.71 87.22+1.04 92.01x1.11% 131.81£1.29
LV 5 77.43£1.70 82.38+2.48 86.53+2.64° 125.98+3.07
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P 0.081 0.065 0.050 0.072
AA 20 81.70+4.40 88.60+4.74 92.30+4.54 131.65+8.280
MYF5 AG 32 80.63%2.85 87.00+4.72 90.78+5.01 130.84+5.036
GG 7 80.14+2.73 88.00+5.57 93.434£6.99 131.86+7.105

P 0.541 0.613 0.483 0.935
AG 25 80.74+0.84 86.82+1.24 91.53+£1.33 131.16+1.54
FABPa GG 34 79.65+0.85 86.51£1.26 91.24+1.35 131.13£1.55

P 0.253 0.826 0.847 0.988
STATEA cC 28 80.12+0.86 85.77+1.24 90.32+1.32 130.39+1.55
CT 31 80.29+0.86 87.57+1.24 92.47+1.33 131.91£1.55

P 0.863 0.213 0.165 0.396

Genotipler arasindaki istatistiksel farkliliklar: *ve® P < 0.05; P < 0.1

Tablo 8. GH, MYF5, FABP4 ve STAT5A genlerine ait genotiplere gore cidago yiiksekliginde
(CY) en kiiciik kareler ortalamasi ve standart hatalari

Farkh Donemlerdeki Cidago Yiiksekligi (cm)

Gen Genotip N Dogumda Siitten Kesimde = Mamadan Kesimde 6. Ayda
GH LL 54 77.85+0.80 82.98+0.90 86.43+0.89 108.02+1.52
LV 5 76.03+£1.90 80.19+2.16 83.66+2.13 104.50+3.63
P 0.359 0.218 0.216 0.353
AA 20 78.50+4.15 82.80+4.01 85.90+4.30 107.20+5.87
MYF5 AG 32 77.25+3.12 84.38+4.51 88.03+4.29 109.41+7.34
GG 7 76.43+3.16 84.14+2.97 86.71+3.55 111.29+7.02
P 0.410 0.398 0.161 0.614
AG 25 77.57+0.93 82.75+1.06 86.62+1.04 106.69+1.75
FABP GG 34 77.72+0.94 82.56+1.07 85.57+1.05 108.58+1.78
P 0.893 0.879 0.377 0.346
STATEA cC 28 77.30+£0.94 83.02+1.07 86.85+1.05 109.33+1.74
CT 31 77.99+0.94 82.29+1.08 85.36+1.05 105.89+1.75
P 0.519 0.558 0.221 0.094

3.3. Siit Verimi ve Kompozisyonuna Ait Bulgular

Yapilan c¢alismada daha oOnce literatiirde bildirilen, farkli tiir ve irklarda siit verim
ozellikleriyle iliskili oldugu bildirilen FABP4, GH, STAT5A, LEP, N1RH3, SCD ve MYF5 gen
polimorfizmleri ile sagmal disi Holstein’lerden elde edilen siit verim 6zellikleri arasindaki

iligkiler aragtirllmistir. Calisma sonunda, FABP4-Hinll polimorfizmi ile siit yogunlugu
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(P<0.05) (Tablo 8), LEP-Sau3Al polimorfizmi ile gebelik basina tohumlama sayisi ve
somatik hiicre sayis1 (SHS) (P<0.01) (Tablo 10), GH-Alul polimorfizmi ile 305 giinlik siit
verimi arasinda iliski oldugu belirlenmistir (P<0.01) (Tablo 10). Ayrica LEP-Sau3Al ve
STAT5A-Aval polimorfizmi ile siitteki fiziksel 6zelliklerden iletkenli arasinda iliski (P<0.1)
oldugu belirlenmistir (Tablo 9). Diger genler yoniinden incelenen o&zellikler ile
polimorfizmler arasinda iligki olmadig1 goriilmiistiir

Tablo 9. FABP4, GH, STAT5A, LEP, N1RH3, SCD ve MYF5 genlerine ait genotipler siitte %
yag, % yagsiz kuru madde, % yogunluk ve % protein arasindaki iligki

Siit Kompozisyon Ozellikleri

Yagsiz Kuru

Gen Genotip N Yag Yogunluk Protein
Madde

AA 8 3.05+0.20 9.10+0.10 32.09+0.47° 3.41+0.10
FABP4  AG 44 3.33+0.09 9.09+0.04 30.81+0.22 3.42+0.05
GG 114 3.19+0.06 9.09+0.03 30.97+0.15% 3.44+0.03

P 0.274 0.991 0.045 0.813
LL 143 3.22+0.06 9.09+0.02 31.02+0.14 3.44+0.03
e LV 23 3.19+0.12 9.04+0.05 30.80+0.28 3.39+0.06

P 0.793 0.367 0.439 0.360
cc 124 3.24+0.06 9.10+0.03 31.01+0.15 3.45+0.03
STATSA  CT 40 3.16+0.10 9.06+0.04 30.96+0.23 3.40+0.05
TT 3 3.2140.32 8.98+0.04 30.56+0.76 3.40+0.16

P 0.772 0.588 0.822 0.609
AA 93 3.20+0.07 9.12+0.04 31.11+0.17 3.46+0.04
LEP AB 70 3.24+0.08 9.06+0.04 30.91+0.18 3.420.04
BB 4 3.2040.29 9.04+0.14 30.05+0.68 3.35+0.14

P 0.925 0.382 0.232 0.502
. AA 6 2.88+0.23 9.10+0.11 31.35+0.55 3.44%0.11
GG 161 3.23+0.05 9.09+0.03 30.98+0.14 3.44+0.03

P 0.136 0.913 0.500 0.961
cc 93 3.19+0.06 9.12+0.03 31.100.16 3.46+0.03
SCD cT 57 3.2620.08 9.06+0.04 30.82+0.16 3.41+0.04
T 16 3.22+0.14 8.99+0.07 30.89+0.16 3.40+0.07

P 0.727 0.134 0.404 0.424
AA 16 3.31£0.15 8.99+0.07 31.24+0.34 3.40+0.07
MYFS AG 101 3.2240.07 9.100.03 30.92+0.16 3.42+0.03
GG 49 3.17+0.09 9.11+0.04 31.03+0.21 3.48+0.04

P 0.704 0.290 0.656 0.329

Genotipler arasindaki istatistiksel farkliliklar: *ve® P < 0.05
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Tablo 10. FABP4, GH, STAT5A, LEP, N1RH3, SCD ve MYF5 genlerine ait genotipler siitte
donma noktas1 (°C), % laktoz, iletkenlik, pH arasindaki iligki

Siitteki Fiziksel Ozellikler

Gen  Genotip N Donma Noktasi Laktoz Tletkenlik pH

AA 8 60.00+0.59 5.00+0.05 5.16+0.14 6.90+0.02
FABP4 AG 44 59.55+0.27 4.98+0.02 5.16+0.07 6.89+0.01
GG 114 59.81+0.19 4.99+0.02 5.09+0.05 6.89+0.01

P 0.612 0.797 0.549 0.929
LL 143 59.81+0.17 4.99+0.02 5.10+0.04 6.89+0.01
e LV 23 59.41+0.35 4.96+0.03 5.21+0.08 6.88+0.02

P 0.256 0.313 0.185 0.538
CcC 124 59.86+0.19 5.00+0.02 5.07+0.04° 6.89+0.01
STAT5A CT 40 59.49+0.28 4.97+0.02 5.2340.07° 6.89+0.01
TT 3 59.16+0.92 4.93+0.08 5.1940.22° 6.90+0.04

P 0.365 0.465 0.069 0.860
AA 93 59.98+0.21 5.01+0.01 5.09+0.05% 6.89+0.01
LEP AB 70 59.55+0.22 4.97+0.02 5.11+0.05% 6.89+0.01
BB 4 58.80+0.83 4.93+0.07 5.53+0.20" 6.95+0.04

P 0.125 0.148 0.097 0.247
NIRH3 AA 6 59.94+0.67 5.01+0.06 5.13+0.16 6.86+0.03
GG 161 59.75+0.17 4.99+0.02 5.11+0.04 6.89+0.01

P 0.775 0.745 0.918 0.200
CcC 93 59.92+0.20 5.00+0.02 5.07+0.05 6.88+0.01
SCD CT 57 59.55+0.24 4.98+0.02 5.20+0.06 6.90+0.01
TT 16 59.47+0.42 4.97+0.04 5.05+0.10 6.91+0.02

P 0.279 0.422 0.117 0.248
AA 16 59.54+0.42 4.97+0.04 5.14+0.10 6.91+0.02
MYF5 AG 101 59.79+0.19 4.99+0.02 5.08+0.05 6.89+0.01
GG 49 59.76+0.25 5.00£0.02 5.15+0.06 6.89+0.01

P 0.854 0.862 0.587 0.489

Genotipler arasindaki istatistiksel farkliliklar: ®ve® P < 0.1

Tablo 11. FABP4, GH, STAT5A, LEP, N1RH3, SCD ve MYF5 genlerine ait genotipler ile siit
verimi siit kalitesi ve tohumlama sayis1 arasindaki iliski

Ozellikler
Gen Genotip N 305 GiinliikSV SHS GBTS
AA 8 8258.71+893.87 351.88+143.23 2.51+0.52
FABP4 AG 44 7759.48+408.41 368.61+65.44 2.33+0.23
GG 114 7794.38+281.67 435.81+45.13 2.39+0.16
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P 0.870 0.548 0.934
LL 143 7637.64+257.42 428.39+42.13 2.34+0.15
GH LV 23 8989.52+511.13" 323.39+83.65 2.67+0.30

P 0.009 0.213 0.278
cc 123 7833.09+280.77 399.16+45.03 2.39+0.16
STATSA  CT 40 7739.53+420.82 457.02+67.49 2.33+0.24
TT 3 7998.43+1399.27 480.37+224.40 2.73+0.81

P 0.970 0.692 0.876
AA 93 7749.34+317.81 386.92+48.81° 2.20+0.18°
LEP AB 69 7958.02+329.34 409.02:+50.59° 2.66+0.19°
BB 4 6196.34+1253.20 1162.37+192.50° 0.67+0.71°

P 0.376 0.001 0.007
\IRHG AA 6 8202.38+1013.33 233.55+162.24 2.00+0.59
GG 160 7796.94+257.21 421.69+41.18 2.40+0.15

P 0.691 0.250 0.504
cC 93 7759.03+300.9 373.42+47.94 2.43+0.17
SCD cT 57 7856.20+368.93 460.63+58.78 2.34+0.21
T 16 7960.13+644.31 500.34+102.66 2.28+0.37

P 0.940 0.260 0.886
AA 16 7707.014£632.93 481.29£101.85 2.1140.37
MYFS AG 101 7640.86+298.91 428.04+48.10 2.3840.17
GG 49 8212.21+388.02 359.62+62.44 2.5040.23

P 0.390 0.462 0.639

GBT:S Gebelik Basina Tohumlama Sayisi; SV: Siit Verim,; SHS:Somatik Hiicre Sayisi; Genotipler

arasindaki istatistiksel farkliliklar: *ve® P < 0.01

3.4.Sekans Analizlerine Ait Bulgular

3.4.1. GH Geni Sekans Analizi

JQ711182.1 ID numarasina uygun olarak dizayn edilen primerler ile yapilan sekans

analizinde intron 3 bolgesindeki 1601 numarali (Sekil 10) ve intron 4 bolgesindeki 1926

numarali (Sekil 11) numarali bazlarda C>T degisimleri tespit edilmistir.
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y ABI Chromatograrnm: ClillUsersnOemuDesktophseguancengh™JAalLE _PRAETIN KT

< = Sl teel e Sammple: JAT = rIE I IS KIVICI GEI E_GEI 7S | EFi
s10
< " — - S < = = e = = = = < < = =

] -

= i — — = = = === e
— T e Sl heil r e Sasnmple- JAT F IIE I I KIVICI GFI-R_GEI-T72 | Fi
7SO 7O
< S < e = L= < < S E T L= b= < < L = = “
—_—T

Sekil 10. intron 3 bolgesindeki 1601 numarali bazda C>T degisimi.

> ABI Chromatogram: C:alUsersinOemiDesktopisequancesgh ™ ALE PMETIN_ KIVICI GHi—

T e Selected: mone VSazrtple: JTAT FE DNMEIT I KIYICTI GEF-F_GEI-7 1; File: C: T s=x=
S30 S5210
< < g3 g = > L = L = L = < = 4 = S x: < = = = <
fe= ’

5 e Selected: mone VSa_rznple: JTAT F DNMEIT I KINYICI GEFE-R_GEI-7 1; ;lrFi_‘le: T T s=
1030 1020
< < 53 x = T < < < o = X 3 S < = = .

Sekil 11. Intron 4 bolgesindeki 1926 numarali bazda C>T degisimi.

3.4.2. MYF5 Geni Sekans Analizi
ENSBTAT00000038612 ID numarasina uygun olarak dizayn edilen primerler ile yapilan
sekans analizinde intron 2 bolgesindeki 2493 numarali bazda (Sekil 12 ) T>C degisimi tespit

S ABI Chromatogram: CUsersnOem\DesktoplsequanceurmyfS " JALE METIN_ _KIVICI MYFS-F_MMSa 20

T e Selected: mone |Sample: JATE MNMETIN KIYICI NMYES-E_DIS3 | File: G UsersOam Deasictor
<30 430

< -~ -~ < 4 =S < < A < < < = < = = 5 < = = = < x .

[] A 4

=5 |

S ABI Chromatogram: CUsersnOemiDesktoplisequanceurmyfS \JALE_METIN_KIVICL PMYFS-R_MSa_2¢

— T T Seclected: none |Sample: JATE NMETIN KIYICI MMYES-R_NIS3E_ | File: ColUsersOam Dasictor

= ava)

=E

Sekil 12. Intron 2 bolgesindeki 2493 numarali bazda T>C degisimi.
3.4.3. FABP4 Geni icin Sekans Analizi
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ENSBTAT00000000079 ID numarasina gore dizayn edilen primerler ile yapilan sekans
analizinde intron 3 bolgesindeki 4694 numarali bazda (Sekil 13) A>C ve ekzon 4
bolgesindeki 4731 numarali bazda (Sekil 14) A>T degisimi tespit edilmistir.

S NES Selected: none | Samete: JALE_METIN_KIVICI FAIB-R_F24_ |File: C:Users\Osm Dasktop sequance'fabpd JALE_METIN_KIVICI FAIB-R_F24_2016-1

AR WA WA

"" SN Selected: mone | Sample: JALE METIN. KIYVICI FAIB-R_F15_ |File: C:\Users\Oem Dasktop'sequance\fabpt JAL E_ METIN_KIVICI FAIB-R_F15_2016-1

A s 3 T G T T T T C T T T 2 G C T T G T-\ A 4 > 4 T

] M/WMM\MAMA/MM/\/\WWM

EH|

Sekil 13. Intron 3 bolgesindeki 4694 numarali bazda A>C degisimi.

' St Lizlh: 'I '\;' L6 Selected: hone |Sample: JATE METIN KIYICI FATB-R _F34_  |File: C:'\Usars\Oem'Dasktop'sequance'fabp4"

4"0
T X AW G G%

Wi AR A WIAAAA

Sekil 14. Ekzon 4 bolgesindeki 4731 numarali bazda A>T degisimi.

3.4.4. LEP Geni Sekans Analizi

ENSBTAT00000019853 ID numarasina gore dizayn edilen primerler ile yapilan sekans
analizinde intron 3 bolgesindeki 13614 numarali bazda (Sekil 15) C>T, 13678 numarali bazda
(Sekil 16) A>G, 13930 numarali bazda (Sekil 17) T>C, 13938 numaral1 bazda (Sekil 18)

C>T degisimleri tespit edilmistir.

S ABI Chromatogram: CuUsers\Oem \Desktopisequancelleptin®JALE_METIN_KIVICIL LEPTIN-F_LS:

T e Selected-rone Sample: JAT E MET N KIYICI I ESITIN-F_I S35 | File: CrUsers Oam Das
100 110 1
Es < Lo < = = < L < 2 L < x < < < ES N < o .

— = - = e
"""" N—— [Sample: JAaT = rrETDT KIYICTI I ESTDT R I SS_ | File: CoiUsers Oam Dasl

Selected: none
150 igo

c <C© <C

%«MMMM

Sekil 15. Intron 3 bdlgesindeki 13614 numarali bazda C>T degisimi.
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S ABI Chromatogram: C:aUsersnOemiDesktophiseqguancaeileptin®JALE PMETIN_KIVICI LEBTIN

----- SIS Selected: mone |Sample: JATE MNMETDN KIVICI I ESTIN-F I 32 |File: CiUsersO
1iso

1SS0
< =_3 L= L= ] < < < < E-_= L=

=g L= 8 < v < < <

S ABI Chromstogram: CruUsers\OermiDe= e g
""" i Selected: mone |Sample: JATE MMETNN KIVICI I ESITIN-R_I 32 |File: CoiUser=wO
220

= < . = ™ % =3 . =3 =3 3 3 = [ = = L3 =3 L3 L3 = = "~
. M\MWWW
= | = === ] B =

Sekil 16. Intron 3 bdlgesindeki 13678 numarali bazda A>G degisimi.

| 5= ABI Chromatogram: C\Users\Oerm Desktopisequancelleptin®JALE_PMETIN_KIVICT
Sample: JAT E MNMEIIDN_KIVICI I ESITIN-F_I 53 | File: C:

e— Selected: none
420 4230
< < g3 e —~ < —~ c = = < < -~ A < = -~

"""" [Sample-JaT = reT T KIvIcI TERTDN-R I S3 [File: ©

SE———— \ﬁ' Selected: none
<70

Sekil 17. intron 3 bolgesindeki 13930 numarali bazda T>C degisimi.

S ABI Chromatograrnm: C:rulUsersnOermiDesktopisequancetieptin™ AL E_PETIN

"""" = Seclected: mone |S=mple-JATE IEITIN KIVICI I ESITIN-F_ ¥ 17 r

<20
L == _3 = r_ < . E 3 < . < < = L

S ABI Chromatogram: CraUsersnOemiDesktopisequancenieptin™JALE_|
—— T N Selected ohe |Sample-JaT F a7 KIYICI I ESTDNT-R_ T 17 E
270 2SO0
. = L < . > 4 . f=2 = > 4 < . < <
—=1

Sekil 18. Intron 3 bolgesindeki 13938 numarali bazda C>T degisimi.
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3.4.5. STAT5A Geni Sekans Analizi

AC _000176.1 ID numarasina gore dizayn edilen primerler ile yapilan sekans analizinde intron
6 bolgesiki 11845 numarali bazda (Sekil 19) A>G, 12033 numarali bazda (Sekil 20) T>C,
12133 numarali bazda (Sekil 21) A>G, 12167 numaral bazda (Sekil 22) C>T degisimleri
tespit edilmistir.

3 ABI Chromatogram: C:\Users\Oem\Desktopi\sequance A stat\JALE_METIN_KIVICI STAT-F_S78_2016-11-11-11-19-40D01.abl

RO SR one JATE METDN _KIYICI STAT-F_S7S_ |File: C-\Users'O=m Dasktop'sequanceaistat' JAT E NMETIN KI°

130 110 i50
G E G

y ABI Chromatograrm: C_\Users\Oem‘\Dsktop\sequance\stat\JA.LE METIN_KIVICI STAT-R_S78 2016-11-11-11-19-40D02.abl

— Selected: none |Sample: JATE MNMETIN_KIYICI STAT-R_S7S_ |File: C:\Users'Oem Dasktopiseguance'stat JAT E_NETIN_KIv]
270 280 290
T < G G G G G cC < .a. A T GUIGE T G < c G G G © Y GE SN = 3

Sekil 19. Intron 6 bdlgesindeki 11845 numarali bazda A>G degisimi.

> ABI Chromatogram: C:\Users\Oem\Desktop\sequance\stat\JALE_METIN_KIYICI_STAT-F_S79_2016-11-11-11-19-40E01.abl

"""" " Selected: none |Sample: JALE METIN_KIYICI_STAT-F_S79_ |File: C:\Usars\Oem Dasktop'sequance'stat JALE_METIN_KIYICI STAT-F
330
(< N« S « B SHIC < GRS R c T« I o Gl < ]

ST o ected: none | Sample: JALE METIN_KIVICI_STAT-R_S79_ |File: C:\Users'Oem'Desktop'sequanceistat JALE_METIN_KIYICI STAT-R

310 320
C A A G 2 C

600 610 620
C C A A G C C A G A C C A X G C A T T G G G T G A G G C A G

Sekil 20. Intron 6 bolgesindeki 12033 numarali bazda T>C degisimi.

Users\Oern\Dslctop\sequance\stat\JALE METIN_KIVICI STAT-F_S117 2016-11-11-11-19-4

e S.ample JAT E NETINN KIYICI STAT-F S117__ Ftle C:rUsers Oeam Desktop sseguancastat " JAT
220 N 437077
< ¢ & €« L3 < < < < . C .
MMAQA@@
= j:'sz.tzlple: JAILE NETIN KIYICI STAT-R S117__ ‘Fi.le: C:Users Oeaem Desktop seguance stat JAT E
450

VAWMV

Sekil 21. Intron 6 bdlgesindeki 12133 numarali bazda A>G degisimi.
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> ABI Chromatogram: CUsers\Cermi\Desktopisequanceistat'JALE METIN_KIVICI STAT-F_S95_2016-11-1

— e el el riore Sample: JAT E NETIN_ KIYICI _STAT F _SSS_ | File: C:ilUs=rsOem Deasktop's=guan

470 480
<

ATAATAY

= ABI Chromatograrmn: CnUsersnOemiDeskophsequancenstatJAalE TMETIN _KIVICTL STAT-RK_S95 JO01I6-11 —

= |

—_—— T e Selected: mone Sample: JAT E MNMEITDN _KIYICI STAT R _SSS5S_ | File: C:Users Oem Desktop 'seguar

780 790

< £ < A 3

N A WA\

Sekil 22. intron 6 bolgesindeki 12167 numarali bazda C>T degisimi.

3.5. Siit Kalitesine (Siit Somatik Hiicre Sayis1-SSHS) Ait Bulgular

Siit Somatik Hiicre Sayist (SSHS) analiz sonuglarina gore farkli SSHS gruplarimin siit
kompozisyon 6zelliklerinden yag, yogunluk, donma noktasi, laktoz ve iletkenlik 6zellikleri
tizerinde P<0.01’de ve yagsiz kuru madde de P<0.05’te Onemli etkisinin oldugunu
gostermigtir. SSHS ile siit kompozisyonu ve siit verimi arasindaki iliski Tablo 11°de

verilmistir.

Tablo 11. Siit Somatik Hiicre Sayist ile siit kompozisyonu ve siit verimi arasindaki iliski

Siitteki Somatik Hiicre Sayisi1 (SSHS)

Degisken <200.000 hiicre/ml >200.000 hiicre/ml Toplam P
Siit Kompozisyonu (n=1043) (n=582) (n=1625)
Yag (%) 3.01+1.23 3.46+1.21 3.17+£1.24 0.01
Yagsiz Kuru Madde (%) 9.11+0.54 9.04+0.68 9.08+0.59 0.02
Yogunluk (%) 31.22+£2.74 30.52 +3.80 30.97+3.18 0.01
Protein (%) 3.46+0.95 3.40+0.18 3.44+0.76 0.11
Donma Noktasi (%) 60.02 £3.41 59.14+3.21 59.70£3.36 0.01
Laktoz (%) 5.00+0.26 4.93+£0.34 4.98+0.30 0.01
Tletkenlik (%) 4.95+0.42 5.11+0.55 5.01+0.48 0.01
pH 6.87+0.27 6.88+0.42 6.88+0.33 0.65
Verim (n=70) (n=97) (n=167)
305 Giin Siit Verimi 8221.50 +2373.45 7831.71 £2202.11 7995.10+ 2276.65 0.276

Siit verimi bakimindan SHS<200 000 hiicre mL" ve SHS>200 000 hiicre mL™
karsilastirildiginda sirastyla 8221.504+2373.45 kg (26.956 kg/giin) ve 7831.71+£2202.11 kg
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(25.678 kg/giin) olarak elde edilmistir. Siit verimi SHS<200000 hiicre mL™ grubunda daha
yiiksek olmasina karsin sonug istatistiki olarak 6nemli bulunmamistir. Calismada belirlenen
bu sonu¢ GUO Jia-zhong et al., (2010) tarafindan yapilan ¢alismada giinliik siit verimini
SHS<200 000, 200 000-500 000, 500 000-1 000 000 ve >1 000 000 olan gruplarda siit
verimini sirasiyla 26.750 kg, 26.365 kg, 25.791 kg ve 24.401 kg olarak belirledikleri
¢alismayla uyumludur. % yag SHS<200 000 hiicre mL™ 3.01£1.23 ve SHS>200 000 hiicre
mL™ de 3.46+1.21 olarak elde edilmis ve istatistiki olarak dnemli (P<0.05) olmustur. Elde
edilen bu sonu¢ GUO Jia-zhong et al., (2010) tarafindan bildirilen sonucla drtiismektedir. %
yagsiz kuru madde, yogunluk, donma noktasi, laktoz ve iletkenlik 6zelliklerinde iki grup
arasindaki fark istatistiki olarak 6nemli (P<0.05) bulunmus bu degerler sirasiyla SHS<200
000 hiicre mL™ ve SHS>200 000 hiicre mL™* gruplarda 9.11+0.54 ve 9.04+0.68, 31.224+2.74
ve 30.52 £3.80, 60.02 £3.41 ve 59.14£3.21, 5.00+£0.26 ve 4.93+0.34, 4.95+0.42 ve 5.11+0.55
olarak elde edilmistir. % protein SHS<200 000 hiicre mL™ grubunda 3.46+0.95 ve SHS>200
000 hiicre mL™ grubunda 3.40+0.18 ve pH SHS<200 000 hiicre mL™ grubunda ve SHS>200
000 hiicre mL™ grubunda 6.87+0.27 6.88+0.42 olmus ve gruplar arasindaki fark istatistiki
olarak anlamli bulunmamaistir. SHS ile siit kompozisyonu ve siit verimi arasindaki korelasyon

degerleri Tablo 12’°de verilmistir.
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Tablo 12. SHS ile siit kompozisyonu ve siit verimi arasindaki korelasyon degerleri

SHS Siit Verimi  Yag Yagsiz KM. Yogunluk Protein Donma Noktas1 Laktoz  Tletkenlik pH
SHS 1
Siit Verimi -0.081 1
Yag 0.075  0.023 1
Yagsiz K.M. -0.092 -0.095 -0.033 1
Yogunluk -0.164*  -0.099 -0.414**  0.731** 1
Protein -0.081 -0.099 0.037 0.323** 0.253** 1
Donma Noktasi -0.101 -0.114 -0.156* 0.909** 0.811** 0.332** 1
Laktoz -0.109 -0.130 -0.099 0.928** 0.809** 0.344**  0.976** 1
fletkenlik 0.251** 0.025 -0.080 -0.172* -0.108 -0.092 -0.278** -0.172* 1
pH 0.290** 0.050 0.100 -0.016 -0.064 0.067 -0.054 -0.057 0.016 1

SHS: Somatik hiicre sayist; K.M: Kuru madde
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Calisma sonunda, SSHS ve siit verimi arasinda (-0.081) negatif korelasyon (P<0.05) ve SSHS
ve protein arasinda negatif korelasyon (-0.081) elde edilmistir. Guo et al., (2010) yaptiklar
caligmada bu degeri -0.084 olarak bildirmislerdir. SSHS ve yagsiz kuru madde, SSHS ve
donma noktasi, SSHS ve laktoz arasinda sirasiyla -0.092, -0.101, -0.09 negatif korelasyon ve
SSHS ve yogunluk arasinda -0.164 6nemli negatif korelasyon (P<0.05) elde edilmistir. SSHS
ve yag arasinda pozitif 0.075 ve SSHS ve iletkenlik, SSHS ve pH arasinda sirasiyla 0.251,
0.290 yiiksek 6nemli pozitif korelasyon (P<0.01) belirlenmistir.
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4. TARTISMA ve SONUC
4.1. Genotip ve Allel Frekanslari
4.1.1. GH Geni

Biiylime hormonunun, postnetal biliylime ve gelisme ile meme bezinin gelismesi ve siit
tiretimininde dahil oldugu birgok fizyolojik siirecte rol oynamaktadir. Bu nedenle GH geninin
ciftlik hayvanlar1 yetistiriciliginde onemli verim &zelliklerinden siit ve et verimi ile siit ve
karkas kompozisyonu 6zellikleri i¢in genetik belirte¢ olarak kullanilabilecegi bildirilmistir

(Dybus, 2002; Ge ve ark., 2003).

Sigir GH geni ile verim Ozellikleri arasindaki iligkinin arastirildigi ¢alismalarda en ¢ok gen
tizerinde Alul ve Mspl enzim kesim noktalarimin olusmasina neden olan tek niikleotid
polimorfizmleri kullanilmistir (Reis ve ark., 2001; Zhou ve ark., 2005). Tiirkiye’de yetistirilen
sagmal Holstayn ineklerde siit verimi ve siit verim Ozellileri ile besi i¢in kullanilan erkek
Holsteinlerde Alul enzim kesim noktasinin olusmasina neden olan SNP kullanilmistir. Elde
edilen genotipik Ozellikler ile Holstein irki sigirlarda biliylime ve siit verim Ozellikler

arasindaki iliski arastirilmistir.

(Calismada incelenen hem disi hemde erkek Holsteinlerde LL genotip frekansi (%85.7; %91.5)
diger genotiplerden yiiksek bulunmustur. Bu durum literatiirle uyumludur. Farkl iilkelerde
yetistirilen Polonya’da (Dybus, 2002; Lechniak ve ark., 2002), Macaristan’da (Kovacs ve
ark., 2006), Rusya’da (Khatami ve ark., 2005), Almanya’da (Schlee ve ark., 1994), Kanada’da
(Sabour ve Lin, 1996), Avustralya’da (Shariflou ve ark., 2000) yetistirilen Holstein 1rk1
sigirlarda GH-Alul polimorfizminin arastirildigi calismalarda LL genotip frekansinin en
yiiksek oldugu bildirilmistir. Calismada incelenen Holstein’lerde V'V genotipli bireylere
ratlanilmamistir. Benzer sekilde Holsteinlerde yapilan galigmalarda VV genotip frekansinin
¢ok diisiik oldugu bildirilmistir (Dybus, 2002; Khatami ve ark., 2005; Kovacs ve ark., 2006).
Bu durumun Holstein’lerde siit verim 6zelligi i¢in yapilan seleksiyon caligmalarinin sonu

olarak gelistigi diistiniilm{istiir.

Polonya’da yetistirilen 1086 bas Holstayn sigirmda birinci, ikinci ve ti¢lincii laktasyon siit
verimleri ile GH-Alul polimorfizmi arasindaki iligskinin incelendigi bir ¢alismada, birinci
laktasyonda LL genotipli bireylerin siit verimi bakimindan en iyi genotip oldugu ancak ikinci
ve ligiincii laktasyonda siit verimi acisindan genotipler arasinda fark bulunmadig bildirilmistir
(Dybus, 2002). Macaristan’da yetistirilen 363 bas Holstayn sigirnda GH-Alul polimorfizmi ile

stit verim Ozelliklerinden incelendigi bir ¢alismada; LV genotipli bireylerin siit kompozisyon
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ozellikleri yoniinden diger genotiplere tercih edilebilecegi bildirilmistir (Kovacs ve ark.,
2006). Benzer sekilde Holstayn ve Simental irki sigirlarda, GH-Alul-LV genotipi bireylerin
diger genotiplilere gore daha iyi siit ve siit protein verim Ozelliklerine sahip oldugu, LL
genotiplilerin ise yag veriminde diger genotiplilerden tistiin oldugu bildirilmistri (Grochowska
ve ark., 2001). Tirkiyede yetistirilen Holstein irki sigirlarda siit verim 6zelliklerinin
incelendigi bu caligmada da diger ¢alismlarla uyumlu olarak LL genotipli bireylerin daha

yiiksek siit verimine sahip olduklar1 goriilmiistiir.

Simmental k1 si@irlarda GH-Alul polimorfizm ve canli agirlik artis1 arasindaki iliskinin
arastirildig bir ¢alismada, LV genotipili bireylerin diger genotiplilere gore daha yiiksek canli
agirlik artisgina sahip olduklar1 bildirilmistir (Sabour ve Lin, 1996). Ancak, Holstaynlarda
yapilan bir calismada ise VV genotipili bireylerde giinliik canli agirlik artislarinin daha

yiiksek oldugu bildirilmistir (Zwierzchowski ve ark., 2001).

Erkek Holstein’lerde biiylime 6zellikleri ile GH-Alul polimorfizmi arasindaki iligkinin
arastirildig1 bu ¢aligmada, LL genotipli biereylerin siitten kesim ve 6. aydaki canli agirlik ve
viicut uzunlugu ile olgiimlerin yapildigi tim donemlerdeki gogiis ¢evresi yoniinden diger
genotiplerden daha iyi oldugu goriilmiisiir. Yapilan bu ¢alisma sonunda GH-Alul
polimorfizmi yoniinden LV genotipli hayvanlarin siit verim agisindan tercih edilebilecegi

sonucuna varilmistir.
4.1.2. MYF5 geni

Yapilan literatiir taramasinda sigirlarda MYF5 gen polimorfizminin arastirilma sayisinin az
oldugu gortilmiistiir. Bu ¢alismalarin birinde Bos taurus kokeni ii¢ farkli yerli Cin (Jiaxian
red, Nanyang ve Qinchuan) sigir irkinda MYF5 gen polimorfizmi arastirilmis ve A allel
frekansinin G’den yiiksek oldugu, GG genotipinin bulunmadigir ve AA genotipinin en yaygin
genotip oldugu bildirilmistir (Ujan ve ark., 2011). Bir yerli Kore sigir irkin olan Hanwoo sigir
irkinda da GG (0.55) genotip frekansinin en yiiksek oldugu buna karsilik AA genotip
frekansimin (0.08) en diisiik oldugu bildirilmistir. Diger taraftan Avrupa kokenli et¢i bir sigir
irk1 olan Angus irkinda A allel frekansi (0.51) ile G allel frekansinin (0.49) birbirine yakin
oldugu; AG’nin en yaygin genotip oldugu, GG ve AA genotiplerinin goriilme sikliginin
birbirine yakin oldugu belirlenmistir (Chung ve ark., 2005). Bir bagska Avrupa kokenli etci
sigir irk1 olan Charolais irkinda yapilan bir ¢alismada AG genotip frekansimin (0.48), Angus
irkindaki gibi en yaygin genotip oldugu ancak AA genotip frekansiin (0,36), GG genotip
frekansindan (0.16) daha yiiksek oldugu rapor edilmistir (KiSacova ve ark., 2009). Benzer
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sekilde Avrupa kokenli bir sigir irk1 olan Holstein irkinin incelendigi bu ¢alismada da AG

genotip en yiiksek frekansa (0.61) sahip oldugu belirlenmistir.

Farkli verim ozellikleri i¢in yetistirilen sigir irklarinda MYF5 geninde bulunan farklh
polimorfizmler ile et verimi ve et kalite Ozellikler arasindaki iliskiler arastirilmistir. Bu
amacla c¢alismalarin birinde MYF5 geni ile bazi et verim oOzellikleri arasindaki iligki
arastirilmis ve Holstein irkinda MYFS5 geni ile muskulus longisimus dorsi agirligi ve bu kasta
bulunan yag miktar1 arasinda iligkili oldugu bildirilmistir (Robakowska-Hyzorek ve ark.,
2010). Bir baska calismada Bos taurus kokenli dort Cin yerli sigir irkinda, MYF5 geni ile
kesim agirligi, bel gozii kas1 agirlig, bel gozii kast genisligi, su tutma kapasitesi arasinda

iliski oldugu bildirilmistir (Ujan ve ark., 2011),

Yine Cin yerli sigir irklarindan Nanyang, Qinchuan ve Jiaxian ki sigirlarda MYF5 geni ile
buzagi dogum agirliklari, ortalama giinliik canli agirlik artisi, cidago ve kalca yiiksekligi
arasindaki iliski arastirilmis ve incelenen irklardan sadece Qinchuan irkinda MYF5 geni ile a

cidago ve kalca yiiksekligi arasinda iliski oldugu rapor edilmistir (Ujan ve ark., 2011).

Bir Kore yerli sigir irki olan Hanwoo 1rkinda yapilan bir ¢alismada, MYF5 geni ile 12. ay
canli agirhigr ve giinlilkk canli agirlik artis1 arasinda iliskili oldugu, buna karsilik dogum

agirhigr ve altinct ay canli agirligi arasinda iligkili olmadigr belirlenmistir (Bhuiyan ve ark.,
2009).

Angus, Simmental, Hereford, Shorthorn, Hanwoo, Brahman and Red Chittagong irki
sigirlarda yapilan bir ¢aligmada ¢aligmada, AA genotipli bireylerin diger iki genotipe gore
daha iyi karkas randimanina sahip olduklar1 ve canli agirlik yoniinden ise GG genotiplilerden

%3.52, AG genotiplilerden ise %3.70 daha iyi olduklar1 bildirilmistir (Bhuiyan ve ark., 2009).

Bu calismalarla uyumlu olarak, Holstein 1rki erkek buzagilarda MYF5-Taql polimorfizmi ile
buzagi dogum agirligi (Tablo 4) ve dogumdaki viicut uzunlugu (Tablo 5) arasinda iliski
oldugu belirlenmistir. Ancak siit verim Ozellikleri ile MYF5-Tagl polimorfizmi arasinda

herhangi bir iligki bulunamamustir.
4.1.3. FABP4 geni

FABP4 proteininin yag metabolizmasinda rolii nedeniyle bu calismada, FABP4 proteinini
kodlayan gen polimorfizminin, disi ve erkek Holstein sigirlarda et verimi ile siit verimi ve siit

kompozisyonu arasinda iligskinin arastirilmasi diisiiniilmiistiir.
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Kore’de yetistirilen yerli bir sigir irki olan Hanwoo 1rkina ait besi hayvanlarinda FABP4
polimorfizminin arastirildigi bir calismada GG genotip frekansinin (0.50) genotiplerden
yiiksek oldugu AA genotip frekansinin ise (0.07) ¢ok diisiik oldugu bildirilmistir (Maharani
ve ark., 2012). Benzer sckilde bu ¢alismada incelenen disi ve erkek Holsteinlerde de GG
genotip frekansinin diger genotiplerden yiliksek oldugu goriilmiistiir (0.69; 0.57 sirasiyla),
ancak AA genotipi disilerde goriilmiisken (0.05), erkeklerde bulunamamistir. Calismada
FABP4 geni icin kullanilan SNP baska sigir irklarinda kullanildig1 ¢alismaya rastlanilmamasi
nedeniyle, diger sigir irklarinin bu SNP yoniinden genotipleri hakkinda bir bilgi elde
edilememistir. Yapilan literatiir taramasinda, sigirlarda biiylime 6zellikleri ve viicut Olgiileri
ile FABP4-Hinll polimorfizmi arasinda iliskinin arastirildigi bir ¢alismaya rastlanilmamistir.
Erkek Holstein buzagilarin kullanildigi bu ¢alismada FABP4-Hinll polimorfizmi ile incelenen

Ozellikler arasinda iligki belirlenememistir.
4.1.4. STAT5A geni

Bir transcripsiyon faktorii olan STATS5A’in biiyme ve meme bezinin gelisimindeki rolii
nedeniyle bu c¢aligmada, STATS5A geninde bulunan Aval polimorfizminin, disi ve erkek
Holstein sigirlarda et verimi ile siit verimi ve siit kompozisyonu arasinda iliskinin

arastirilmasi distiniilmiistiir.

Yapilan bu ¢aligmada incelenen disi Holsteinlerde CC genotip frekansinin (0.744) en yiiksek
oldugu ve TT genotipinin ise (0.018) en diisiik genotip frekansina sahip oldugu, erkek
Holsteinlerde ise CT genotip frekansinin (0.52) yiiksek oldugu ve TT genotipli bireylerin
bulunmadig1 belirlenmistir. Bu sonuglarla uyumlu olarak Iran’da yetistirilen Holsteinlerde CC
genotip frekansinin (0.739) en yiliksek oldugu ve TT genotipinin bulunmadig bildirilmistir.
Yine bizim ¢alismamizla uyumlu olarak, Polonya’da (Flisikowski ve ark., 2003a; Kmie¢ ve
ark., 2010), Cin’de (He ve ark., 2012) yetistirilen Holsteinlerde CC genotip frekansinin en
yiiksek oldugu bildirilmistir. Buna karsihik Italyan Holsteinlerinde CC genotipine
rastlanilmamigken CT genotip frekansinin (0.62) en yiiksek oldugu bildirilmistir (Dario ve
ark., 2009).

Biiytime performansi ile ilgili ¢alismalarda ise besiye alinan erkek Holsteinlerde CC genotipli
hayvanlarin mamadan kesim agirligi (P<0.05), 6. ay viicut uzunluguve cidago yiiksekligi
(P<0.1) yoniinden diger genotipten iyi oldugu belirlenmistir. Bizim c¢alisma sonuglarina
uygun olarak Polonya’da ve Italya’da Holstein 1rki da dahil farkli sigir irklarinda STAT5A-

Aval polimorfizmi ile biiylime ve karkas 6zelliklerinin arastirildig bir ¢alismada CC genotipli
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hayvanlarin farkli donemlerdeki canli agirligi, bu donemlerdeki canli agirlik artis1 ve karkas
ozellikleri yoniinden CT genotipinden iyi oldugu bildirilmistir (Flisikowski ve ark., 2003Db).
Ayrica CC genotipli bireylerin yemden yararlanmalarmmin da diger genotipli bireylerden

yiiksek oldugu bildirilmistir (Flisikowski ve ark., 2003b).

Holstein irkinda (Kmie¢ ve ark., 2010; Oikonomou ve ark., 2011; Sadeghi ve ark., 2009),
Jersey wrkinda (Dario ve ark., 2011) ve Simental irkinda (Viorica ve ark., 2010) STAT5A
geninde bulunan farkli SNP noktalar1 ile siit verim ozellikleri arasindaki iliski oldugu
bildirilmistir. Ancak Holstein irkinda STAT5A-Aval polimorfizmi ve siit verim 6zelliklerinin
arastirildign bu calismada, farkli genotipler ile siit verim 0&zellikleri arasinda iligki
bulunamamaistir. Bizim ¢alismamizin sonuglari ile uyumlu olarak Holstein irkinda STAT5A-
Aval polimorfizmi ile siit verim O6zellikleri arasinda iliski olmadigini (Flisikowski ve ark.,
2004; He ve ark., 2012) bildiren ¢alismalarda bulunmaktadir.

4.1.5. N1IRH3 geni

Yag metabolizmasindaki rolii nedeniyle, NIRH3 geni ile siit verim 6zellikleri arasinda iliski
olabilecegi diisiiniilmiistiir. Tiirkiye’de yetistirilen Holstein 1rk1 holsteinlerin incelendigi bu
calismada GG genotip frekansinin en yiiksek (0.964) oldugu, AG genotipli bireylere
rastlanilmamistir. Bir yerli Kore sigir irki olan Hanwoo ki sigir irkinda da GG genotip
frekansinin en yiiksek oldugu (0.68), AA genotipinin ise en az goriilen genotip (0.02) oldugu
bildirilmistir (Maharani ve ark., 2012). Bu ¢alismada kullanilan SNP’nin incelendigi baska bir
caligmaya rastlanilamadigr i¢in diger sigir irklarindaki genetik durum hakkinda bir bilgi

bulunamamustir.

Cin yerli sigir wrklarinda yapilan bir ¢alismada, N1RH3 gen polimorfizmi ile biiyiime
ozellikleri arasindaki iligski oldugu bildirilmistir (Ma ve ark., 2014). Ancak Holsteinlerin
incelendigi bu ¢aligmada N1RH3 gen polimorfizmi ile siit verim 6zellikleri arasinda herhangi

bir iligki bulunamamustir.
4.1.6. LEP geni

Polonya (46), ingiltere (24), Hindistan (41), Portekiz (5), Arjantin (29, 45), Yunanistan (51)
ve Italya’da (9) yetistirilen Holstein 1rk1 sigirlarda LEP geninde A allel frekansini B allelinden
yiiksek oldugu bildirilmistir. Tiirkiye’de yetistirilen Holstein irki sigirlarin incelendigi bu
caligmada da A allel frekansi1 (0.77), B allelinden yiiksek bulunmustur. Bu ¢alismada AA
genotip frekansi diger genotiplerden yiiksek bulunmusken (0.548), BB genotip frekansinin en
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diisiik oldugu (0.023) gériilmiistiir. Benzer sekilde iran’da (Sharifzadeh ve ark., 2010),
yetistirilen Holsteinler’de de AA genotip frekansi en yiiksek oldugu bildirilmistir.

Yapilan ¢alismada incelenen 166 bas disi Holsteinde LEP-Sau3Al polimorfizmi ile somatik
hiicre sayisi, gebelik basima tohumlama sayisi arasinda iliski oldugu belirlenmistir. Bu
calismadaki bulgularla uyumlu olarak Komisarek ve Antkowiak, (2007) Jersey irkinda LEP
geni ile dol verimi arasinda iliski oldugu bildirilmistir. Diger taraftan LEP geni ile siit verim
ozellikler iarasinda iliski oldugu bildirilmistir (Liefers ve arkl., 2002; Heravi ve ark., 2006).
Ancak Holstein irkinin incelendigi bu c¢alismada LEP-Sau3Al polimorfizmi ile siit verim
Ozellikleri arasinda iliski bulunamamistir. Bu nedenle daha cok oOrnek ile LEP-Sau3Al

polimorfizmi ile siit verim 6zellikleri arasinda iliskinin arastirilmasina ihtiyag¢ vardir.
4.1.7. SCD geni

Stearoyl CoA desaturase (SCD) ‘in ruminantlardaki linolenik asit sentezindeki rolii nedeniyle,
bu ¢alismada siit verimi ile iligkisinin arastirilmasi diistiniilmiistiir. Toplam 166 bas disi
Holsteinin incelendgi bu calismada, CC genotipinin (0.56) en yaygin oldugu, TT genotipi
frekansinin ise (0.095) en az oldugu goriilmiistiir. Bu ¢aligmada kullanilan SNP kulanilarak
genotipleme yapilan bir ¢alismada yerli bir Kore s1g1r irk1 olan Hanwoo 1rki sigilar incelenmis
bu bu wrkta CT genotipinin en yiiksek frekansta oldugu (0.41), Holsteinlerden farkli olarak CC
genotip frekansinin (0.19) en diisiik oldugu bildirilmistir (Maharani ve ark., 2012).

Calismada et kalite 6zellikleri arastirlmadigi i¢in erke buzagilarda biiyme 6zellikleri ile SCD-
Fnu4HI polimorfizmi arasindaki iligki aragtirllmamigtir. SCD-Fnu4HI polimorfizmi ile siit

kompozisyonu arasinda da istatistiksel olarak bir iliski bulunamamustir.
4.1.8. FASN geni

Calismada genotiplemis yapilan Holstein 1irki disi ve erkek bireylerde FASN-Mscl
polimorfizminin belirlenmesi i¢in yapilan PCR isleminde literatiirde bildirilen 624 bp

uzunlugundaki iiriin elde edilemedigi i¢in kesim islemi yapilamamustir.
4.1.9. TLR4 geni

TLR4 geninde bulunan +10 C/T SNP’si yoniinden yapilan PCR {irinleri sonunda elde edilen
405 bp’lik triinlerin BstUl enzimi ile kesim sonrasinda tiim bireylerin hepsinin CC
genotipinde olmalar1 nedeniyle, incelenen bireylerin SHS ile TLR4-BstUl polimorfizminin

karsilagtirilmas1 miimkiin olamamustir.
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4.2. Sekans Analizleri

Yapilan dizi analizinde sonug boliimiinde bilgisi verilen SNP’ler bulunmus fakat bu SNP’lerin
sigir genomu veri tabaninda bulunan SNP’ler oldugu in silico analizler neticesinde
anlasilmistir. Dizi analizi sonuglar1 incelenen gen bdlgeleri bakimindan Tirkiye’de yetistirilen
Holstein 1rki sigirlarin DNA dizilerinin sigir genomunda bulunan referans genomdan farkli

olmadigini gostermistir.
4.3. Siit Kalitesi (Siit Somatik Hiicre Sayis1-SSHS)

Calismada incelenen bir diger 6zellik Siit Somatik Hiicre Sayisidir (SSHS). Somatik hiicreler
siit hayvanlarinin ¢ekirdege sahip makrofaj, 16kosit ve ndtrofil hiicreleri olup, SSHS meme

saglig1 ve elde edilen siitiin kalitesini gdsteren onemli bir 6l¢iittiir.

Ayasan ve ark., (2011) somatik hiicre sayisinin siit {ire nitrojen ile siit kompozisyonuna olan
etkisini arastirdiklar1 calismada somatik hiicre sayisinin siit yagi, yagsiz kuru madde ve
yogunluk {izerine etkisini dnemli (P<0.05) ve siit protein ve asitlik {izerine olan etkisinin
onemsiz oldugunu (P>0.05) tespit etmislerdir. Arastirmacilarin bu sonuglar1 ¢aligmada bu

ozelliklerde bulunan sonuglarla ortiismektedir.

Harmon (2001) subklinik mastititis olusumundan hemen 6nce siitteki somatik hiicre sayisinin
arttigin1 ve dolayisiyla meme sagligi ile SSHS arasinda korelasyon oldugunu bildirmektedir.
Siitte somatik hiicre sayisinin yliksek olmasit memede enfeksiyon baslangicinin belirtisidir ve
bu durum diisiik, yaygin ve salgin subklinik mastitis ve ileri asamada klinik mastitisi seklinde
seyreder. Subklinik mastitis gorsel olarak belirlenememekle beraber meme saglikli bir

goriiniimdedir ancak siit verim diisiikliigii olarak kendini gostermektedir (Harmon, 2001).

AB siit hijyeni yonetmeligine gore ¢ig ve 1s1l isleme tabi tutulmus siitlerde siit somatik hiicre
sayinin 400 000 hiicre mL™? ve siit iiriinlerinde 500 000 hiicre mL™ in iizerinde olmamasi
gerekir. Tiirk Gida kodeksi ¢ig siit ve 1s1l islem gormiis siitler tebligine gore ise 500 000 hiicre
mL™? den az SHS olmasi gerektigi belirtilmistir (Anonim, 2000; Harmon, 2001).

Yapilan ¢alismalarda (Anonim, 2007) ¢ig siitte 400 000 hiicre mL™ somatik hiicre olmast
durumunda 1.2 It/bas, 500 000 hiicre mL™? olmast durumunda 3.3 It/bas ve 1 500 000 hiicre
mL™" ve iizeri olmasi durumunda 14.6 lt/bas’ a kadar inek bagina siit verim kaybi olabildigi

belirtilmektedir.

Elde edilen sonuglar kaliteli ve yiiksek miktarda siit elde etmek i¢in siit somatik hiicre

sayisinin dikkate alinmasi gerektigini, iiretilen siitin SHS” nin 200 000 hiicre mL™ den daha
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yliksek diizeyde olmasinin siit verim miktari1 ve kompozisyonunu olumsuz yonde

etkiledigini ortaya koymustur.

Sonug olarak; GH, MYF5 ve STAT5A genlerinde bulunan ve yapilan bu ¢alismada kullanilan
SNP’ler ile biiylime dolayisiyla et verimi arasinda istatistiksel iliski bulunmustur. Dolayisiyla
bu SNP’lerin ile biiylime 6zellikleri ve et verimi i¢in markir olma potansiyelleri nedeniyle
daha ¢ok Ornegin kullanildig1 kapsamli projelerin planlanabilecegi diistiniilmiisiir. Diger
taraftan yine GH geninde bulunan ve yapilan bu ¢aligmada kullanilan SNP 305 giinliik siit
verimi arasinda istatistiksel iliski bulunmustur. Dolayisiyla GH-Alul polimorfizminin sigir
yetistiriciliginde hem et verimi hemde siit verimi i¢in markir olabilme potansiyeli vardir.
Diger taraftan LEP geninde bulunan Sau3Al polimorfizmi ile gebelik bagina tohumlama
sayist arasinda iliski oldugu belirlenmistir. Tiim ¢iftlik hayvanlar yetistiriciliklerinde ¢ok
onemli bir verim Ozelligi olan gebelik basina tohumlama sayist i¢cin LEP-Sau3Al
polimorfizmi arasindaki iligkilerin arastirildign ¢alisma planlanmasinin  d6l veriminin
iyilestirilmesi i¢in 6nemli olacag: diisiiniilmektedir. Bu ¢alismada siit ve et verimi ile iligkisi
tespit edilemeyen FABP4, N1IRH3 ve SCD genlerinin et kalitesi ile iligkisinin arastirildigi
caligmalarin planlanmsinin uygun olacagi diisiiniilmektedir.

Onemli verim &zellikleri ile iliskili olan genler ve bu genlerde bulunan SNP’ler yoniinden
gerek kiltiir irklarinin gerekse yerli irklarimizin genetik yapilarinin ortaya konmarak, bu
SNP’ler ile verim artirilmasi yollarinin arastirilmasinin faydali olacagi diisiiniilmektedir. Bu
nedenle incelenecek gen ve SNP sayisinin arttirildigi ve bunlardan elde edilen sonuglarin
hayvanlara ait verim ve pedigri kayitlar1 ile birlestirildigi daha kapsamli ¢aligmalara ihtiyag

duyulmaktadir.
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