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ÖZET 

Bu çalıĢmada Türkiye‟de yetiĢtirilen sığır ırklarından HolĢtyan ıkı sığırlarda Ġnsülin 

Benzeri Büyüme Faktörü (IGF-I), Büyüme Hormonu (GH1), Büyüme Hormonu Reseptör 

(GHR), Leptin (LEP), Leptin Reseptör (LEPR), Mannoz Bağlayıcı Lektin (MBL-1), Prolaktin 

Hormon (PRL) genlerinin allel yapılarının, gen eksresyon düzeylerinin ve serum protein 

düzeyleri ile süt verimleri arasındaki iliĢkilerin araĢtırılması amaçlanmıĢtır. Projenin 

materyalini, Kayseri ve civarında halk elinde yetiĢtirilen 154 baĢ HolĢtayn ırkı diĢi hayvan 

oluĢturmuĢtur. Ġncelenen örneklerde GH1 geni için en yüksek CC genotipi, GHR geni için en 

yüksek AG genotipi, PRL geni için en yüksek AA genotipi, IGF-I geni için en yüksek CT 

genotipi, LEPR geni için en yüksek CC genotipi gözlenmiĢtir. MBL-1 ve LEP genlerinin ise 

monomorfik olduğu, MBL-1 geninde incelenen örneklerin sadece AA genotipine sahip 

oldukları, LEP geninde ise sadece CC genotipinin bulunduğu belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda 

incelenen örneklerin GH1, GHR, PRL, IGF-I ve LEPR genlerinin HW dengesinde oldukları, 

GH1 geninin TT genotipin ile süt verimleri arasında iliĢki olduğu diğer genler ve genotipler 

ile süt verimleri arasında böyle bir iliĢkiye rastlanılmamıĢtır.  

 

Anahtar Kelimeler: Markır gen; Süt sığırı; Süt verimi; Tek nükleotid polimorfizmi 
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ABSRTACT 

The purpose of this work was examine to associations of the allele structures, expression 

levels and sera protein levels of the Insulin Like Growth Factor (IGF-I), Growth Hormone 

(GH1), Growth Hormone Receptor (GHR), Leptin (LEP), Leptin Receptor (LEPR), Mannoz 

Binding Lectin (MBL-1), Prolaktin Hormone (PRL) genes in Holstein cattle breed in Turkey 

cattle breeds. The material of the project, 154 head of Holstein cows has formed that have 

been raised in Kayseri vicinity. For GH1 gene, the CC genotype was found to be the highest, 

for GHR gene, the AG genotype was found to be the highest, for PRL gene, the AA genotype 

was found to be the highest, for IGF-1 gene, the CT genotype was found to be the highest, for 

LEPR gene, the CC gene genotype was found to be the highest in the examined animals. On 

the other hand, MBL-1 (only AA genotype) and LEP (only CC genotype) genes were found to 

be monomorphic in examined animals. End of the study, GH1, GHR, IGF-1, PRL and LEPR 

genes were found H-W equilibrium, TT genotype of GH1 gene was found to be associated 

with milk yield whereas other genes were found to be not associated with milk yield. 

Increased, the number of loci examined and the results of these performance and pedigree 

records of the animals combined with the need for more comprehensive studies concluded. 

 

Key World: Dairy cattle; Marker genes; Milk yield; Single nucleotide polymorphism 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 6  

 

 

 

1. GĠRĠġ / AMAÇ VE KAPSAM 

Fenotipik özellikler ve üreme ile ilgili özellikler yönünden bir çiftlik hayvanı 

populasyonunun genetik karakterizasyonu, yetiĢtiricilik açısından önemli bir avantajdır. Çiftlik 

hayvanları yetiĢtiriciliğinde yetiĢtirilmesi planlanan ırka ait eldeki sürünün don boynuz 

varlığı/yokluğu gibi kalitatif fenotipik özellikler ile süt, et ve döl verimi gibi kantitatif 

özellikler yönünden eldeki sürünün genetik karakterizasyonunun yapılması yetiĢtiricilik 

açısından önemlidir. Sürülerin belirli genler yönünden genetik karakterizasyonlarının 

yapılması, çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliği açısından yetiĢtiricilerin yetiĢtirme stratejilerini 

belirlenmede, bilimsel açıdan ise kullanılacak ırka ait yüksek verimli bireylerin seçimine ve 

ırk içindeki genetik çeĢitliliğin değerlendirilmesine yardımcı olur. Çünkü ırk içindeki genetik 

çeĢitliliğin azalması ırkın genetik ilerlemesini azaltır. 

Diğer taraftan özellikle süt sığırı yetiĢtiriciliğinde, belli verim özellikleri yönünden 

üstünleĢmiĢ kültür ırklarının yetiĢtiriciliğinde suni tohumlama ve embriyo transferi gibi 

yardımcı üreme teknikleri oldukça yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu uygulamalar 

yetiĢtiriciliği yapılan ırk içinde daha az sayıda damızlık kullanılmasına olanak vererek ırk 

içindeki genetik çeĢitliliğin azalmasına neden olabilir. Bu durum ise seleksiyon çalıĢmalarının 

baĢarısını düĢürebilir.  

Bu nedenle çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliğinde kullanılacak hayvanların genetik yapıları 

ve verimleri arasındaki iliĢkisi belirlenerek, yetiĢtirilen bireylerin verimlerinin doğruya yakın 

olarak tahmin edilebilmesinin önemini artırmıĢtır. Son yılarda çiftlik hayvanları 

yetiĢtiriciliğinde gerek genotip gerekse çevre etkileri sonucu ortaya çıkan verim özellikleri 

arasında iliĢki olduğu düĢünülen bazı markır genler bildirilmiĢtir. Bu mekanizmada rol 

oynayan genler, bu genlerin yapısı ve bu yapının et, süt ve döl verimi üzerine olası etkileri ile 

ilgili yeterli veri literatürde bulunmamakta veya elde edilen bulgular ırktan ırka yöreden 

yöreye farklılık göstermektedir. Bu nedenle damızlık olarak kullanılacak hayvanların verim 

özelliklerinin yanı sıra, kullanılması düĢünülen damızlık ve damızlık adaylarının genetik 
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yapısı hakkında bilgi sahibi olmak son dönemde önem kazanmıĢtır. Bu amaca yönelik olarak, 

fenotipten bağımsız olarak bireyin genetik yapısı hakkında bilgi veren, RFLP ve 

mikrosatelitler gibi moleküler markırlar kullanılmaktadır. Bu markırlar sığırların ve diğer 

çiftlik hayvanlarının evcilleĢtirme yeri ve orijini, ırklar arası iliĢki ve ilgili populasyonların 

genetik karakterizasyonu çalıĢmalarında kullanılmaktadır. Ayrıca ebeveyn testinde ve ırk 

saflığının korunması amacıyla yapılan yetiĢtirme çalıĢmalarında da bu belirterç kullanılabilir. 

Eldeki sürünün, süt ve et verimi üzerine önemli etkileri olduğu düĢünülen belirteç genler 

açısından DNA, RNA ve protein düzeyinde genetik karakterizasyonları genotipler ve 

fenotipler arasındaki iliĢkilerin araĢtırılması için çok önemlidir.  

Genlerin taĢıdıkları polimorfizmler genin ürününü olan mRNA‟ların ekspresyonlarını 

negatif yada pozitif yönde etkilemektedirler. Eldeki sürünün, et ve süt verimlerinin tahmininde 

bu özelliklerle iliĢkisi olduğu düĢünülen markır genlerin gen polimorfizmlerinin belirlenmesi 

önemlidir. Fakat bu polimorfizmler ile genin ekspresyonunu arasındaki iliĢkiyi ortaya koyan 

yeterli çalıĢma yoktur  

Türkiye‟de HolĢtayn yetiĢtiriciliği 1958 yılında baĢlamıĢtır. Bu tarihten sonra değiĢik 

ülkelerden getirilen HolĢtayn ırkına ait damızlıklar kullanılarak Türkiye HolĢtayn populasyonu 

oluĢturulmuĢtur. Ancak Türkiye‟deki HolĢtayn populasyonunun süt verimi ile iliĢkisi olduğu 

bildirilen genlerin allelik yapıları ve genlerin ifade güçleri (ekspresyon) ile ilgili gerek 

Türkiye‟de gerekse dünyada yeterli veri bulunmamaktadır. 

Verimlilik üzerine yapılan çalıĢmalar sığır yetiĢtiriciliğinde; Ġnsülin Büyüme Faktörü (IGF-

I), Büyüme hormonu (GH1), Büyüme Hormonu Reseptör (GHR), Leptin (LEP), Leptin 

Reseptör (LEPR), Mannoz Bağlayıcı Lektin (MBL-1), Prolaktin Hormon (PRL) genlerinin süt 

verimi mekanizmasında rol oynayabilecek olası markır genler olduğunu göstermektedir. Bu 

nedenle bu genlerin promotor polimorfizmlerinin, gen ekspresyonlarının ve promotor 

polimorfimleri ile gen ekspresyonlarının arasındaki iliĢkinin belirlenmesi; elde edilecek 

verilerle hayvanların kan serum düzeyi ve süt verimi kayıtları arasındaki iliĢki yönünden 

bireysel farklılıkların ortaya konması ile hem bilimsel literatüre hem de yetiĢtiricilere önemli 

katkı sağlanabileceği düĢünülmektedir. 
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Planlanan çalıĢma ile HolĢtayn ırkı sığırlarda süt verimi üzerine etkili olduğu düĢünülen 

bazı markır genlerin Promotor Polimorfizmlerinin varlığı ile birlikte aynı Genlerin 

Ekspresyonlarının süt verimi özellikleri ile iliĢkilerinin araĢtırılması amaçlanmıĢtır.  
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2. GENEL BĠLGĠLER 

Hayvan yetiĢtiriciliğinde, damızlık adaylarının gelecekteki verim performanslarının 

büyük bir doğrulukta tahmin edilebilmesi, çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliğindeki en önemli ve 

en karmaĢık konulardan biridir. Kullanılacak seleksiyon yönteminin belirlenmesinde, bir 

sonraki jenerasyonun ebeveyni olarak seçilmek istenen bireylerin istenen verim özellikleri 

yönünden genetik değerini daha yüksek bir doğrulukta tahmin edecek uygun bir yöntemin 

seçilmesi hedeflenir (Tambasco ve ark., 2003). Çiftlik hayvanlarında yapılacak ıslah 

çalıĢmalarında, iyileĢtirilmesi hedeflenen verim özelliklerinin kalıtım Ģekline göre seçilecek 

damızlık adaylarının bu özellikler yönünden genetik kapasitelerinin doğru olarak belirlenmesi 

amacıyla farklı seleksiyon yöntemleri kullanılmaktadır (Kovács ve ark., 2006). Örneğin, 

siyah-beyaz alaca HolĢtayn ırkında, kırmızı-beyaz alacaların belirlenerek sürüden 

uzaklaĢtırılması, süt yağı veriminin artırılması gibi kalıtım derecesi yüksek ve az sayıda gen 

tarafından determine edilen özellikler için uygulanacak seleksiyon yöntemlerinde ana-babaya 

ait kayıtlar yeterlidir. Ancak süt verimi, mastitise dayanıklılık gibi kalıtım derecesi düĢük ve 

çok sayıda gen tarafından determine edilen ve çevreninde özelliğin ortaya çıkmasında etkili 

olduğu kararterlerin iyileĢtirilmesi için uygulanacak seleksiyon yöntemi farklıdır. Diğer 

taraftan sığır, koyun gibi jenerasyon aralığı uzun olan türlerde klasik seleksiyon yöntemleri ile 

hızlı genetik ilerleme sağlanamaz. Bu nedenle çiftlik hayvanları genetik ve zootekni 

bilimlerinde, jenerasyon aralığının uzun olduğu türlerde, yüksek performansa sahip damızlık 

adaylarının daha kısa ve daha yüksek doğrulukta belirlenebilmesine olanak verebilecek 

seleksiyon yöntemlerinin ortaya konmasına odaklanılmıĢtır.  

Bu soruna seksenli yılların sonunda geliĢtirilen ve iki binli yıllardan itibaren veteriner 

hekimlikte de yaygın olarak kullanılmaya baĢlanan moleküler genetik yöntemlerin çözüm 

olabileceği düĢünülmektedir (Kovács ve ark., 2006). Özellikle 1980‟li yılların ilk yarısında 

geliĢtirilen polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) yöntemi, 1990‟lı yılların baĢından itibaren 

belirli lokuslar yönünden popülasyonlardaki polimorfizmlerin DNA düzeyinde 

belirlenmesinde kullanılmaya baĢlanmıĢtır. GeliĢtirilen bu yöntem daha önce protein 
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seviyesinde belirlenebilen genetik polimorfizmlerin nükleik asit seviyesinde belirlenmesine 

olanak vermiĢtir. Bu da çiftlik hayvanlarında protein düzeyinde belirlenmesi zor olan 

genlerdeki varyasyonlar ile fenotipler arasındaki iliĢkilerinin araĢtırılmasına imkan vermiĢtir.  

Verimle ilgili özelliklerin iyileĢtirilmesinde elde edilecek genetik ilerleme jenerasyon 

aralığı uzun olan türlerde yavaĢ olduğu için konvansiyonel seleksiyon yöntemleri ile baĢarı 

hem zor hem uzun zaman gerektirir hem de pahalıdır. Moleküler belirteç olarak seçilen 

genlerdeki polimorfizmlere göre yapılacak seleksiyon uygulamalarının mevcut seleksiyon 

metotlarına bir alternatif olabileceği bildirilmektedir (Reis ve ark., 2001). Bu sayede 

kullanılan konvansiyonel seleksiyon yöntemleri ile belirli verimlerle iliĢkili olduğu 

düĢünülen/bilinen genetik markırların (belirteç) birlikte kullanıldığı markır destekli seleksiyon 

(MAS) metodunun beraber kullanılmasının jenerasyon aralığını kısaltmaya yardım edeceği 

düĢünülmektedir (Unanian ve ark., 2002). MAS yönteminde, farklı belirteç genleri 

kullanılarak yapılacak seleksiyon sonucunda daha hızlı bir genetik ilerleme sağlamak ve birim 

hayvandan elde edilmesi beklenen verim düzeyini artırmak hedeflenmektedir (Tambasco ve 

ark., 2003). Bununda sığır, koyun, keçi, ve at gibi jenerasyon aralığı uzun olan türlerde 

genetik ilerlemeyi hızlandırabileceği düĢünülmektedir. Bu sayede çiftlik hayvanlarında yüksek 

verimli damızlık adayları daha genç yaĢta ve cinsiyete bağlı kalınmaksızın belirlenebilecektir. 

MAS yöntemi ile çiftlik hayvanlarında genetik ilerleme hızının klasik seleksiyon yöntemlerine 

göre %15-30 oranında arttırılabileceği bildirilmiĢtir (Özdemir ve Doğru, 2008). Ayrıca suni 

tohumlama ve embriyo nakli gibi yardımcı üreme teknikleriyle MAS yönteminin birlikte 

kullanılmasının sığırlarda jenerasyon aralığını 69 aydan 45 aya düĢürebileceğini 

bildirmiĢlerdir (Bishop ve ark., 1995).  

Moleküler genetik yöntemlerin çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliğinde kullanımı, kantitatif 

özellik lokuslarındaki (quantitative trait loci, QTL) varyasyonlar ile et verimi, süt verimi, döl 

verimi ve süt kompozisyonu gibi önemli verimlerin arasındaki araĢtırılmaktadır (Reisve ark., 

2001). QTL üzerine yapılan çalıĢmalar sonucunda bu genlerin düzenleyici ve yapısal 

bölgelerindeki veya bu genlerin komĢu dizinlerindeki varyasyonlar ile sığırlarda süt verimi, 

süt proteini, süt yağı miktarı ve sütün iĢlenmesi sonucu elde edilen ürünlerin miktarlarındaki 

farklılıklar arasında iliĢki olabileceği bildirilmiĢtir (Dybus, 2002a). Genetik belirteç olarak 

seçilen genler, etkiledikleri fizyolojik ve biyokimyasal mekanizmalar ile verim özellikleri 

arasında bir iliĢkinin olup olmamasına göre seçilir (Jeichitra ve ark., 2003). Son yıllarda 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=%22Jeichitra%20V%22%5BAuthor%5D
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allelik yapıları ve verim iliĢkileri nedeniyle çiftlik hayvanlarında genetik belirteç olarak 

kullanılma potansiyeli olan bazı genler belirlenmiĢtir (Dybus, 2002b; Dybus ve ark., 2004). 

Çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliğinde, moleküler belirteçler ve bu genlerdeki polimorfizmler ile 

farklı verim özellikleri arasındaki iliĢkilerin araĢtırıldığı çalıĢmalarda artık önem kazanmaya 

baĢlanmıĢtır Dybus ve ark., 2004). 

Süt verimi ile iliĢkili ve damızlık adayının gelecekteki verimini tahmin etmeye yardımcı 

olabilme potansiyeli olan büyüme hormonu, prolaktin hormonu ve kapa kazein geni gibi 

genetik belirteç olmaya aday genler tanımlanmıĢtır. Aday gen olarak adlandırılan genler genel 

olarak süt verimi, canlı ağırlık artıĢı gibi kantitatif karakterler üzerine fizyolojik ve biyolojik 

etkilerinden dolayı seçilirler (Unanian ve ark., 2002). Böyle genetik belirteçlerin kullanılması 

ile yapılacak süt sığırı seçiminin klasik seleksiyon yöntemlerine göre %5 daha hızlı genetik 

iyileĢmeye neden olabileceği bildirilmektedir (Litwinczuk ve Krol, 2002). 

Diğer taraftan fenotipik özellikler ve belirteç genlerdeki polimorfizimler ırkların 

karakterizasyonunda da kullanılmaktadır (Jeichitra ve ark., 2003). Ayrıca genetik seçim ve 

farklı ırklar arasındaki evrimsel iliĢkilerin açıklanmasında da aday genlerdeki genetik 

polimorfizimler önemli bir araĢtırma konusu olmuĢtur (Sodhi ve ark., 2007).  

Fakat Türkiye‟de dahil olmak üzere geliĢmekte olan ülkelerde, yerli sığır ırkları ile diğer 

ırkların karĢılaĢtırılabilmesine olanak veren bilgiler (gen frekansları, gen çeĢitliliği ve ırklar 

arasındaki farklılıkların belirlenmesi) ve kültür ırklarında verimler ile genetik belirteçlerin 

etkileri hakkında yapılan çalıĢmalar yetersizdir.  

AraĢtırıcılar, son yıllarda sığırlarda genetik belirteç olarak seçilen aday genler ve 

bireylerin verim özellikleri arasındaki iliĢkilerin belirlenmesi üzerine yaptıkları çalıĢmaları 

artırmıĢlardır. Bu amaçla sığır yetiĢtiriciliğinde süt protein genlerinin polimorfik yapıları ve 

süt verimi arasındaki iliĢkiler, sütün kimyasal kompozisyonu ve sütün teknolojik özellikleri 

arasındaki iliĢkiler üzerine yoğunlaĢmıĢlardır (Litwinczuk ve Krol, 2002).  

Tüm dünyada ki süt sığırı yetiĢtiriciliğinde yapılan seleksiyon çalıĢmalarında genel olarak 

süt verimi, süt komponentleri ve süt teknolojisi konuları üzerine odaklanılmaktadır (Dybus, 

2002b). Süt verimi çevre faktörlerinden etkilenen ve çok sayıda genetik lokus tarafından 

kontrol edilen tipik poligenik bir karakterdir. Son yıllarda süt protein polimorfizmi ile süt 

verimini etkileyen fizyolojik ve biyokimyasal özellikler arasındaki iliĢkide rolü olduğu bilinen 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=%22Jeichitra%20V%22%5BAuthor%5D
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bazı genler belirlenmiĢtir. Bu genlerde bulunan allellik varyasyonların sütün kompozisyonunu, 

kalitesini ve elde edilen sütteki bireysel farklılıkları etkileyebildiği bildirilmiĢtir. (Alipanah ve 

ark., 2007). Sığırlarda Ġnsülin Benzeri Büyüme Faktörü (IGF-I), Büyüme hormonu (GH1), 

Büyüme Hormonu Reseptör (GHR), Leptin (LEP), Leptin Reseptör (LEPR), Mannoz 

Bağlayıcı Lektin (MBL-1), Prolaktin Hormon (PRL) genlerinin allelik yapıları ile süt verimi, 

süt kompozisyonu ve süt ürünlerinin elde edilmesi gibi özellikler arasında iliĢki olduğu 

belirlenmiĢtir (Juul-Madsen ve ark., 2011; Kovács ve ark., 2006). Bu nedenle IGF-I, GH1, 

GHR, LEP, LEPR, MBL-1 ve PRL genlerinin allelik yapılarının sığırlarda damızlık 

adaylarında laktasyon performansını tahminde aday gen olarak kullanılabileceği 

düĢünülmektedir (Kovács ve ark., 2006).  

Türkiye‟de HolĢtayn yetiĢtiriciliğine 1958 yılında baĢlanmıĢ bir süre sonra vazgeçilmiĢ, 

1970 yılından sonra tekrar baĢlanmıĢtır (Alpan, 1993). Belirtilen tarihten sonra bu ırkın 

üretilmesi için değiĢik zamanlarda gerek Avrupa‟dan gerekse Amerika‟dan boğa, düve, gebe 

düve ve sperm ithal edilmiĢtir. Bu ırk Türkiye‟de saf yetiĢtirildiği gibi düĢük verimli yerli 

ırkların ıslahı için genetik materyal olarak da kullanılmıĢtır. Türkiye‟de elde edilen sütün 

önemli bir kısmını kültür ırkı sığırlar ve bunların melezleri oluĢturmaktadır.  

Son yıllarda özellikle süt sığırı yetiĢtiriciliğinde verimle ilgili olduğu düĢünülen genler 

tanımlanmıĢtır. Seleksiyonda dikkate alınan verimle ilgili özelikler ve bu genlerin sebep 

oldukları fizyolojik veya biyokimyasal yanıtlar arasında iliĢkilerin bulunduğu temelinden yola 

çıkarak bu genlerin seleksiyonda kullanılabileceği düĢünülmüĢtür (Dybus, 2002a; Yardibi, 

2008). 

Süt protein polimorfizmi ile süt verimini etkileyen fizyolojik ve biyokimyasal özellikler 

arasındaki iliĢkide rolü olduğu bilinen bazı genler belirlenmiĢtir. Bu genlerde bulunan allelik 

varyasyonların sütün kompozisyonunu, kalitesini ve elde edilen sütteki bireysel farklılıkları 

etkileyebildiği bildirilmiĢtir (Alipanah, 2007). Bir genin polimorfizmi sırasıyla RNA 

modifikasyon mekanizmalarını, genin regülasyonunu, genin ekspresyonunu ve bu etkilerin 

sonucu olarak da genin ürünü olan aminoasit dizisini değiĢtirerek ortaya çıkan son ürün olan 

sütün bileĢenlerini etkileyerek ekonomik olarak kayıplara sebep olur (Bonakdar, 2010). 

Tek nükleotid değiĢimleri (SNP) genetik varyasyonun en önemli kaynaklarından birini 

oluĢturur ve fenotipik etkilere yol açar. Hastalıklara yatkınlık ve ilaçlara direnç geliĢiminden 
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sorumlu tutulmaktadır. Genlerin hastalıklarla iliĢkilendirilmesi çalıĢmalarında sıklıkla 

kullanılan değiĢimlerdir. Farklı genetik yaklaĢımlarla tanımlanmaları mümkündür. Promotor 

bölgesi, genin 5‟ ucunda lokalize olan, transkripsiyon faktörlerinin bağlanarak genin 

ekspresyonunu düzenleyen bölgelerdir (Lee ve ark., 2009). 

Gen ekspresyonu genin ne kadar aktif olduğunun bir göstergesidir. Gen ekspresyonu veya 

transkripsiyon seviyesinin belirlenmesi gen fonksiyonu ile ilgili çalıĢmalara temel 

oluĢturmaktadır. Real Time PCR, mRNA miktarını kısa sürede saptayabilen önemli 

metotlardan birisidir (Greenbaum D, 2002). Gen ekspresyonu çeĢitli faktörlerden 

etkilenmektedir. Özellikle promotor bölgede yer alan SNP‟lerin genin ekspresyonunu 

değiĢtirdikleri ve fenotipe etki ettikleri bilinmektedir (Lee ve ark., 2009). 

Yapılan çalıĢmalardan elde edilen veriler ıĢığında süt verimine etki eden genlerin bazı 

allellerinin verimle ilgili genler için genetik belirteç (markır) olarak kullanılma potansiyeline 

sahip oldukları belirlenmiĢtir (Dybus, 2002a). Bu nedenle damızlık hayvanların seçiminde ve 

üretiminde genetik markırların kullanımı süt sığırı yetiĢtiriciliğinde hızlı bir genetik 

iyileĢmeye imkân sağlayabilmektedir (Javanmard, 2008).  

2.1. Sığır Büyüme Hormonu Geni (GH1)  

Sığır büyüme hormonu (GH1), prolaktin (PRL) ve plasental laktogen (PL) olarak da bilinen 

korionik somatomammotropin (CS) hormonları gibi çok sayıda hemopoetik büyüme 

faktörlerinin de dahil olduğu somatolaktogenik hormonlar ailesinde peptit yapılı bir 

hormondur (Joudrey ve ark., 2003; Kovács ve ark., 2006). Hipofiz bezininin ön kısmından 

salgılanan GH1, 22 kDa büyüklüğünde tek zincirli polipeptit yapıda bir hormondur (Dybus ve 

ark., 2005; Reis ve ark., 2001). Sığır büyüme hormonunu oluĢturan protein yapı iki disülfür 

köprüsü içeren 190 veya 191 amino asitten oluĢur (Dybus ve ark., 2004; Kovács ve ark., 2006; 

Zhou ve ark., 2005).  

Sığırlarda büyüme hormonunu kodlayan gen, sığır karyotipinin 19. kromozomunda 

lokalize olmuĢtur (Dario ve ark., 2003, Dybus ve ark., 2004; Kovács ve ark., 2006). Bu 

hormonu kodlayan gen yaklaĢık 1800 baz çifti uzunluğunda, beĢ ekzon ve dört introndan 

oluĢur (Zhou ve ark., 2005). Büyüme hormonu (GH); büyümenin düzenlenmesi, meme 

bezinin geliĢmesi, laktasyonun baĢlaması, glukogenezis, lipolizisin aktive olması, kas 

geliĢmesinin düzenlenmesi gibi oldukça çok fizyolojik olaya katılmaktadır (Reis ve ark., 
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2001; Unanian ve ark., 2002). Ayrıca embriyo geliĢimi, diĢi ve erkek hayvanlarda gamet 

üretimi ve gametlerin olgunlaĢmasını stimüle ederek gametogenesis sürecinde önemli bir rol 

oynadığı bildirilmiĢtir (Dario ve ark., 2005; Tatsuda ve ark., 2008). Sığırlarda GH postnatal 

hücre büyümesini teĢvik eder. Ayrıca GH, bireyin yediği yemlerden aldığı besinlerinden süt 

sentezinin aĢamalarındaki fizyolojik iĢlemleri de kontrol eder (Kovács ve ark., 2006).  

Süt verimi, doğum sonrası büyüme ve geliĢmedeki önemli rolünden dolayı GH 

konsantrasyonu ve bu hormonu kodlayan gendeki allelik varyasyonlar araĢtırıcıların özel 

olarak dikkatlerini çekmiĢtir (27). Bu nedenle süt protein genlerine ilaveten GH geninin 

büyüme, vücut kompozisyonu, metobolizmanın düzenlenmesi, meme bezinin geliĢmesi, 

laktasyonun baĢlaması ve devam etmesindeki rolünün fark edilmesinden dolayı çiftlik 

hayvanlarında GH gen polimorfizmleri ile süt verimi ve büyüme gibi çeĢitli verim özellikleri 

arasındaki iliĢkiler yoğun olarak çalıĢılmıĢtır (Sodhi ve ark., 2007). 

Sığırlarda GH geni ile özellikle süt verimi ve kalitesi (Dybus, 2002), büyüme (Unanian ve 

ark., 2002), karkas kompozisyonu ve kalitesi (Grochowska ve ark., 2001) gibi bazı verim 

özellikleri arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir. Bu nedenle GH1 geninin çiftlik hayvanlarında 

süt üretimi, büyümenin kontrolü, et verimi ve kalitesi ile ilgili bir belirteç gendir (Sodhi ve 

ark., 2011; Tambasco ve ark., 2003). Bu etkilerinden dolayı süt ve et veriminin iyileĢtirilmesi 

yönünden yapılacak ıslah çalıĢmalarında iyi bir aday gen olabileceği düĢünülmektedir (Reis ve 

ark., 2001).  

Sığır GH geninde birkaç polimorfizm bulunmuĢtur (Dario ve ark., 2005; Dybus ve ark., 

2004, Kovács ve ark., 2006). Mevcut polimorfizler genin beĢinci ekzonunda, üçüncü 

intronunda ve bunlara yakın bölgelerde bulunmuĢtur. Bu polimorfizmlerin gende birkaç 

allelik yapıyı oluĢturduğu belirlenmiĢtir(Di Stasio ve ark., 2003; Tatsuda ve ark., 2008). 

Bunlardan ilki, genin 2141. pozisyonunda bir nokta mutasyonunun neden olduğu C→G yer 

değiĢimi sonucu oluĢan polimorfizmdir (Joudrey ve ark., 2003; Kovács ve ark., 2006). Bu 

mutasyon, genin kodladığı proteinin 127. amino asidi olan lösinin‟i (Leu) kodlayan kodonun 

(CTG) valin‟i kodlayan (Val) kodona (GTG) dönüĢtürür (Reis ve ark., 2001; Tatsuda ve ark., 

2008). Meydana gelen bu baz değiĢikliği GH1 lokusunda normalde var olan bir AluI enzim 

kesim bölgesinin ortadan kalkmasına neden olur. Bu enzimin kesip/kesmemesine göre 

bireylerin genotipleri belirlenir (Kemenes ve ark., 1999; Kovács ve ark., 2006; Reis ve ark., 

2001). Bu değiĢim ile GH1 geninde “L” ve “V” olarak adlandırılan iki allel ortaya çıkmıĢtır 
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(Dybus ve ark., 2004). Bu mutasyonun bulunduğu bireylerde GH1 geninin “V” alleli, 

mutasyonun olmadığı bireylerde ise GH1 geninin “L” alleli bulunur (Chrenek ve ark., 1998, 

Zhou ve ark., 2005).  

Büyüme hormonu geninde ki diğer bir polimorfizim ise genin üçüncü intronunda 

görülmüĢtür. Bu polimorfizm genin üçüncü intronunun 1547. pozisyonda bir C→T 

değiĢimine neden olan nokta mutasyonundan kaynaklanmaktadır (Dybus ve ark., 2004). 

Meydana gelen bu mutasyon sonunda gendeki MspI restriksiyon endonükleaz enziminin 

tanıdığı bölgeyi ortadan kaldırır. Sonuçta MspI‟nin tanıdığı bölgenin varlığı veya yokluğuna 

göre MspI (+) veya MspI (-) olarak adlandırılan iki allel ortaya çıkar (Kovács ve ark., 2006; 

Zhou ve ark., 2005). Bundan baĢka genin 837. pozisyonunda bir T eklenmesi ve yine genin 

838. pozisyonuda meydana gelen bir C→G yer değiĢimine neden olan iki sessiz mutasyon 

belirlenmiĢtir (Dybus ve ark., 2004). 

ġu ana kadar GH1 geninde görülen polimorfizmler ile farklı sığır ırklarındaki et verimi 

özellikleriyle, bazı vücut ölçüleri, farklı yaĢlarda canlı ağırlık artıĢı ve kandaki büyüme 

hormonu (GH) konsantrasyonu arasındaki iliĢki incelenmiĢtir (Di Stasio ve ark., 2003). 

Yapılan moleküler genetik çalıĢmalar sonunda süt verimi ve canlı ağırlık artıĢı gibi verim 

özellikleri ile GH1 genindeki bazı polimorfizmler arasında iliĢkinin olduğu bildirilmiĢtir 

(Sodhi ve ark., 2007 Unanian ve ark., 2002; Zhou ve ark., 2005). Ancak, sığırlarda süt verimi, 

süt protein ve süt yağı oranları gibi verim özellikleri ile GH1-MspI polimorpizmi arasında 

iliĢki olmadığı yönünde çalıĢmalar da vardır. Aynı Ģekilde verim özellikleri üzerine GH1 

genindeki Leu/Val polimorfizminin etkilerini inceleyen çalıĢmalarda da farklı sonuçlar 

bildirilmiĢtir (Dybus ve ark., 2002; Dybus ve ark., 2004). Bu nedenle daha çok çalıĢma 

yapılmalıdır. 

2.2. Büyüme Hormonu Reseptör Geni (GHR) 

Büyüme hormonu birçok metabolik ve fizyolojik prosesde görev yapmaktadır. Hipofiz 

bezinin ön kısmından salgılanarak dolaĢım sisteminde bulunan büyüme hormonu etkisini, bu 

hormonun etkilediği dokularda ki hücrelerde bulunan büyüme hormonu reseptörüne (GHR) 

bağlanarak yapar (Garrett ve ark., 2008). Büyüme hormonu memelilerde büyüme, karkas 

kompozisyonu ve süt verimi gibi verimle ilgili birçok fenotipik özelliği etkilediği için bu 

hormonun etkisini göstermesinde rolü olan GHR genindeki polimorfizmlerinde yukarıda 
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belirtilen fenotipleri iyileĢtirilmeleri çalıĢmalarına katkısı olabileceği düĢünülmektedir 

(Garrett ve ark., 2008). Sığır GHR geni, sığır karyotipinde 20 numaralı kromozom üzerinde 

bulunmaktadır (Garetta ve ark., 2008). Bu genin exonlarının transkripsiyonunu dokunun tipine 

ve hayvanın geliĢme dönemine göre farklı promotorlar düzenlerler (Curi ve ark., 2005)  

2.3. İnsülin Benzeri Büyüme Faktörü-I Geni (IGH-I) 

Somatomedin olarak da bilinen Insulin Benzeri Büyüme Faktörü-I (Insulin-Like Growth 

Factor IGF-I) ve bunu kodlayan gen omurgalılarda bir çok fizyolojik ve metabolik proseslerde 

anahtar rol oynar (De la Rosa ve ark., 2010). Memelilerden büyümenin fizyolojisi ve 

metabolizması esas olarak Büyüme Hormonu Salgılatıcı Hormone (Growth Hormone 

Releasing Hormone-GHRH), Büyüme Hormone (Growth Hormone-GH), IGF-I ve IGF-II‟nin 

oluĢturduğu somatotrophic axis tarafından düzenlenir. Somatotrophic axisde IGF-I büyüme 

hormonunun hücre ve dokularda etkisinin ortaya çıkmasında görevlidir (Bonakdar ve ark., 

2010). Büyüme hormonu hücre bölünmesi ve protein sentezi gibi anabolik prosesleri 

etkileyerek postnatal somatik hücre büyümesinin asıl düzenleyicisidir. Büyüme hormonunun 

katkıda bulunduğu olaylarda GH‟ın etkisinin ortaya çıkmasında IGF-I direk veya indirek 

katkıda bulunur (Akis ve ark., 2010; Li ve ark., 2006; Mullen ve ark., 2011). IGF-I glukoz 

emiliminin artırılması, miyogenesisin uyarılması, apoptozisin inhibisyonu, hücre döngüsünün 

aktivasyonu, lipid sentezinin artırılması, granüler hücrelerde progesterone üretiminin 

uyarılması, hücre bölünmesinde DNA, protein ve RNA sentezi gibi birçok biyolojik olayda rol 

alır (De la Rosa ve ark., 2010). Diğer taraftan dolaĢımdaki IGF-I miktarı ile myoblast 

proliferasyonu ve farklılaĢması dolayısıyla post natal kas kitlesinde artıĢ arasında pozitif bir 

iliĢki vardır (Micke ve ark., 2011). DolaĢım sisteminde bulunan GH ve IGF-I postnatal 

büyüme ve metabolizmadaki en büyük düzenleyicileri olmaları nedeniyle, laktasyonun 

kontrolü, meme bezinin geliĢmesi, büyüme prosesleri ve sığırlarda fertilitede kritik rolleri 

vardır (Mullen ve ark., 2011). Bu nedenle IGF-I‟i kodlayan genin sığırlarda canlı ağırlık artıĢı, 

süt verimi ve döl veriminin iyileĢtirilmesi çalıĢmalarında markır olarak kullanılabileceği 

düĢünülmektedir (Mullen ve ark., 2011). 

IGF-I‟i kodlayan genin büyüklüğü ve sahip olduğu ekzon sayısı türden türe değiĢmekle 

birlikte sığırda gen, sığır karyotipinin 5. kromozomunda lokalize olmuĢ ve kesin olmamakla 

birlikte 72 kb uzunluğunda olduğu düĢünülmektedir (De la Rosa Reyna ve ark., 2010; 

Bonakdar ve ark., 2010). Sığırlarda IGF-I‟i kodlayan gende bulunan bazı polimorfizmler ile 
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bazı verim özellikleri arasında iliĢki belirlenmiĢtir. Örneğin Angus sığırlarında IGF-I gen 

polimorfizmi ile üreme özellikleri arasında (Bonakdar ve ark., 2010), yine Angus ırkında 

buzağıların sütten kesimi takiben ilk 20 günlük canlı ağırlık artıĢı ile IGF-I/SnaBI SNP 

arasında bir pozitif bir iliĢki (De la Rosa Reyna ve ark., 2010), Nellore ve Canchim ile 

bunların bazı melezlerinde IGF-I/SnaBI polimorfizmi ile canlı ağılık ve subkutan sırt yağı 

kalınlığı arasında önemli bir iliĢki olduğu (Curi ve ark., 2005), Beefbooster sığır ırkında bu 

SNP‟nin BB genotipi ile doğum ağırlığı, ortalama günlük canlı ağırlık artıĢı ve sütten 

kesimden once ortalama günlük canlı ağırlık artıĢı arasında pozitif iliĢki olduğu bildirilmiĢtir 

(Li ve ark., 2004). Dolayısıyla bu genin sığır yetiĢtiriciliğinde hem et hem de süt veriminin 

iyileĢtirilme çalıĢmalarında markır olarak kullanılma potansiyeli yüksektir. 

2.4. Leptin Geni (LEP) 

Leptin (LEP), 16-kDa ağırlığında bir proteindir ve adipoz doku tarafından üretilmektedir 

(Nobari, 2011; Almeida, 2003; Liefers, 2002). Leptin proteininin üretilmesini sağlayan leptin 

geni sığır karyotipinin 4. kromozomu üzerine lokalize olmuĢtur (Almeida, 2003; Javanmard, 

2008). Leptin geni iki intron ve iki ekzondan oluĢur ve iki ekzon da leptin proteininin 

sentezlenmesinde görevlidir. Genin leptin proteinini kodlayan bölgesi 501 nükleotidden 

oluĢmaktadır (Javanmard, 2008). 

Leptin proteini hipotalamusta bulunan Nöropeptid-Y-nöronları (NPY) üzerinde lokalize 

olmuĢ reseptörlere bağlanır (Javanmard, 2008). Ġneklerde leptin gronüloza hücrelerinde ve 

teka hücrelerindeki steriogenezis üzerine insülinin uyarıcı etkisine antagonist etki 

göstermektedir (Almeida, 2003).  

Süt sığırlarında leptin geninin Sau3IA-AB genotipine sahip hayvanların günlük olarak 

diğerlerinden 1,32 kg daha fazla süt verdikleri Sau3IA-AA genotipiyle karĢılaĢtırıldığında ise 

günlük 0,73 kg daha fazla yem tükettikleri bildirmiĢtir. RFLP-B allellerinin negatif olarak 

enerji dengesini ve fertiliteyi etkilemeksizin daha yüksek süt verimine neden olduğu 

belirlenmiĢtir. Yine bir baĢka çalıĢmada sığır leptin geninin T alleline sahip hayvanların CC 

genotipindeki hayvanlara göre günlük 1,5 kg daha fazla süt verdikleri belirlenmiĢtir. T alleli 

yönünden homozigot olan hayvanların süt veriminde önemli bir ekonomik avantajının olduğu 

görülmüĢtür (Javanmard, 2008).  
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2.5. Leptin Reseptör Geni (LEPR) 

Büyük oranda yağ doku tarafından üretilen ve yem alımının düzenlenmesi, enerji 

harcaması, büyüme ve vücut kompozisyonu, yanı sıra bağıĢıklık sistemi fonksiyonları, 

memelilerde pubertaya ulaĢma ve üremenin de içinde bulunduğu pek çok fizyolojik olayda 

katkısı olan protein tabiatında bir hormon olan leptin hormonu bu fonksiyonlarını glikoprotein 

tabiatında olan leptin reseptörü (LEPR) olarak adlandırılan kendine özgü reseptörü ile yerine 

getirir (Komisarek ve Dorynek, 2005). Leptin reseptörü, tekbir trans membran glikoprotein 

reseptördür. LEPR‟in değiĢken uzunlukta intrasellüler kısmıları olan ancak benzer 

extracellüler ve transmebran kısımları olan izoformları vardır. LEPR, 816‟sı extracellüler 

kısımda, 23‟ü transmembran kısımda ve 303‟ü intrasellüler kısımda olmak üzere toplam 1142 

amino asitten oluĢur. Bunlarda 428-635 amino asit leptin bağlanması için önemlidir (Liefers 

ve ark., 2004).  

Leptin reseptörünün altı izoformu vardır ancak bu reseptörlerden uzun formu (leptin 

reseptör-b) tamamen fonksiyoneldir ve hormonun fizyolojik fonksiyonlarını yerine 

getirmesinde görevlidir (Liefers ve ark., 2004). Leptin reseptörleri ventromedial 

hypothalamus, paraventricular nucleus ve arcuate nucleus gibi birkaç hipotalamik nükleusta 

lokalize olmuĢlardır (Guo ve ark., 2008). Leptin reseptörleri, gösterdiklerin genel yapısal 

özellikleri ve sinyal iletim yolları nedeniyle class I cytokine receptor süperailesine aittir. LEPR 

asıl olarak JAK/STAT paywayını kullanarak vücutta enerji depolanmasının ve 

metabolizmanın düzenlenmesinde çok önemli görevler üstlenir (Guo ve ark., 2008). Sığırlarda 

LEPR‟yi kodlayan gen sığır karyotipinin 3. kormozomunda lokalize olmuĢ (Guo ve ark., 

2008; Komisarek, 2010; Almeida ve ark., 2008) ve 20 exondan oluĢmaktadır (Liefers et al., 

2004). Yapılan çalıĢmalarda “ob-R” olarak da adlandırılan LEPR‟de birkaç polimorfizm 

bildirilmiĢ olamasına rağmen bunları bir kaçının reseptör aktivitesini etkilediği bildirilmiĢtir 

(Komisarek, 2010). Ruminatlarda, LEPR gen ekpresyonunu canlının düĢük veya yüksek 

beslenme seviyeleri (Sabrina ve ark., 2008), sığırlarda farklı gebelip peryotlarının (Wang ve 

ark., 2011) etkilediği bildirilmiĢtir. Diğer taraftan Sığır LEPR geninde bulunan varyasyonlar 

ile süt verimi ve yağlanma özellikleri arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Liefers et al. 2004; 

Komisarek and Dorynek, 2006).  
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2.6. Mannoz Bağlayıcı Lektin Geni (MBL-1) 

Mannose-binding lectin (MBL) doğal bağıĢıklığın önemli parçalarından biridir (Yuan ve 

ark., 2013). Memelilerde savunma hücrelerinin patojenlerin tanıma süreci üretilen mannoz 

bağlayıcı lektin (MBL) ve fikolin gibi patojen tanıma proteinlerinin mikrobiyal hücre yüzeyine 

direk bağlanmasıyla baĢlar. Memeli serum kolajenlerinin C tip lentinlerinden olan MBL‟ler 

mannoz ve N-acetylglucosamine kalıntılarına bağlanırlar. Farklı yönelimlerde ve 

yoğunluklarda bulunan MLB‟ler yaygın mikrobiyolojik patojenleri tanırlar. Ġnsanlarda çeĢitli 

bakteriyel, viral ve parazitik hastalıklara, romatizmal artritis, hepatitis, sistik fibrozis, iĢkemik 

yaralarda artıĢ durumlarında, plazmada MLB seviyelerinin yetersiz veya azalma görüldüğü 

bildirilmiĢtir (Eisen and Minchinton 2003; Holmskov et al. 2003). Birçok memelide MBL 

geninin MBL-1 ve MBL-2 olarak iki formu vardır. Bunlardan MBL-1 geninin MBL-A olarak 

adlandırılan bir protein, MBL-2 geninin ise MBL-C olarak adlandırılan bir proteini 

kodlamaktadır (Liu ve ark., 2011b; Yuan ve ark., 2013). MBL-1 insanlarda ve Ģempanzelerde 

pseudogen olarak bilinmesine rağmen, MBL-A proteini atlarda (Podolsky et al. 2006), 

domuzlarda (Lillie et al. 2006a) ve sığırlarda (Loveless et al. 1989) bulunduğu bildirilmiĢtir. 

Sığırlarda MBL-1 geni sığır karyotipinin 28. kromozomunda lokalize olmuĢtur (Yuan ve ark., 

2013). Sığırlarda MBL-1 geninde belirlenen bazı mutasyonlar ile özellikle sütçü sığırlarda 

mastitisinde bulunduğu farklı infeksiyöz hastalıklara karĢı duyarlılıkla iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir. Bu gen bölgesinin sığırlarda somatik hücre skorunu (SCS) etkileyen kantitatif 

özellik lokusu (quantitative trait locus-QTLs) içerdiği bildirilmektedir. MBL-1 gen 

polimorfizmi ile sığırlarda sütteki SCS arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢ ve bu genin sığırlarda 

mastitise dirençle ilgili markır gen olarak kullanılabileceği bildirilmiĢtir (Liu ve ark., 2011). 

2.7. Prolaktin Geni (PRL) 

Prolaktin memelilerde 100‟den fazla farklı etkisi olan bir hormondur. Bu hormonun süt 

veriminde meme bezinin geliĢmesinde, laktogenezisi etkileyerek laktasyonun baĢlaması ve 

devamı için gereklidir. Bu hormon süt proteinlerinin, laktozun, lipidlerin ve sütün tüm büyük 

komponentlerinin sentezinden öncelikle sorumlu hormondur. Bu hormon meme alveollerinde 

süt proteinlerinin sentezi ve sekresyonunda da görev almaktadır (Alipanah, 2007; Brym, 2007; 

Dybus, 2005). Bu özelliğinden dolayı bu lokusların süt verimi için genetik markır olabileceği 

düĢünülmüĢtür (Alipanah, 2007). Bu hormonu sentezleten genin birkaç alleli vardır ve bu 

alleller sığır populasyonlarının genetik karekterizasyonunda kullanılmaktadır. Ayrıca bu 
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markır gen varyantları ile süt verim özellikleri arasında iliĢkinin olduğu bildirilmiĢtir (Brym, 

2005). 

Prolaktin (PRL) hormonu, protein tabiatındaki hormonlar ailesindendir (Khatami ve ark., 

2005; Sodhi ve ark., 2011). Hormon hipofiz bezinin ön lobundan salgılanması dıĢında 

merkezi sinir sistemi, immun sistem ve meme bezi hücrelerinde de hormonu kodlayan genin 

gen ekspresyonu gözlenmiĢtir (Sodhi ve ark., 2011). 

Hipofiz bezinin ön lobundan salgılanan PRL hormonunun, çeĢitli omurgalı türlerinde 

300‟den fazla aktivitede görev aldığı belirlenmiĢtir (Alipanah ve ark., 2007; Brym ve ark., 

2005; Sodhi ve ark., 2011). Prolaktin hormonu, laktasyonun baĢlatılması ve sürdürülmesi için 

gereklidir (Dybus ve ark., 2005; Khatami ve ark., 2005). Prolaktin hormonu, memelilerde 

canlılarda sadece laktasyonu baĢlatmaktan değil aynı zamanda meme bezinin büyümesi ve 

laktogenezisden de sorumludur (Alipanah ve ark., 2004). Sığırlarda PRL hormonu meme 

alveolerinden süt proteinlerinin sentezi ve sekresyonu ve meme bezinin büyümesinin 

düzenlenmesinde görev alır (Brym ve ark., 2005). Ayrıca hormon üremenin, immunolojik 

reaksiyonların, vücuttaki sıvı dengesinin, hücresel büyümenin ve hücrelerin farklılaĢmasının 

düzenlenmesinde de görev alır (Dybus ve ark., 2005; Sodhi ve ark., 2011).  

Bu etkileri nedeniyle PRL geninin süt verim özelliklerin etkileyen kantitatif özellik 

lokuslarıya (QTL) iliĢki analizlerinde iyi bir aday gen olabileceği görülmüĢtür (Alipanah ve 

ark., 2004; Brym ve ark., 2005). Bu özelliklerinden dolayı sığırlarda bu genin süt verimi için 

potansiyel genetik belirteç olacağı düĢünülmektedir (Alipanah ve ark., 2004; Khatami ve ark., 

2005; Sodhi ve ark., 2011). BeĢ ekzondan ve dört introndan oluĢan prolaktin hormonunu 

kodlayan gen sığır karyotipinin 23. kromozomunda haritalandırılmıĢtır (Brym ve ark., 2005; 

Sodhi ve ark., 2011). Bir çok memeli türünde, prolaktin hormonunun 197-199 amino asitten 

oluĢtuğu bildirilmiĢtir. Sığır PRL hormonu 199 amino asitten oluĢmaktadır (Dybus ve ark., 

2005).  

Ancak, sığırlarda PRL gen polimorfizmi hakkında henüz oldukça az bilgi vardır. Sığır 

PRL geni içinde birkaç polimorfizm bildirilmiĢtir (Alipanah ve ark., 2007; Brym ve ark., 

2005). Genin üçüncü ekzonunda 103. amino asidi kodlayan kodonda sessiz bir A-G değiĢimi 

belirlenmiĢtir ve bu değiĢimin olduğu bölgede bir RsaI polimorfizmine neden olmuĢtur (Sodhi 

ve ark., 2011). ġu ana kadar PRL geninin üçüncü ekzonunun RsaI restriksiyon polimorfizmi 
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üç sığır ırkında, zebuda ve mandada çalıĢılmıĢtır (Khatami ve ark., 2005). Sığır PRL geninin 

üçüncü ekzonunu kodlayan bölgenin RsaI enzimi ile kesilmesinden B ve b olarak adlandırılan 

iki allelik varyant belirlenmiĢtir (Alipanah ve ark., 2007).  

Bu polimorfizmlerin genetik belirteç olarak kullanılabilmesi için prolaktin geninin 

varyantları ve süt performans özellikleri arasındaki olası iliĢkilerin ortaya konulması için 

çalıĢmalar yapılmaktadır (Brym ve ark., 2005). Ġncelenen tür ve ırklarda PRL-RsaI 

polimorfizmleri ile süt verimi, süt yağı oranı ve süt protein içeriği arasında iliĢkili olduğunu 

(Sodhi ve ark., 2011) ve olmadığını (Khatami ve ark., 2005) bildiren çalıĢmalar vardır. Ancak 

sığırlarda süt verimi, süt kompozisyonu üzerine PRL geninin etkisinin ortaya çıkarılması için 

süt verim parametreleri ile PRL geninin polimorfik varyantları arasındaki iliĢkilerini üzerine 

daha çok araĢtırma yapılması gerekmektedir. Çünkü bu genin varyantlarının genetik ıslah 

çalıĢmaları ve yetiĢtiricilik için uygun test yönteminin geliĢtirilmesinde kullanılabileceği 

düĢünülmektedir (Khatami ve ark., 2005).  

Yapılması planlanan bu çalıĢmada ülkemizde yetiĢtirilen HolĢtayn ırkı sütçü ineklerde 

GH1, GHR, IGF-I, LEP, LEPR, MBL-1 ve PRL genlerinin; gen polimorfizmleri, gen 

ekspresyon düzeyleri ve protein seviyeleri ile elde edilen veriler ile bireylerin süt verimleri 

arasında bir iliĢki olup olmadığının araĢtırılması amaçlanmıĢtır.  
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3. GEREÇ VE YÖNTEM 

MATERYAL 

Projenin Hayvan Materyali 

Projenin hayvan materyalini, Kayseri‟de bir iĢletmede yetiĢtirilen 2-4 arası doğum yapmıĢ 

ortalama 5,4 ± 0.9 yaĢta; 571.7 ± 76.5 canlı ağırlığında toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığır 

oluĢturmuĢtur. DNA ve RNA analizleri için proje materyali olan hayvanların kuyruk 

venalarından vakumlu EDTA‟lı tüplere ve protein analizi için jelli tüplere kan örnekleri 

alınmıĢtır. Kan örneği alınan hayvanların geçmiĢe yönelik tüm süt verim kayıtları alınmıĢtır. 

EDTA‟lı tüplere alınan kan örneklerinden DNA ve RNA izolasyonu yapılmıĢtır. Jelli tüplere 

alınan kanlardan elde edilen serumlar santrifüj edilerek ayrılan serumlar ayrılarak protein 

analizlerinde kullanılmıĢtır.  

METODLAR 

RNA İzolasyonu, Ters Transkripsiyon-PCR (RT-PCR) ve Kantitatif Real-Time PCR 

EDTA‟lı tüplere alınan 154 baĢ HolĢtayn„dan (Bos Taurus) kanından, örneklere ait total 

RNA‟lar RNA High Pure RNA Isolation kiti (Roche Ltd., Mannheim, Germany) 

kullanılarak izole edildi. Örneklere ait izole edilen RNA‟ların konsantrasyonu NanoDrop 

2000 (Thermo Scientific) cihazı kullanılarak ölçüldü. Elde edilen örneklere ait RNA‟lar -80 

°C'de kullanılana kadar saklandılar.  

Ġzole edilen total RNA‟lardan High Fidelity cDNA sentez kiti (Roche Ltd., Mannheim, 

Germany) kullanılarak cDNA‟lar sentezlendi. Total mRNA‟lardan 29°C'de 10 dakika, 48° 

C‟de 60 dakika ve 85°C'de 5 dakika protokolüne uygun olarak cDNA sentez iĢlemi 

gerçekleĢtirildi. Tüm cDNA örnekleri; Real Time ready cDNA Pre-Amp Master kiti (Roche 

Ltd., Mannheim, Germany) kullanılarak 95 °C'de 1 dakika ardından 13 döngü 95°C'de 15 

sn ve 60°C'de 4 dakika pre-amplifiye edildi. Light Cycler 480 Probe Master kiti (Roche 
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Ltd., Mannheim, Germany) ve Light Cycler 480 GH1, GHR, MBL-1, IGF-1, PRL 

genlerinin primer/probu (Roche Ltd., Mannheim, Germany) kullanılarak kantitatif PCR 

yapıldı. Her bir örnek çift olarak çalıĢılmıĢtır. Elde edilen pre-amplifiye ürünleri 

kullanılarak Light Cycler 480 (Roche Ltd., Mannheim, Germany) cihazında; örnekler 95 °C 

de 10 dakika tutulduktan sonra her bir döngüsü 95 °C‟de 10 saniye, 60 °C‟de 30 saniye, 72 

°C'de 1 dakika olacak Ģekilde 45 döngü yapıldı. Son döngünün bitiminden sonra örnekler 

40 °C'de 30 saniyelik son bir soğutma aĢaması ile kantitatif PCR iĢlemi gerçekleĢtirilir. 

Yapılan RT-PCR iĢleminin çalıĢıp çalıĢmadığının kontrolünde Housekeeping gen olarak 

beta-actin kullanıldı. RT-PCR iĢlemi sonunda elde edilen veriler delta delta ct metodu 

kullanılarak hesaplandı.  

DNA İzolasyonu ve SNP Analizleri 

DNA izolasyonları, çalıĢma materyali olan 154 baĢ HolĢtay‟nın kuyruk venasından 

alınan periferik kanlardan High Pure PCR Template Preparation Kit (Roche) kullanılarak 

yapıldı. ÇalıĢmada kullanılan örneklerin GH1, GHR, MBL-1, IGF-1, PRL, LEP ve LEPR 

genlerinde SNP analizleri Light Cycler 480 (Roche Ltd., Mannheim, Germany) RT-PCR 

cihazı kullanılarak yapılmıĢtır. Bu iĢlem sırasında SNP‟lerinin araĢtırıldığı genlere ait 

iĢaretli primerler her gene ait ve araĢtırma ekibi tarafından “RS” numaraları verilerek, Light 

Cycler 480 (Roche Ltd., Mannheim, Germany) marka cihazın servis sağlayıcı firması 

tarafından sentezletildi. 

GH1 geni için genin “rs135233632” numaralı promotor bölgesinde bulunan SNP'ler için 

bir fluoresans rezonans enerji transfer (FRET) prob, GHR geni için genin “rs136797458” 

numaralı promotor bölgesinde bulunan SNP'ler için bir fluoresans rezonans enerji transfer 

(FRET) prob, IGF1 geni için genin “rs109763947” numaralı promotor bölgesinde bulunan 

SNP'ler için bir fluoresans rezonans enerji transfer (FRET) prob, LEP geni için genin 

“rs29004486” numaralı promotor bölgesinde bulunan SNP'ler için bir fluoresans rezonans 

enerji transfer (FRET) prob, LEPR geni için genin “rs43347904” numaralı promotor 

bölgesinde bulunan SNP'ler için bir fluoresans rezonans enerji transfer (FRET) prob, MBL-

1 geni için genin “rs134299800” numaralı promotor bölgesinde bulunan SNP'ler için bir 

fluoresans rezonans enerji transfer (FRET) prob ve PRL geni için genin “rs110790201 

numaralı promotor bölgesinde bulunan SNP'ler için bir fluoresans rezonans enerji transfer 
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(FRET) prob çiftleri çifti kullanılarak, her gen Light Cycler 480 PCR cihazında erime eğrisi 

analizi ile genotiplendi. 

Protein Analizleri 

Ġncelenen örneklerin GH1, PRL, IGF-1 ve LEP seviyeleri serumdan, Wang ve ark. (2012) 

tarafından bildirilen Chemiluminescent Immunoassay (CLIA) metoduna göre ölçülmüĢtür. 

Chemiluminescent kimyasal reaksiyonun varlığında elde edilen luminsens yoğunluğuna göre 

örneklerin konsantrasyonunu belirlemede kullanılan bir metot olan CLIA‟da, GH1 için: CLIA 

Kit for Growth Hormone, Cloud-clone Corp, GH, katolog no: SCA044Bo kit, PRL için; CLIA 

Kit, Product No. ABIN504786, USA kiti kullanılmıĢtır. Yapılan protein analizlerinde 

serumdan LEP seviyeleri ölçülememiĢtir. 

 

ġekil 1. CLIA metodunun çalıĢma prensibi 

İstatistik Analizler 

ÇalıĢma kapsamına alınan tüm genlerine ait allel ve genotip frekanslar tespit edilmiĢ 

Hardy-Weinberg dengesine uygunlukları test edilmiĢtir. Ġncelenen genlerin genotipleri 

arasında; ekpresyon düzeyleri (Log10), Clia yöntemi sonuçları, laktasyon ve günlük süt verimi 

değerlerinine göre farklıklılarının istatistiksel olarak karĢılaĢtırılmasında Tek yönlü Varyan 

Analizi (ANOVA) ve Tukey çoklu karĢılaĢtırma testi kullanılmıĢtır. Ayrıca genlerin 

ekspresyon (Log10) sonuçlarının; CLĠA sonuçları, laktasyon ve günlük süt verimi değerleri ile 
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iliĢkilerini belirlemek amacıyla Pearson korelasyon katsayıları hesaplanmıĢtır. Ġstatistik 

analizlerde SPSS 14.01 (Lisans No: 986964) paket programı kullanılmıĢtır. 
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4. BULGULAR 

4.1. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB-1 Genlerine ait Allel ve Genotip 

Frekansları 

Her gen için dizayn edilen problar kullanılarak Light Cycler 480 (Roche Ltd., 

Mannheim, Germany) marka RT-PCR cihazında GH1 (RS 135233632 numaralı prob) 

(ġekil 1), GHR (RS 136797458 numaralı prob) (ġekil 2), IGF-I (RS 109763947 numaralı 

prob) (ġekil 3), PRL (RS 134299800 numaralı prob) (ġekil 4), LEP (RS 29004486 

numaralı prob) (ġekil 5), LEPR (RS 43347904 numaralı prob) (ġekil 6), MBL-1 (RS 

134299800 numaralı prob) (ġekil 7) genleri için uygun problar kullanılarak çalıĢmada 

kullanılan HolĢtayn ineklerin genotiplerinin belirlenmesi amacıyla yapılan PCR iĢlemi 

sonucunda incelenen popülasyonun bu yedi gen yönünden Hardy-Weinberg (H-W) 

dengesinde olduğu görülmüĢtür (Tablo 1). 

 

Tablo 1. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB-1 Genlerine ait Allel ve Genotip 

Frekansları 

Genler Frekans Genotip 

Allel 

Frekansları 

(%) 

Ġstatistik önem kontrolü 

(Hardy-Weinberg Ki-kare) 

GH1 

 CC CT TT C alleli T alleli 
X

2
 = 0.78 

P=0.37 (Sd=1) 
Gözlenen 112 37 5 

84.7 15.3 
Beklenen 110.6 39.8 3.6 

GHR 

 
AA AG GG 

A alleli 
G 

alleli X
2
 = 0.11 

P=0.74 (Sd=1) Gözlenen 22 73 54 
39.3 60.7 

Beklenen 23.0 71.1 55 

PRL 

 
AA AG GG 

A alleli 
G 

alleli X
2
 = 0.19 

P=0.66 (Sd=1) Gözlenen 131 18 1 
93.3 6.7 

Beklenen 130.7 18.7 0.7 

MBL-1 

 
AA AG GG 

A alleli 
G 

alleli 
- 

Gözlenen 154 0 0 
100 0 

Beklenen - - - 
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IGF-1 

 CC CT TT C alleli T alleli 

X
2
 = 0.54 

P= 0.46 (Sd=1) 

Gözlenen 38 81 34 

51.3 48.7 Beklenen 40.3 76.4 36.

3 

LEP 

 CC CT TT C alleli T alleli 

- Gözlenen 154 0 0 
100 0 

Beklenen - - - 

LEPR 

 CC CT TT C alleli T alleli 
X

2
 = 6.27 

P= 0.012 (Sd=1) 
Gözlenen 80 70 4 

74.7 25.3 
Beklenen 85.9 58.2 9.9 

Sd: Serbestlik derecesi 

 

GH1 geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 2) incelenen örnekler içerisinde CC 

(%72.72) genotipi ve C (%84.7) allelinin en yüksek frekansta olduğu görülmüĢtür. 

 

ġekil 2. RS 135233632 GH1 C>T Real-Time PCR görüntüsü 

 

GHR geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 3) incelenen örnekler içerisinde AG 

(%47.4) genotipi ve G (%60.7) allelinin en yüksek frekansta olduğu görülmüĢtür. 
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ġekil 3. RS 136797458 GHR A>G Real-Time PCR görüntüsü 

 

IGF-I geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 4) incelenen örnekler içerisinde CT 

(%52.6) genotipi ve C (%51.3) allelinin en yüksek frekansta olduğu görülmüĢtür. 

 

ġekil 4. RS 109763947 IGF-I C>T Real-Time PCR görüntüsü 

 

PRL geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 5) incelenen örnekler içerisinde AA 

(%85.1) genotipi ve A (%93.3) allelinin en yüksek frekansta olduğu görülmüĢtür. 
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ġekil 5. RS 110790201 PRL A>G Real-Time PCR görüntüsü 

LEP geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 6) incelenen örneklerin hepsinin CC 

(%100) genotipinde olduğu görülmüĢtür. 

 

ġekil 6. RS 29004486 LEP C>T Real-Time PCR görüntüsü 

LEPR geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 7) incelenen örnekler içerisinde CC 

(%52) genotipi ve C (%74.7) allelinin en yüksek frekansta olduğu görülmüĢtür. 
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ġekil 7. RS 43347904 LEPR C>T Real-Time PCR görüntüsü 

MBL-1 geni için yapılan PCR iĢlemi sonucunda (ġekil 8) incelenen örneklerin hepsinin 

monomorfik ve AA (%100) genotipinde olduğu görülmüĢtür. 

 

ġekil 8. RS 134299800 MBL-1 A>G Real-Time PCR görüntüsü 
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4.2. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB-1 Genlerinin Genotip ve Ekpresyon 

Düzeyleri Arasındaki İlişkiler 

GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB-1 genlerinin genotip ve ekpresyon 

düzeyleri arasındaki arasında istatistiksel bir fark bulunamamıĢtır (Tablo 2). 

Tablo 2. Genotiplere göre ekspresyon (Log10) sonuçlarının karĢılaĢtırılması 

Genler Genotip 
Ekspresyon (Log10) 

 

GH1 

CC -0.186 ± 0.099 

CT -0.071 ± 0.076  

TT 0.020 ± 0.482 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0,576    P>0.05 

GHR 

AA -3.464 ± 0.165 

AG -3.387 ± 0.083 

GG -3.346 ± 0.101 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0,205    P>0.05 

PRL 

AA -5.858 ± 0.094 

AG -5.588 ± 0.311 

GG -5.281 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0,595 P>0.05 

MBL-1 

AA -3.567 ± 0.057 

AG - 

GG - 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) - 

IGF-I 

CC -3.778 ± 0.124 

CT -3.905 ± 0.085 

TT -3.779 ± 0.144 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0.498 P>0.05 

: Ortalama ± Std. hata 

GH1 geni için Real-Time PCR cihazında yapılan mRNA ekspresyon analizi görüntüsü 

ġekil 9.‟da görülmektedir. 
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ġekil 9. GH1 geni mRNA ekspresyonu Real-Time PCR görüntüsü 

GHR geni için Real-Time PCR cihazında yapılan mRNA ekspresyon analizi görüntüsü 

ġekil 10.‟da görülmektedir. 

 
ġekil 10. GHR geni mRNA ekspresyonu Real-Time PCR görüntüsü 

IGF-I geni için Real-Time PCR cihazında yapılan mRNA ekspresyon analizi görüntüsü 

ġekil 11.‟da görülmektedir. 
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ġekil 7. IGF-I geni mRNA ekspresyonu Real-Time PCR görüntüsü 

PRL geni için Real-Time PCR cihazında yapılan mRNA ekspresyon analizi görüntüsü 

ġekil 12.‟da görülmektedir. 

 

ġekil 12. PRL geni mRNA ekspresyonu Real-Time PCR görüntüsü 

Diğer taraftan LEP ve LEPR genlerinin kanda ekprese olmadığı görülmüĢtür.  

MBL-1 geni için Real-Time PCR cihazında yapılan mRNA ekspresyon analizi görüntüsü 

ġekil 13.‟da görülmektedir. 

 



 34  

 

ġekil 13. MBL-1 geni mRNA ekspresyonu Real-Time PCR görüntüsü 

4.3. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB-1 Genlerinin Genotip ve Protein 

Düzeyleri Arasındaki İlişkiler 

ÇalıĢma sonunda PRL, GH1 ve GHR genotipleri ile serum PRL hormonu seviyesi arasındaki 

fark istatistiksel olarak önemsiz bulunmuĢtur. CLIA yöntemi ile serumdan yapılan protein 

analizi sonucunda incelenen örneklere ait PRL, GH1 ve GHR genotipleri ile serum PRL 

hormonu seviyeleri Tablo 3‟de verilmiĢtir. PRL CLIA değerleri ele alınan tüm genlerde 

gentotipler arasındaki fark istatistiksel olarak önemsiz bulunmuĢtur (p>0.05).  

Tablo 3. PRL, GH1, GHR ve IGF-I genotiplerine göre CLIA yöntemi ile serum PRL hormonu 

sonuçlarının karĢılaĢtırılması 

Genler Genotip 
PRL CLIA 

 

PRL 

AA 0.152 ± 0.007 

AG 0.172 ± 0.025 

GG 0.1000 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0.659 P>0.05 

GH1 

CC 0,158 ± 0.008 

CT 0,136 ± 0.013 

TT  0,180 ± 0,058 
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Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 1,144 P>0.05 

GHR 

AA 0,164 ± 0,014 

AG 0,146 ± 0,010 

GG 0,157 ± 0,013 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0,454 P>0.05 

IGF-1 

CC 0,171 ± 0,017 

CT 0,147 ± 0,008 

TT 0,153 ± 0,012 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 1,077 P>0.05 

: Ortalama ± Std. hata 

ÇalıĢma sonunda GH1 ve IGF-1 genotipleri ile serum GH seviyeleri arasındaki fark 

istatistiksel olarak önemsiz bulunmuĢtur (p>0.05). Ancak, GHR geninde GG genotipine sahip 

ineklerin CLIA yöntemi ile belirlenen serum GH miktarının AA ve AG genotipine sahip 

olanlara göre daha yüksek bulunmuĢtur (p<0.05). CLIA yöntemi ile serumdan yapılan protein 

analizi sonucunda incelenen örneklere ait serum GH seviyesi Tablo 4‟de verilmiĢtir. 

 

Tablo 4. GH1, GHR, IGF-1 ve PRL genotiplerine göre CLIA yöntemi ile serum GH 

sonuçlarının karĢılaĢtırılması 

Genler Genotip 
GH CLIA 

 

GH1 

CC 0,058 ± 0.003 

CT 0,064 ± 0.059 

TT 0,100 ± 0,050 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 2.151 P>0.05 

GHR 

AA 0,054 ± 0,003
a
 

AG 0,052 ± 0,001
a
 

GG 0,072 ± 0,009
b
 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 3,377 P<0.05 

IGF-1 CC 0,050 ± 0,001 

CT 0,069 ± 0,007 
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TT 0,054 ±0,002 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 2,711  P>0.05 

PRL 

AA 0,062 ± 0.004 

AG 0.053 ± 0.003 

GG 0.050 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0.369 P>0.05 

: Ortalama ± Std. hata
 

a,b
   : Aynı sütunda farklı harf taĢıyan ortamlalar arasındaki fark istatistiksel olarak önemlidir. 

 

Diğer taraftan CLIA yöntemi ile serumdan IGF-I protein düzeyi belirlenememiĢ 

dolayısıyla analizi yapılamamıĢtır.  

LEP geni yönünden incelenen örneklerin monomorfik olmaları nedeniyle CLIA yöntemi 

ile serum leptin hormonu seviyeleri arasındaki farkın istatisitik analizi yapılamamıĢtır. 

Ancak LEPR genotipleri ile serum leptin hormonu seviyeleri arasındaki fark istatistiksel 

olarak önemsiz bulunmuĢtur (P>0.05) (Tablo 5). 

Tablo 5. Genotiplere ile CLIA yöntemi ile elde edilen serum LEP sonuçlarının 

karĢılaĢtırılması 

Genler Genotip 
LEP CLIA 

 

LEPR 

CC 4,251 ± 1,241 

CT 4,354 ± 1,058 

TT 3,405 ± 3,233 

Ġstatistik önem kontrolü 

 (ANOVA) 
F: 0,018 P>0.05 

: Ortalama ± Std. hata
 

 

4.4. GH1, GHR, PRL ve IGF-I Genlerinin Ekspresyonları Protein Düzeyleri Arasındaki 

İlişkilerin Karşılaştırılması 

Yapılan GH1, GHR, PRL ve IGF-I genlerinin ekspresyon düzeyleri ile CLIA yöntemin 

ile belirlenen hormon düzeyleri ĠliĢkilerin KarĢılaĢtırılması GH1 ekspresyon (Log10) 



 37  

seviyesi ile PRL hormonunun CLIA değerleri arasında % 19 korelasyon hesaplanmıĢtır 

(Tablo 6).
 

Tablo 6. Ekspresyon (Log10) sonuçlarının CLIA değerleri ile korelasyonları 

Ekspresyon 

(Log10) 

CLIA 

GH PRL 

GH1 -0.002 0.192* 

GHR 0.049 0.046 

IGF-1 -0.021 0.071 

PRL -0.052 0.044 

 

4.5. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB1 Genlerinin Genotipleri ile İncelenen 

Örneklerin Süt Verimlerinin Karşılaştırılması 

ÇalıĢma bulgularına göre; bir önceki dönem laktasyonda elde edilen toplam süt verimleri 

üzerine GH1 geninin TT genotipindeki ineklerin ortalama günlük süt verimleri CC ve CT 

genotipine sahip olanlara göre daha yüksek olduğu belirlenmiĢtir (P<0.05) (Tablo 7). Ancak 

GHR, IGF-I, PRL ve LEPR ve MBL-1 genlerinde genotipler ile ortalama günlük süt verimleri 

ve genotipler arasında istatistiksel bir fark bulunamamıĢtır (Tablo 7). 

ÇalıĢmada kullanılan örneklerin hepsinin LEP geni yönünden CC genotipinde olmaları 

MBL-1 geni yönünden ise AA genotipinde olmaları nedeniyle incelenen örneklerin bu iki gen 

için genotip ve süt verimleri arasındaki istatistiksel karĢılaĢtırılmaları yapılamamıĢtır.  

Tablo 7. Genotiplere göre laktasyon ve günlük süt verimlerinin karĢılaĢtırılması 

Genler Genotip 

Laktasyon süt 

verimi (L) 

 

Günlük süt verimi (L) 

 

GH1 

CC 6218.7 ± 226.9 22.0 ± 0.8
a
 

CT 6098.1 ± 347.9 19.6 ± 1.5
a
 

TT 5791.5 ± 139.5 33.0 ± 3.0
b
 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0.079    P>0.05 F:3.65    P<0.05 

GHR AA 7113.6 ± 561.9 25.4 ± 1.4 
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AG 6105.5 ± 282.3 22.1 ± 1.1 

GG 5964.5 ± 282.8 19.9 ± 1.1 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 1.55    P>0.05 F: 2.64    P>0.05 

PRL 

AA 6178.9 ± 192.5 21.9 ±0.8 

AG 6630.5 ± 638.4 21.0 ± 1.7 

GG 6480 23.0 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 3.33    P>0.05 F: 0.92  P>0.05 

MBL-1 

AA 6167. 7 ± 182.1 21.59 ± 0.7 

AG - - 

GG - - 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) - - 

IGF-1 

CC 6184.8 ± 430.5 20.5 ± 1.3 

CT 6320.4 ± 246.1 21.3 ±1.0 

TT 5738.4 ± 379.7 23.4 ± 1.6 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 0.72    P>0.05 F: 1.03    P>0.05 

LEPR 

CC 5913.4 ± 304.9 21.3 ± 1.1 

CT 6447.2 ± 227.3 21.8 ± 0.9 

TT 5369.5 ± 452.6 21.7 ± 1.25 

Ġstatistik önem kontrolü (ANOVA) F: 1.41    P>0.05 F: 0.048    P>0.05 

: Ortalama ± Std. hata
 

a,b
 : Aynı sütunda farklı harf taĢıyan ortamlalar arasındaki fark istatistiksel olarak önemlidir. 

 

4.6. GH1, GHR, IGF-I, PRL, LEP, LEPR ve MLB1 Genlerinin Ekpresyon Düzeyleri ile 

İncelenen Örneklerin Süt Verimlerinin Karşılaştırılması 

ÇalıĢmada kullanılan genlerden LEP ve LEPR genlerinin kanda ekprese olmadığı 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla bu iki genin ekpresyon seviyeleri ile günlük ortalama süt verim 

özellikleri arasında karĢılaĢtırılma yapılamamıĢtır. Diğer taraftan çalıĢmada kullanılan GH1, 

GHR, IGF-I, PRL ve MLB1 genlerinin ekpresyon düzeyleri ile incelenen örneklerin günlük 

ortalama süt verimleri arasında istatistiki olarak bir iliĢkinin olmadığı belirlenmiĢtir (Tablo 8).  
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Tablo 8. Genlerin ekspresyon (Log10) sonuçlarının laktasyon ve günlük süt verimi ile 

korelasyonları 

Ekspresyon (Log10) Laktasyon süt verimi (L) Günlük süt verimi (L) 

GH1 -0.084 -0.043 

GHR -0.49 -0.262 

PRL -0.383 -0.215 

MBL-1 -0.385 -0.238 

IGF-1 -0.481 -0.264 
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5. TARTIġMA VE SONUÇ 

Eldeki sürünün veriminin iyileĢtirilmesi, damızlıkların genetik değerlerinin artırılması ve 

kazancın artırılması tüm sığır yetiĢtiricileri için amaçtır. Bu amaca ulaĢmak için kullanılan 

yetiĢtirme ve gelenenksel seleksiyon programlarının yanında daha kısa sürede, daha baĢarılı 

sonuç veren genetik markırların kullanıldığı yeni yetiĢtirme programlarının geliĢtirilmesi 

araĢtırıcılar için önemli bir hedeftir. Çiftlik hayvanlarında markır destekli seleksiyon veya 

genomik seleksiyon için bireylerin fenotiplerini direk veya indirek olarak etkileyen kantitatif 

özellik lokusları veya aday genler kullanılmaktadır (Trakovicka ve ark., 2013). 

Günümüz sığır yetiĢtiriciliğinde uygulanan seleksiyon programlarında süt, et ve döl verim 

özelliklerinin iyileĢtirilmesi amaçlanmaktadır. Ortaya çıkmasında aditif genlerin etkili olduğu 

kantitatif karakterler yönünden eldeki damızlıkların iyileĢtirilmesinde bireylerin fenotipik 

değerleri çoğunlukla genotipik değerleri tam olarak yansıtmamaktadır. Bu nedenle, kantitatif 

özelliklerin iyileĢtirilmesi amacıyla yapılacak seleksiyon çalıĢmalarıda, sadece bireylerin 

fenotipik verilerinin göz önünde tutulması seleksiyonun etkinliğini ve baĢarısını düĢürecektir. 

Dolayısıyla, ıslahı düĢünülen verim karakteri yönünden damızlıkların genotipik değerlerinin 

yüksek doğrulukta tahmin edilmesi, ıslahın baĢarısında büyük önem taĢımaktadır. Sığır, koyun 

ve keçi gibi jenerasyon aralığı uzun olan türlerde, kullanılan mevcut ıslah yöntemlerinin 

baĢarısı ve etkinliği için önemli bir problemdir. Ayrıca bu türlerde baĢarı, dikkatli çalıĢmayı 

ve düzenli kayıt tutmayı zorunlu kılan uzun, zor ve masraflı bir süreci gerektirmektedir. Bu 

problemlerin giderilmesi ve ıslah çalıĢmalarında hedeflenen baĢarıyının daha kısa sürede ve 

daha az maliyetle elde edilmesi için yeni yöntemlerin geliĢtirilerek ıslah çalıĢmalarının 

etkinliğinin artırılması ihtiyacı doğmuĢtur. Özellikle son yıllarda moleküler genetik alanında 

elde edilen ilerlemeler, verimle iliĢkili olduğu düĢünülen çeĢitli lokuslardaki genetik 

varyasyonların tanımlanmasına ve bu varyasyonlarla verim özellikleri arasındaki iliĢkilerin 

incelenmesine olanak vermiĢtir.  
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Modern hayvan yetiĢtiriciliğinde uygulanan seleksiyon çalıĢmalarında amaç, damızlık 

olarak seçilecek hayvanların genetik değerini daha yüksek bir doğrulukla tahmin etmek ve 

seleksiyonla hızlı bir genetik ilerleme elde etmektir. Diğer taraftan süt verimi, yavru verimi 

gibi sadece bir cinsiyette görülen özelliklerin ıslahında, bu özellikler yönünden yüksek verimli 

erkek damızlıkların seçilebilmesi de çiftlik hayvanları ıslah çalıĢmalarını güçleĢtiren ayrı bir 

konudur. Bu problemin aĢılmasında cinsiyete bağlı kalmaksızın, belli cinsiyette bulunan 

verim özelliklerini etkileyen fizyolojik proseslerde görev alan bazı genlerdeki varyasyonlar ile 

bu özelliklerdeki varyasyonlar arasında bir iliĢkinin olabileceği fikri (Tambasco ve ark., 2003) 

ıslah çalıĢmalarında yeni bir çığır açmıĢtır. Bu alandaki çalıĢmalar, özellikle 90‟lı yılların 

baĢında moleküler genetik alanındaki geliĢmeler, verimle iliĢkisi olabileceği düĢünülen 

genlerdeki varyasyonların belirlenmesine ve bunlarla verimleri iliĢkilendirme çalıĢmalarına 

bir ivme katmıĢtır. Bu geliĢmeler, verimlerle iliĢkisi olduğu düĢünülen genlerdeki 

varyasyonlar ile klasik seleksiyon yöntemlerinin birlikte kullanılmasına olanak vermiĢtir. Bu 

sayede çiftlik hayvanları yetiĢtiriciliğinde kullanılan seleksiyon çalıĢmalarındaki en önemli 

sorunlardan jenerasyon aralığının kısaltarak genetik ilerlemeyi hızlandırılabilecektir. Ayrıca 

tek cinsiyette görülen özellikler yönünden diĢi ve erkek damızlıkların yüksek doğrulukta 

seçilebileceği ve belirle yaĢlarda ortaya çıkan özellikler yönünden damızlık adaylarının daha 

erken yaĢta seçilebileceği fikrini doğurmuĢtur. Çiftlik hayvanlarında hızı bir genetik ilerleme 

hedeflenen yönde hızlı bir genetik ilerleme sağlayarak, aditif genlerin görev aldığı kantitatif 

özelliklerin iyileĢtirilmesinde etkili olabileceği fikrini doğurmuĢtur (Drogemuller ve ark., 

2001). Bu konuda farklı çiftlik hayvanı türünde, farklı ırklarda, farklı özellikler ve farklı 

genlerin birlikte araĢtırıldığı daha çok çalıĢmaya ihtiyaç vardır. Ancak yapılan çalıĢmalar bu 

konu ile ilgili olarak umut vermektedir.  

Bu çalıĢmada, sığır yetiĢtiriciliğinde süt verimi ile iliĢkisi olabileceği düĢünülen GH1, 

GHR, PRL, IGF-I, LEP, LEPR ve MLB1 genleri yönünden sütçülük özelliği nedeniyle gerek 

Türkiye‟de gerekse Dünyada en çok yetiĢtirilen kültür sığır ırklarından HolĢtayn Ġsviçre 

ırkının genetik, ekspresyon düzeyleri ve hormon sevileri ile bireylerin bu verileri ve süt 

verimleri arasındaki iliĢkinin araĢtırılması hedeflenmiĢtir. 

5.1. Büyüme Hormonu (GH1) 

Çiftlik hayvanlarında verimle iliĢkili olduğu düĢünülerek araĢtırılan genlerin baĢında 

büyüme hormonu (GH1) geni gelmektedir. Büyüme hormonu, canlılarda postnatal büyüme ve 
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geliĢme ile metabolizmanın düzenlenmesinde görev alan çok önemli peptit yapıda bir 

hormondur. Canlıların metabolizmasındaki bu önemli görevlerinden dolayı GH1 geninin, 

çiftlik hayvanlarında süt, et verimi ve karkas kompozisyonu gibi verim özelliklerinin 

iyileĢtirilmesinde kullanılabilecek bir genetik belirteç olabileceği ve böylelikle özellikle sığır 

yetiĢtiriciliğinde ıslah programlarında kullanılabileceği düĢünülmektedir (Ge ve ark., 2003). 

Sığırlarda GH1 gen polimorfizmi çalıĢmalarında en çok AluI ve MspI kesim enzimleri 

kullanılmıĢtır. Bu amaçla yapılan PCR amplikasyonu takiben elde edilen PCR ürünlerinin 

AluI enzim kesimi sonunda V ve L olarak iki allel (Reis ve ark., 2001), MspI enzim kesimi 

sonunda ise +/- olarak adlandırılan iki allel belirlenmiĢtir (Zhou ve ark., 2005). 

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin GH1 allel profilerini 

çıkarmak için “rs135233632” kodlu probun kullanılmasıyla elde edilen allel ve genotip 

frekanslarının Ki-kare analizleri sonunda incelenen örneklerin genetik dengede oldukları 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla çalıĢmada kullanılan örneklerde bir seçimin yapılmadığı sonucu 

çıkarılabilir. 

Süt sığırcılığında, GH1 gen polimorfizmlerinin süt verimi ve süt kompozisyonu gibi bazı 

süt verim özellikleri (Dybus, 2002) ile karkas kompozisyonu ve et kalitesi (Grochowska ve 

ark., 2001) özellikleri arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir. 

Macaristandaki damızlık boğaların annelerinin oluĢturduğu 363 baĢ HolĢtaynın incelendiği 

bir çalıĢmada; GH1-AluI polimorfizminin, süt verim özelliklerinden protein verimi üzerine 

belirgin bir etkisinin olduğu, süt verimi üzerine hafif etkisi olduğu bildirilmiĢ ve GH1 geninin 

süt sığırlarında süt verim özelliklerini etkilemediği ve bu amaçla ıslah çalıĢmalarında 

kullanılamayacağı bildirilmiĢtir. Ancak LV genotipli bireylerin süt kompozisyon özellikleri 

yönünden diğer genotiplere tercih edilebileceği bildirilmiĢtir (Kovács ve ark., 2006). Benzer 

Ģekilde HolĢtayn ve Simental ırkı sığırlarda, GH1-AluI-LV genotipi bireylerin diğer 

genotiplilere göre daha iyi süt ve süt protein verim özelliklerine sahip olduğu, LL 

genotiplilerin ise yağ veriminde diğer genotiplilerden üstün olduğu gözlenmiĢtir (Grochowska 

ve ark., 2001).  

Diğer taraftan, Ġranda yetiĢtirilen 100 baĢ HolĢtayn sığrının incelendiği bir çalıĢmada 

GH1/AluI-LL genotipli bireylerin süt verimlerinin LV genotiplilerden daha iyi olduğu VV 

genotiplilerin ise diğer genotiplere göre daha yüksek süt verimine sahip oldukları ancak bu 
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farkın istatistiksel olarak önemli olmadığı bildirilmiĢtir (Heidari ve ark., 2012). Benzer Ģekilde 

Van der Werf et al. (1996) ise V allelinin süt verim özellikleri üzerine pozitif etkisinin 

olduğunu bildirmiĢtir. Rusya‟da yetiĢtirilen HolĢtaynlar (n=32) ve Alman HolĢtaynları (n=32) 

ile Rusya‟da yetiĢtirilern yerli bir sığır ırkın olan Yaroslavl (n=120) ırklarında GH1-AluI 

polimorfizmi ile süt verim özellikleri arasındaki iliĢki araĢtırılmıĢ ve incelenen bu genlerde 

allel frekansları ile süt verim özellikleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ancak GH1-AluI 

LL genotipli hayvanlarda süt protein oranı %3,4‟den az olanların oranı diğer genotiplere göre 

(LV ve VV genotiplilere) %9-10 daha fazla bulunmuĢtur. Diğer taraftan süt yağı oranı 

%4,5‟dan düĢük olan hayvanların oranı LV genotipindeki bireylerde LL genotiplilerden %13, 

VV genotiplilerden ise %17 daha fazla olduğu bildirilmiĢtir. VV genotipli bireyler arasında 

yüksek süt verimine sahip (her laktasyonda 6000 kg‟den fazla olanlar) ineklerin oranı LL 

genotiplilerden 1,75; LV genotililerden ise 2,5 kat daha fazla olduğu bildirilmiĢtir. Bu veriler 

ıĢığında L allelinin ticari açıdan V allelinden daha az tercih edilecek allel olduğu sonucuna 

varılmıĢtır. Sütteki yağ oranının en yüksek olduğu genotipin LV genotipi olduğu, homozigot 

bireylerin ise birbirlerine yakın olduğu belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda heterozigotluğun süt 

yağı oranına üzerine pozitif etkisi olduğunu ve GH1-AluI polimorfizminin sütteki yağ oranı 

için potansiyel bir markır olduğu bildirilmiĢtir. Ancak GH1 geninin sığırlarda süt verim 

özellikleri üzerine markır olarak kullanılması için daha çok çalıĢma yapılması gerektiği 

sonucuna varılmıĢtır (Khatami ve ark., 2005). Diğer taraftan, Çin‟de süt sığırcılığı yapan beĢ 

farklı çiftlikte 1., 2., ve 3. laktasyonda bulunan toplam 543 baĢ HolĢtaynda GH1-MspI 

polimorfizmi ile süt verimi arasındaki iliĢkinin incelendiği bir çalıĢmada, AA genotipli 

bireylerde AB genotiplilere göre daha yüksek süt ve protein verimine ancak daha düĢük bir süt 

yağı oranına sahip oldukları görülmüĢtür. Ayrıca AA genotipli bireylerin 2. laktasyondaki yağ 

verimleri ise 1. laktasyondakinden yüksek bulunmuĢtur. ÇalıĢma sonunda; süt, süt yağı ve 

protein verimlerinin iyileĢtirilmesi için GH1-MspI-A alleli, süt yağı oranının iyileĢtirilmesi 

için ise B alleli önerilmiĢtir (Zhou ve ark., 2005). Polonya‟da yetiĢtirilen 1086 baĢ HolĢtayn 

sığırının incelendiği bir çalıĢmada birinci, ikinci ve üçüncü laktasyon süt verimleri ile GH1-

AluI polimorfizmi arasındaki iliĢkinin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, ilk 305 günlük laktasyon 

döneminde LL genotipli bireylerin süt verimlerinin LV genotipli bireylerden yüksek olduğu, 

ikinci ve üçüncü laktasyonda genotipler arasında süt verimi yönünden fark olmadığı 

bildirilmiĢtir (Dybus, 2002). Yine Polonya‟da yetiĢtirilen 1., 2. ve 3. laktasyon verileri 

bulunan 900 baĢ HolĢtayn inekte GH1/AluI-MspI polimorfizmleri ve süt verim özellikleri 

arasındaki iliĢkilerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada; birinci laktasyonda LL/++ genotipli bireylerin 
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diğer genotiplere göre daha fazla süt verdikleri, LV/++ genotipli bireylerin ise LV/+- genotipli 

bireylere göre daha fazla süt verdikleri bildirilmiĢtir. Ancak incelenen hayvanların ikinci ve 

üçüncü laktasyonlardaki süt verimleri ile GH1/AluI-MspI genotipleri arasında bir fark 

bulunamamıĢtır (Dybus ve ark., 2004).  

Ġrlanda‟da 10 farklı sürüden toplam 610 sütçü HolĢtayn inekte GH1 geninde bulunan altı 

SNP bölgesi ve bu SNP‟ler ile incelenen hayvanların süt verimi arasındaki iliĢkinin 

incelendiği bir çalıĢmada kullanılan SNP‟lerden sadece birindeki T allelinin ikinci 

laktasyondaki süt veriminde ki artıĢla iliĢkili olduğu (P<0.05) bildirilmiĢtir (Mullen ve ark., 

2011).  

Benzer Ģekilde bu çalıĢmada da incelenen örnekler arasında GH1-TT genotipli bireylerin 

günlük süt verimlerinin diğer genotipli bireylerden yüksek olduğu belirlenmiĢtir. Dolayısıyla 

hem yapılan bu çalıĢma bulguları hem de gerek farklı ırklarda gerekse farklı SNP‟ler 

kullanılarak çalıĢma sonuçlarına göre GH1 lokusunun sığırlarda süt verimi için uygun 

damızlık seçiminde kullanılabileceği söylenebilir. Ancak GH1 geninin ekpresyon düzeyleri ile 

süt verimleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Bunun sebebinin çalıĢmada kullanılan 

hayvanların ergenliğe ulaĢan hayvanlar olması ve dolayısıyla GH1 geninin ekpresyon 

düzeyinin düĢmüĢ olmasından kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünülmüĢtür.  

Süt dıĢında, besiye alınan toplam 940 baĢ (718 iğdiĢ erkek ve 222 baĢ düve) Japon siyah 

sığırında GH1 gen polimorfizmi ile karkas ağırlığı, mermerleĢme skoru arasındaki bir iliĢkinin 

olduğu bildirilmiĢtir (Tatsuda ve ark. 2008). Simmental ırkı sığırlarda GH1-AluI polimorfizm 

çalıĢmalarında LV genotipili bireylerin diğer genotiplilere göre daha yüksek canlı ağırlık artıĢı 

ve daha iyi bir karkas kompozisyonuna sahip oldukları bildirilmiĢtir (Sabour ve Lin, 1996). 

Ancak, HolĢtaynlarda VV genotipili bireylerde günlük canlı ağırlık artıĢlarının daha yüksek 

olduğu bildirilmiĢtir (Zwierzchowski ve ark., 2001). 

Ayrıca incelenen örneklerin analiz edilen genler ve kan hormon düzeyleri arasındaki iliĢki 

analiz edildiğinde GHR-GG genotipli bireylerin kan serum GH seviyesinin diğerlerinden 

yüksek olduğu belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda GHR genotipleri özellikle de GG genotipi ile 

ergenliğe ulaĢmamıĢ hayvanlarda GH seviyesi ve büyüme özelliklerinin incelendiği bir 

çalıĢmanın yapılabileceği sonucuna varılmıĢtır. 
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5.2. Büyüme Hormonu Reseptörü (GHR)  

Çiftlik hayvanlarında genetik çalıĢmalarda ekonomik olarak önemli verim özellikleri, döl 

verim özellikleri ve verimi etkileyen mastitis, ayak hastalıkları gibi sağlıkla ilgili özelliklerle 

iliĢkili genler üzerine odaklanılmıĢtır. Kullanılan moleküler genetik yöntemler yardımıyla bu 

özelliklerle ilgisi araĢtırılan genlerde çiftlik hayvanlarında iyileĢtirilmesi istenen özelliği 

etkileyen metabolik yollardaki (patway) genlerdeki polimorfizmler ile fenotipler arasındaki 

iliĢkilerin araĢtırılması esasına dayanır. ÇalıĢmanın baĢında somatotropik eksende (axis) 

bulunan GHR‟yi kodlayan genin çok önemli kantitatif özellik olan süt üretim 

metabolizmalarındaki rollerinden dolayı önemli olduğu düĢünülmüĢtür.  

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin GHR allel profilerini 

çıkarmak için “rs136797458” kodlu probun kullanılmasıyla elde edilen allel ve genotip 

frekanslarının Ki-kare analizleri sonunda incelenen örneklerin genetik dengede oldukları 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla çalıĢmada kullanılan örneklerde bir seçimin yapılmadığı sonucu 

çıkarılabilir. 

Somatotropik eksende (axis) bulunan GHR/AluI polimorfizmi ile süt verimi ve süt 

kompozisyonu arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Aggrey ve ark., 1999; Maj ve ark., 2004). 

Diğer taraftan, Almanya‟da yetiĢtirilen 315 baĢ HolĢtayn ineğin incelendiği bir çalıĢmada 

GHR geninin 10. ekzonunda bulunan 257 nolu SNP ile süt verim özellikleri arasındaki 

iliĢkinin araĢtırılmıĢ ve GHR geni ile süt verim özellikleri arasında önemli bir iliĢkinin 

olmadığı bildirilmiĢtir. Fakat GHR-GG genotipli bireylerin sütlerinde ki süt yağı oranı ve süt 

yağı verimlerinin diğer genotiplilerden daha düĢük olduğu bulunmuĢtur. Ancak bu farkın 

genotiplerden kaynaklandığı doğrulanamamıĢtır (Schlee ve ark. 1994).  

Diğer taraftan Viitala ve ark. (2006) 810 baĢ Finnish Ayrshire boğasını kullandıkları bir 

çalıĢmada GHR geninin promotor bölgesinde belirlenmiĢ olan ve F279Y olarak adlandırılan 

SNP ile süt yağı ve süt proteini oranı üzerinde etkisi olduğunu bildirmiĢlerdir.  

Polonya‟da yetiĢtirilen 209 baĢ Jersey ırkı inekte GHR gen polimorfizmi ile süt verim 

özellikleri arasındaki iliĢkinin incelendiği bir çalıĢmada, GHR geninin ekzon bölgesinde 

fenilalanin‟i kodlayan T alleli ile tirozin‟i kodlayan A allelinin varlığı/yokluğuna neden olan 

GHR-F279Y polimorfizmi ile süt verim özellikleri arasında istatistiki olarak iliĢki 

belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda AA, AT ve TT genotipleri ile incelenen örneklerde süt, yağ 
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ve protein verimleri arasında bir iliĢki olduğu, TT (FF) genotipili bireylerin hem TA (FY) hem 

de AA (YY) genotipli bireylerle karĢılaĢtırıldığında daha düĢük süt verimlerinin olduğu 

bildirilmiĢtir (Komisarek ve ark., 2011). Ayrıca, Çin‟de yetiĢtirilen 14 farklı sürüden toplam 

1222 baĢ HolĢtayn inekte GHR-F279Y polimorfizmi ile süt verim özellikleri arasında ki 

iliĢkinin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, F279Y polimorfizmi ile süt verimi, süt yağı ve süt proteini 

oranları arasında iliĢki olduğu belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda GHR lokusundaki tirozin-fenil 

alanin değiĢikliğinin sütteki protein oranında azalmaya neden olduğu bildirilmiĢ ve bu SNP 

bölgesinin Çin HolĢtaynlarında süt protein oranının iyileĢtirilmesi çalıĢmalarında 

kullanılabileceği bildirilmiĢtir (Sun ve ark., 2009).  

Benzer Ģekilde Hollanda, Yeni Zelanda‟da yetiĢtirilen Holstein-Friesian ve Jersey sığır 

ırklarında GHR-F279Y polimorfizmi ile süt verim ve süt kompozisyonu arasında iliĢkili 

olduğu bildirilmiĢtir (Blott ve ark., 2003). Diğer taraftan, Simental (n=4), Angus x HolĢtayn 

(n=4), Belçika Mavisi x HolĢtayn (n=4), HolĢtayn (n=6) ve ġarole (n=4) ırkı olmak üzere 

toplam altı farklı sığır ırkında GHR geninin GHR4.2, GHR6.1 ve F279Y olarak adlandırılan 

üç SNP bölgesi ile süt verim özellikleri arasındaki iliĢki araĢtırıldığı bir çalıĢmada, GHR4.2 

ve F279Y SNP‟lerinin süt verimi ile F279Y‟nin ise süt yağı ve süt proteini verim ile iliĢkili 

olmasına rağmen, yağ ve protein oranı ile iliĢkili olmadığı bildirilmiĢtir (Waters ve ark., 

2010). 

Ancak, Ayrshire sığır ırkında GHR-F279Y polimorfizmi sadece süt yağı ve süt protein 

oranı üzerine etkili olduğu, yağ ve protein verimlerini ise çok az etkilediği bildirilmiĢtir 

(Viitala ve ark., 2006). Benzer Ģekilde, Yunanistan‟da ilk yavrularını 842 ± 80 gün aralığında 

veren 497 baĢ HolĢtaynın incelendiği bir çalıĢmada ise GHR gen polimorfizmi ile süt verimi 

arasında bir iliĢkilinin olmadığı belirlenmiĢtir (Oikonomou ve ark., 2008). Benzer Ģekilde 2-4 

arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 76.5 canlı ağırlığında toplam 154 baĢ 

HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada elde edilen GHR genotipleri ile süt verimleri 

arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ayrıca genin ekpesyon düzeyi ile süt verimi arasında da 

anlamlı bir iliĢki bulunamamıĢtır. 

Dolayısıyla gerek yapılan bu çalıĢmanın sonuçları gerekse yukarıda belirtilen baĢka 

araĢtırıcıların farklı ırklarda yapmıĢ oldukları çalıĢmaların sonuçları bir birlerinden farklı 

bulunmuĢtur. Bu nedenle GHR gen polimorfizminin süt verim özelliklerinden eldeki sürülerin 

iyileĢtirilmesi çalıĢmalarında tek baĢına markır olarak kullanılmasının önerilmesi mümkün 
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görülmemektedir. Ancak bu genin kodladığı reseptörün laktasyon prosesindeki rolü 

düĢünülünce, bu gendeki polimorfizmler ile süt verimi ile ilgili diğer özellikler arasında ki 

iliĢkinin araĢtırıldığı daha çok çalıĢma yapılması gerektiğini söyleyebiliriz. 

5.3. Prolaktin (PRL) 

Prolaktin memeli hayvanlarda, meme bezi geliĢimi, laktogenesis ve süt proteinlerinin 

salgılanmasında etkili olan protein tabiatında bir hormondur (Alipanah ve ark., 2007). Bu 

nedenle prolaktin hormonu kodlayan genin süt verim özellikleri için iyi bir aday gen 

olabileceği düĢünülmektedir (Brym ve ark., 2005).  

Farklı sığır ırklarında PRL geni ile süt verim özellikleri arasındaki iliĢkinin araĢtırıldığı ilk 

SNP, RsaI polimorfizmi olmuĢtur. Yapılan PCR iĢlemi sonunda elde edilen PCR ürününün 

RsaI enzimi ile kesilmesi sonunda A ve B olarak adlandırılan iki allel elde edilmiĢtir.  

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin GHR allel profilerini 

çıkarmak için “rs110790201” kodlu probun kullanılmasıyla elde edilen allel ve genotip 

frekanslarının Ki-kare analizleri sonunda incelenen örneklerin genetik dengede oldukları 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla çalıĢmada kullanılan örneklerde bir seçimin yapılmadığı sonucu 

çıkarılabilir. 

Diğer taraftan süt yağı verimi ve sütteki yağ oranları ile PRL-RsaI genotipleri arasındaki 

iliĢkilerin araĢtırıldığı çalıĢmalar yapılıĢtır. Bu çalıĢmalardan Rusya‟da yetiĢtirilen Red Pied 

sığırlarında BB genotiplilerin AA (+12.74 kg) ve AB (+23.49 kg) genotiplilere göre daha 

yüksek süt yağı verimine sahip oldukları, AA genotiplilerin (+10.75 kg) ise AB 

genotiplilerden üstün oldukları belirlenmiĢtir (Alipanah ve ark., 2007). Benzer Ģekilde, 

Rusya‟da yetiĢtirilen HolĢtaynlar (n=32) ve Almanya‟dan getirilen HolĢtaynlar (n=32) ile bir 

yerli Rus sığır ırkın olan Yaroslavl (n=120) ırklarında BB genotipi ile süt verimi ve süt yağı 

oranı arasında negatif bir iliĢkinin olduğu, Yaroslavl ırkında BB genotipli ineklerin 

sütlerindeki %4,5‟dan düĢük yağ oranına sahip olan bireylerin oranının diğer genotiplilerden 

%19-20 arasında daha yüksek olduğu; BB genotipli bireyler arasında yüksek süt verimine 

sahip (>6000 kg) ineklerin oranının AA ve AB genotiplilere göre %9-10 daha az olduğu 

bildirilmiĢtir (Khatami ve ark., 2005). Polonya‟da yetiĢtirilen HolĢtayn melezi 242 baĢ Siyah-

Beyaz Alaca ve 185 baĢ saf Jersey ırkının kullanıldığı bir baĢka çalıĢmada; 305 günlük süt 

verim kayıtlarına göre Jersey ırkı hayvanların ilk laktasyonlarında AA genotipli bireylerin, AB 
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(-%0,19) ve BB genotipli bireylerden (-%0,18) daha düĢük yağ oranına sahip oldukları 

belirlenmiĢtir. Yağ verimleri yönünden de AA genotipli bireylerin AB genotiplilerden (-15.9 

kg), BB genotiplilerden (-14.6 kg) daha az süt yağı verdikleri ve bu farkında istatistiksel 

olarak önemli olduğu (P ≤ 0.01), HolĢtayn melezi Siyah-Beyaz Alacalarda ise PRL-RsaI 

genotipleri ve süt verim özellikleri arasında bir iliĢkini olmadığı belirlenmiĢtir (Dybus ve ark., 

2005). Ancak Chung ve ark., 1996) HolĢtayn‟larda AA genotipli bireylerin sütlerindeki yağ 

oranının BB genotipli bireylerden yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir. Benzer Ģekilde, Rusya 

yerli sığır ırklarından Yaroslavl ırkı ve Rusya‟da yetiĢtirilen HolĢtayn ırkı sığırlarda PRL-

RsaI-BB genotipi ile sütteki yağ oranı arasında negatif yönde iliĢki olduğu bildirilmiĢtir 

(Khatami ve ark., 2005). Ayrıca, Litvanya‟da yetiĢtirilen yerli Litvanya Siyah-Sırtlı ve 

Litvanya Açık Gri (Light Grey) sığır ırkları ile Litvanya‟da yetiĢtirilen HolĢtaynlarda elde 

edilen PRL gen polimorfizmi ile süt verimi, yağ verimi, yağ oranı, protein verimi ve protein 

oranı arasında iliĢkinin olduğunu bildirmiĢtir. Ġncelenen Litvanya yerli sığır ırklarında AA 

genotipi en yüksek frekansta olduğu ve bu genotipin süt yağ oranı üzerine istatiksel olarak 

önemli oranda etkisinin olduğu belirlenmiĢtir (Miceikiene ve ark., 2006). 

Ġran‟da yetiĢtirilen HolĢtayn ırkı 268 baĢ projeni test boğasında, yine PRL geninin 4. 

ekzonunda bulunan bir baĢka SNP‟nin RsaI enzimi ile kesilmesinden elde edilen A ve G 

allelleri ile süt verim özellikleri arasındaki iliĢkinin araĢtırıldığı bir çalıĢmada; A allelinin süt 

ve süt protein verimi arasında pozitif bir iliĢkisi bildirilmiĢtir. G allelinin ise bu özellikler 

üzerine olumsuz etkisi olduğu ve bu SNP‟nin süt yağı ve protein yüzdesi üzerine etkisinin 

olmadığı bildirilmiĢtir (Mehmannavaz ve ark., 2009). Polonya‟da yetiĢtirilen HolĢtayn 

(n=186) ve Jersey (n=138) ırkı sığırlarda yine aynı SNP‟nin süt verim özellikleri arasındaki 

iliĢkinin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, HolĢtaynlarda AG genotipli sağmal ineklerin ilk 

laktasyonlarında ki süt verimlerinin GG genotiplilerden daha yüksek olduğu; GG 

genotiplilerin sütlerinin ise diğer genotiplere göre daha fazla yağ içerdiği belirlenmiĢtir. 

Ancak Jersey ırkına ait örneklerde PRL-RsaI genotipleri ile süt verim özelliklerinden sadece 

süt yağı verimi arasında bir iliĢkinin olduğu ve AA genotiplilerin diğer genotiplilerden daha 

yüksek süt yağı verimine sahip oldukları bildirilmiĢtir (Brym ve ark., 2005).  

Ancak PRL-RsaI polimorfizmi ile sığırlarda süt, yağ ve protein verimleri arasındaki 

iliĢkilerin araĢtırıldığı çalıĢmalarda farklı sonuçlar bulunmuĢtur. Örneğin, Polonya‟da 

yetiĢtirilen HolĢtaynlar ve Jersey ırkı ineklerde PRL geninde görülen RsaI polimorfizmi ve 
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verim arasındaki iliĢkinin incelendiği bir çalıĢmada, incelenen ırklarda belirlenen genotipler 

ile süt verimi arasında iliĢki bulunamamıĢtır (Dybus ve ark., 2005). Benzer Ģeklide, Rusya‟da 

yetiĢtirilen HolĢtaynlar (n=32) ve Almanya‟dan getirilen HolĢtaynlar (n=32) ile bir yerli Rus 

sığır ırkın olan Yaroslavl (n=120) ırklarında PRL-RsaI polimorfizmleri ile genotip süt verim 

özellikleri arasındaki iliĢki araĢtırıldığı bir çalıĢmada, PRL-RsaI polimorfizmleri ile süt verim 

özellikleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır (Khatami ve ark., 2005). Yine Chrenek ve ark., 

(1999) inceledikleri Ġsviçre Esmerlerinde farklı PRL-RsaI genotipleri ve süt verim özellikleri 

arasında bir farkın olmadığını bildirmiĢlerdir. Ancak, Rusya‟da yetiĢtirilen Red Pied 

sığırlarında, BB genotipli bireylerin AA (+529.76 kg) ve AB (+1056.61 kg) genotipli 

bireylerden daha fazla süt verdikleri, bildirilmiĢtir (Alipanah ve ark., 2007).  

Benzer Ģekilde 2-4 arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 76.5 canlı 

ağırlığında toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada elde edilen PRL 

genotipleri ile süt verimleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ayrıca genin ekpesyon düzeyi 

ile süt verimi arasında da anlamlı bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ancak GH1 geninin ekspresyon 

düzeyi ile incelenen örneklerin serum PRL hormon düzeyi arasında iliĢki bulunmuĢtur. Bu 

iliĢkinin objektif olarak açıklanabilmesi için sağmal ineklerin laktasyonlarının farklı 

dönemlerinde ki GH1 gen ekspresyon ile PRL hormon düzeyi arasında iliĢkinin ve bu iliĢki ile 

süt verimi arasındaki iliĢkinin araĢtırılacağı yeni bir çalıĢmanın planlanabileceği sonucuna 

varılmıĢtır. 

Diğer taraftan, gerek yapılan bu çalıĢmanın sonuçları gerekse yukarıda belirtilen baĢka 

araĢtırıcıların farklı ırklarda yapmıĢ oldukları çalıĢmaların sonuçları birbirlerinden farklı 

bulunmuĢtur. Bu nedenle PRL gen polimorfizminin süt verim özelliklerinden eldeki sürülerin 

iyileĢtirilmesi çalıĢmalarında tek baĢına markır olarak kullanılmasını önermenin mümkün 

olmadığı görülmektedir. Ancak bu genin kodladığı hormonun laktasyon prosesindeki rolü 

düĢünüldügünde, bu gendeki polimorfizmler ile süt verimi ile ilgili diğer özellikler arasında ki 

iliĢkinin araĢtırıldığı daha çok çalıĢma yapılması gerektiğini söylenebilir. 

5.4. İnsülin Benzeri Büyüme Faktörü-I (IGF-I) 

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin IGF-I allel profilerini 

belirlemek için “rs109763947” kodlu probun kullanılmasıyla elde edilen allel ve genotip 

frekanslarının Ki-kare analizleri sonunda incelenen örneklerin genetik dengede oldukları 
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belirlenmiĢtir. Dolayısıyla çalıĢmada kullanılan örneklerde bir seçimin yapılmadığı sonucu 

çıkarılabilir. 

Somatotropik aksisde bulunarak, GH‟ın etkisinin ortaya çıkmasında direk veya indirek 

katkıda bulunduğu için IGF-1‟geninin sığırlarda süt verimi (Akis ve ark., 2010; Li ve ark., 

2006; Grochowska ve ark., 2001) ve et verimi (Siadkowska ve ark., 2006; Li ve ark., 2004) 

için bir markır olabileceği düĢünülmüĢtür 

Bu amaçla yapılan bir çalıĢmada, Ġran‟da doğum sonrası 60. günlerinde olan 250 baĢ 

HolĢtayn ırkı inekte IGF-I/SnaBI polimorfizmi ile süt verim özellikleri arasındaki iliĢki 

araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonunda AA genotipli bireylerin en yüksek, BB genotipli bireylerin ise 

en düĢük süt verimine (kg/yıl) sahip oldukları görülmüĢken, AB genotipli bireylerin süt 

verimleri diğer iki genotipin arasında bulunmuĢtur. Diğer taraftan AA ve BB genotipleri ile 

yağ ve protein verimleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢken AB genotipi ile yağ ve protein 

verimi yüksek bulunmuĢtur. ÇalıĢma sonuda, IGF-I/SnaBI polimorfizmlerinin sütçü 

HolĢtaynlarda süt kompozisyonu açısından yapılacak seleksiyon çalıĢmalarında 

kullanılabileceği düĢünülmüĢtür (Bonakdar ve ark., 2010). Benzer Ģekilde IGF-1 geninin 

promotor bölgesinde belirlenen adenin-sitozin değiĢikliği ile süt verim özellikleri arasındaki 

iliĢkinin araĢtırıldığı bir çalıĢmada kullanılan 658 HolĢtany inekte IGF-1/TasI kesimi sonunda 

AA, AC ve CC olarak üç genotip belirlenmiĢ ve bu genotipler ile süt, yağ ve protein verimleri 

arasında bir iliĢkinin olduğu belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda incelenen hayvanların 2. ve 3. 

lakatasyonlarında CC genotipli bireylerin AA genotiplilerden daha yüksek süt, protein ve yağ 

verimlerine sahip oldukları, 1. laktasyon verilerine göre ise genotipler arasında bir farkın 

olmadığı bildirilmiĢtir (Szewczuk ve ark., 2011). Bir baĢka çalıĢmada, Ġrlanda‟da yetiĢtirilen 

610 baĢ HolĢtaynda IGF-1 geninde bulunan 10 SNP ile süt verimi arasındaki iliĢki incelenmiĢ 

ve sadece üç numaralı SNP‟nin incelenen HolĢtaynlarda birinci ve ikinci laktasyondaki süt 

verim artıĢı ile iliĢkili olduğu belirlenmiĢtir (Mullen ve ark., 2011). Siadkowska ve ark., 

(2006), tarafından yapılan bir çalıĢmada, protein ve yağ verimi yönünden IGF-1-SnaBI-AB 

genotipli bireylerin diğer iki genotiplilere göre üstün oldukları belirlenmiĢ ve çalıĢma sonunda 

AB genotipli bireylerin protein ve yağ verimi yönünden tercih edilebileceği bildirilmiĢtir. 

Ancak incelenen 262 baĢ HolĢtany inekte günlük süt verimi ile IGF-1 genotipleri arasında bir 

iliĢki bulunamamıĢtır. Bir baĢka çalıĢmada ise Hines ve ark. (1998) HolĢtaynlarda IGF-1-
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SnaBI genotipleri ile süt verim özellikleri arasında her hangi bir iliĢki olmadığını 

bildirmiĢlerdir.  

Benzer Ģekilde 2-4 arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 76.5 canlı 

ağırlığında toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada elde edilen IGF-1 

genotipleri ile süt verimleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ayrıca genin ekpesyon düzeyi 

ile süt verimi arasında da anlamlı bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ancak IGF-1 geni ile süt verimi 

ve süt verim özellikleri arasındaki iliĢkiyi araĢtıran daha çok çalıĢma yapılması gerektiği 

düĢünülmektedir. 

Bazı çalıĢmalarda da farklı sığır ırklarında IGF-I-SnaBI ve et verim özellikleri arasındaki 

iliĢkiler araĢtırılmıĢtır. Bu çalıĢmaların birinde, Polonya‟da yetiĢtirilen HolĢtayn ırkı sığırlarda 

IGF-I-SnaBI polimorfizmi ile et verimi arasındaki iliĢkilerin araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmada 131 

baĢ dana ve 82 baĢ düve olmak üzere toplam 213 baĢ HolĢtayn sığır kullanılmıĢtır. ÇalıĢma 

sonunda AB genotipli bireylerin kesim ağırlıklarının BB genotipine göre +2 kg daha iyi, 

soğuk karkas ağırlığını ise AA genotipine göre +3,1 kg daha iyi oldukları belirlenmiĢtir. 

Ayrıca, BB genotipli bireylerin yem tüketimi ve yemden yararlanma açısından tercih 

edilebileceği ve BB genotipli danaların büyüme oranlarının diğer genotiplerden üstün olduğu 

bildirilmiĢtir (Siadkowska ve ark., 2006). Benzer Ģekilde, Li ve ark. (2004) IGF-I BB 

genotipli bireylerin sütten kesim yaĢında daha yüksek canlı ağırlık artıĢı gösterdiklerini 

bildirmiĢlerdir. Benzer Ģekilde, ġarole ve Beefmaster etçi sığır ırklarında IGF-1 geninin 

promotor bölgesinde bulunan IGF1/SnaBI polimorfizmi ile sütten kesime kadar ki canlı 

ağırlık artıĢı, sütten kesimindeki canlı ağırlık ve 210. güne kadar ki beside elde edilen canlı 

ağırlık atıĢı arasındaki iliĢki araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonunda IGF1/SnaBI polimorfizmin et 

verimi için yapılacak markır destekli seleksiyon stratejilerinin geliĢtirilmesinde 

kullanılabileceği bildirilmiĢtir (De la Rosa ve ark., 2010). Diğer taraftan, Zebu melezlerininde 

bulunduğu farklı etçi sığır ırklarında IGF-1-SnaBI genotipleri ile vücut ağırlığı, subkutan sırt 

yağı kalınlığı ve longissimus dorsi kas kalınlığı ile iliĢkili olduğu ve AB ile 

karĢılaĢtırıldığında BB genotipinin üstün olduğu bildirilmiĢtir. Ancak bu polimorfimler ile 

canlı ağırlık artıĢı arasında önemli iliĢki bulunamamıĢtır (Curi ve ark., 2006).  

Yukarıda belirtilen çalıĢmalarda göz önü alınarak IGF-1 geni ile gerek yerli gerekse 

kültürü ırkı çiftlik hayvanlarında et verim özellikleri arasında iliĢkilerin araĢtırıldığı çalıĢmalar 

planlanabilir. 
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Bazı araĢtırmalarda ise somatotropik aksisin önemli iki lokusu olan GH ve GHR gen 

polimorfizmleri ile serum IGF-I konsantrasyonu arasındaki iliĢkiler araĢtırılmıĢtır. Bu amaçla 

yapılan bir çalıĢmada, 240 baĢı yüksek ve 228 baĢı ise düĢük IGF-I konsantrasyonuna sahip 

toplam 468 baĢ saf Angus buzağıda kullanılmıĢtır. Yapılan çalıĢma sonunda GHR geninin 

promotor bölgesinde belirlenen SNP ile incelenen Angus hayvanların serum IGF-I 

konsantrasyonları arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir ve bu polimorfizmin serum IGF-I 

konsantrasyonu için genetik markır olabileceği bildirilmiĢtir. Ancak GH geninde böyle bir 

iliĢki bulunamamıĢtır (Ge ve ark., 2003). Bir baĢka çalıĢmada da HolĢtayn ırkı sığırlar 

kullanılmıĢ ve çalıĢma sonunda GH1 gen polimorfizmi ile kanda ki IGF-I konsantrasyonu 

arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Lee et al., 1996). Benzer Ģekilde, Alman HolĢtayn ve 

Simental ırkı sığırlarda GH1 genotipleri ile serum GH ve IGF-I konsantrasyonları arasında ki 

iliĢkilerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada GH1-AluI LL genotipi hayvanların serum GH 

konsantrasyonu arasında pozitif bir iliĢki bulunmuĢtur. Ayrıca aynı çalıĢmada Simental 

ırkında LL genotipli bireyler, LV genotiplilerle karĢılaĢtırılınca serum IGF-I 

konsantrasyonunun da daha yüksek olduğu bildirilmiĢtir (Schlee et al., 1994b). Ancak, 

HolĢtayn ırkı inek ve boğada GH1-AluI polimorfizmi ile serum GH ve IGF-I seviyeleri 

arasındaki iliĢkinin araĢtırıldığı bir baĢka çalıĢmada; GH1-AluI-VV genotipli bireylerde en 

yüksek serum GH seviyesi gözlenmiĢken, en yüksek IGF-I seviyesi LL genotiplilerde 

gözlenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda V allelinin yüksek GH salımı ile iliĢkili bulunmuĢken, L alleli 

ise IGF-I salınımı ile iliĢkili bulunmuĢtur. (Grochowska ve ark., (2001).  

Ancak bizim çalıĢmamızda gerek IGF-I genotipleri gerekse çalıĢmada kullanılan 

somatotropik asın diğer genlerin (GH1, GHR ve PRL) genotipleri ile kan serum IGF-I düzeyi 

arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. 

5.5. Leptin (LEP) 

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin LEP allel profilerini 

çıkarmak için “rs29004486” kodlu probun kullanılmasıyla sadece CC genotipi ve C alleli elde 

edilmiĢtir. Bu nedenle de allel ve genotip frekanslarının Ki-kare analizleri yapılamamıĢtır. 

Diğer taraftan LEP geninin kandan ekresyonu yapılamamıĢtır. Dolayısıyla genin ekpresyonu 

için adipoz doku veya meme dokusundan örnek almak gerektiği düĢünülmektedir. Bunun ise 

yaĢayan sağmal hayvanlarda hayvanların strese sokma veya mastitis geliĢmesine sebep olma 

riski nedeniyle uygulanabilirliğinin düĢük olduğu düĢünülmektedir. 
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Süt verim özellikleri tipik kantitatif karakterlerdendir ve bir çok gen tarafından kontrol 

edilir. Bu genlerin dizilerinde meydana gelen mutasyonlar hayvanların hem verim 

performanslarını hem de yetiĢtiricilik değerlerini değiĢtirebilirler (Madeja ve ark., 2004). DiĢi 

memelilerde vücut yağ reservleri, enerji açığının bulunduğu erken laktasyon döneminde 

annenin yüksek süt üretiminin sürdürülmesinde önemli rol oynar. Enerjinin canlı vücudunda 

yağ olarak depolanmasında leptin hormonunun önemli rolü vardır. Leptin hormonunu 

kodlayan geninin 25. amino asiti olan Arjinin‟in, Sistein‟le yer değiĢmesi ile sonuçlanan bir 

C-T değiĢikliğinin etçi sığır ırklarında yağ metabolizması ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir. 

Aynı mutasyonun varlığı sütçü ırklarda da bildirilmiĢtir (Buchanan ve ark., 2002). HolĢtayn 

ırkı sığırlarda LEP gen polimorfizmi ile enerji dengesinin değiĢimi, süt verimi, fertilite 

özellikleri ve canlı ağırlıkla iliĢkili bulunmuĢtur (Buchanan ve ark., 2002, Lagonigro ve ark., 

2003, Nkrumah ve ark., 2005). 

Leptin geninde C-T değiĢikliğine neden olan mutasyon ile süt verimi arasındaki iliĢkini 

araĢtırıldığı 416 baĢ HolĢtayn sığırı genotiplendirierek, genotipler ve laktasyon verileriyle 

karĢılaĢtırılmıĢtır. Bu çalıĢma sonunda TT genotipli bireylerin, CC genotiplilerden günlük 1,5 

kg daha fazla süt verdikleri, ancak daha yüksek somatik hücre skoruna sahip oldukları 

bildirilmiĢtir. Ayrıca genotiplerin tüm laktasyon boyunca süt yağı ve süt protein oranını 

önemli düzeyde etkilemedikleri bildirilmiĢtir. Süt verimindeki artıĢın en belirgin olarak 

laktasyonun ilk 100 günüde (2.44 kg/gün) olduğu görülmüĢtür. Laktasyonun 101-200. 

günlerinde ise bu artıĢın 1,74 kg/güne düĢtüğü bildirilmiĢ ve bu durumun süt üretimi için 

büyük bir avantaj oluĢturduğu bildirilmiĢtir. Ayrıca, yüksek süt verimi ile iliĢki olan T 

allelinin aynı zamanda mastitisin göstergesi olarak da kabul edilebilen SCC ile de iliĢki 

olduğu bildirilmiĢtir (Buchanan ve ark., 2002). Bir baĢka çalıĢmada, Liefers ve ark. (2002) 

leptin geninin intron bölgesinde belirledikleri farklı bir SNP‟nin HolĢtayn ırkı sütçü ineklerde 

süt ve süt protein veriminde artıĢla iliĢkili olduğunu bildirmiĢlerdir. Ancak bu çalıĢmada 

kullanılan popülasyonda daha yüksek süt ve protein verimi ile iliĢki olan allelin frekansının 

oldukça düĢük olduğu bildirilmiĢtir (incelenen 613 hayvanın sadece birinin bu SNP yönünden 

homozigot olduğu bulunmuĢtur). Benzer Ģekilde, Polonya‟da yetiĢtirilen HolĢtayn ırkı 

boğalarda leptin geninin HphI, Kpn2I ve Sau3AI enzimleri ile kesilmesinden elde edilen 

polimorfizmler ile süt ve süt protein verimi arasında iliĢkiler araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonunda 

den sadece HphI polimorfizminini süt verimi ve süt protein verimi arasında istatistiki iliĢki 

olduğu, bu özellikler yönünden TT genotipli bireylerin diğer iki genotipli bireylerden daha 
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yüksek yetiĢtirme değerine sahip oldukları, Kpn2I ve Sau3AI polimorfizmlerinin ise bu 

özellikler üzerine etkisi olmadığı bildirilmiĢtir (Madeja ve ark., 2004). 

Sığırlarda LEP geninin Sau3AI enzimi ile kesilmesinden sonra A ve B olarak adlandırılan 

iki allel elde edilen bir baĢka SNP belirlenmiĢtir (Liefers et al. 2002). Avrupa orijinli sütçü 

sığır ırklarında LEP-Sau3AI-A alleli ile yüksek süt verimi arasında bir iliĢkilinin olduğu 

bildirilmiĢtir (Liefers et al. 2002). Bir baĢka çalıĢmada dünyada en yaygın yetiĢtiriciliği 

yapılan sütçü ırk olan HolĢtayn‟larda ve sütçülük özelliği ön planda olan Simmental ırkında 

LEP-Sau3AI-A allelinin frekansının B allelinden yüksek olduğu bildirilmiĢtir (Litwinczuk ve 

Krol, 2002). Bir baĢka çalıĢmada ise LEP-Sau3AI-AB genotipli bireylerin 305 günlük süt 

verimlerinin diğer genotiplerden daha yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir (Moussavi ve ark., 

2006). Slovak Spotted (n=296) ve Pinzgau (n=85) ırkına ait toplam 381 ineğinin incelendiği 

bir çalıĢmada LEP/Sau3AI-A alleli ile süt, süt protein seviyeleri ile süt yağı verimi arasında 

iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Trakovicka ve ark., 2013).  

Ancak 2-4 arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 76.5 canlı ağırlığında 

toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada örneklerin tümünün LEP 

geninin CC genotipine sahip olduklar belirlenmiĢtir. Bu nedenle de LEP genotipleri ile 

incelenen örneklerin süt verimleri arasında bir iliĢki araĢtırılamamıĢtır.  

5.6. Leptin Reseptörü (LEPR) 

Enerji metabolizması ve üreme gibi birçok fizyolojik süreçte rol oynayan LEP hormonu altı 

izoformu olan reseptörü (LEPR) yardımıyla bu görevlerini yapar. Bu nedenle LEPR geni 

ekonomik önemi olan özellikler için bir aday gen olarak kullanılabileceği düĢünülmüĢtür 

(Komisarek ve Dorynek, 2006; Trakovicka ve ark., 2013).  

Sığırlarda LEP geni ve verim iliĢkileri üzerine yoğun bir Ģekilde çalıĢılmıĢ ve bazı 

polimorfizmler fonksiyonel ve verim özellikleri ile iliĢkilendirilmiĢken LEPR geninde çok az 

SNP belirlenmiĢ ve bu SNP‟ler ile verim özellikleri arasındaki iliĢkilerinin araĢtırıldığı 

çalıĢma sayısı nispeten azdır (Matteis ve ark., 2012).  

LEPR 1165 amino asitten oluĢan, klas I sitokin reseptör ailesinin (ki bu aile gp130 reseptör 

ailesi olarak da bilinir) üyesi olan bir glikoproteindir (Silva ve ark., 2002). LEPR 

glikoproteinini kodlayan gen, sığır karyotipinin 3. kromozomunda bulunur ve 18 ekzondan 
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oluĢmaktadır (Bartha ve ark., 2005). Altı farklı izoformu bulunan LEPR uzun, kısa ve 

salgılatıcı olarak üç sınıfa ayrılır (Gorska ve ark., 2010). Beynin farklı bölgelerinde eksprese 

olan reseptörün uzun formu (LEPR-b) tam sinyal kapasitesine sahip tek izoform olarak 

diğerlerinden öne çıkar (Elmquist ve ark., 1997). LEPR-b leptin hormonunun çoğu fizyolojik 

fonsiyonundan sorumludur (Liefers ve ark., (2004). Öncelikle enerji metabolizmasında görev 

yapmasına LEPR-b gonadlarıda kapsayan birçok periferel dokuda da görev yapmaktadır 

(Matteis ve ark., 2012). Ovaryumlarda bulunan LEPR steroidogenesisin düzenlenmesinde 

görev yaparak embriyonik geliĢimin devamı ile birlikte oogenezisde de rol oynadığı 

bildirilmiĢtir (Boelhauve ve ark., 2005).  

LEPR genindeki mutasyonların farelerde ve insanlarda obesitye neden olduğu bildirilmiĢtir 

Komisarek ve Dorynek (2006). Çiftlik hayvanları arasında LEPR polimorfizminin verim 

özellikleri üzerine etkisi en çok domuzlarda çalıĢılmıĢtır. Ancak LEPR polimorfizminin 

domuzlarda yem tüketimi ve canlı ağırlık artıĢı ile belirli karkas özellikleri arasında iliĢki 

olduğuna dair kanıtlar bulunamamıĢtır (Chen ve ark., 2004). 

LEPR geninin 115. pozisyonunda threonine (T) amino asitinin methionine (M) 

dönüĢmesine neden olan bir SNP‟nin (T945M) varlığı bildirilmiĢtir (Komisarek 2010; De 

Matteis et al. 2012).  

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin LEPR allel profilerini 

çıkarmak için “rs43347904” kodlu probun kullanılmasıyla elde edilen allel ve genotip 

frekanslarının Ki-kare analizleri sonunda incelenen örneklerin genetik dengede oldukları 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla çalıĢmada kullanılan örneklerde bir seçimin yapılmadığı sonucu 

çıkarılabilir. 

Sığırlarda LEPR/T945M polimorfizmi ile süt verim özellikleri (Glantz ve ark., 2011), 

üreme özellikleri (Clempson ve ark., 2011; Komisarek, 2010) ve büyüme özellikleri (Almeida 

ve ark., 2008; Silva ve ark., 2012) arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir. Benzer Ģekilde Ġran 

yetiĢtirilen ve birden çok doğum yapmıĢ beĢ faklı HolĢtayn sürüsünde, 3-4. laktasyon 305 gün 

süt verim kayıtları, gebelik süresi, gebelik baĢına tohumlama sayısı, kuruda kalma süresi, 

sağılan gün sayısı, buzağılama aralığı ve SCC ile LEPR-T945M mutasyonu arasında 

istatistiksel olarak anlamlı bir iliĢki bulunamamıĢtır (Nanaei ve ark., 2014). Yine Ġngiliz sütçü 

sığırlarında LEPR geninde bildirilen SNP‟ler ile süt verimi, süt kompozisyonu ve yem 
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tüketimi arasında iliĢkinin araĢtırıldığı bir baĢka çalıĢamda, incelenen SNP‟ler ile verim 

özellikleri arasında istatistiksel bir iliĢikini olmadığı bildirilmiĢtir (Banos ve ark., 2008). Bir 

baĢka çalıĢmada 219 baĢ diĢi Jersey‟in kullanılmıĢ ve T945M polimorfizminin süt verimi ile 

elde edilen yağ ve protein miktarı üzerine istatistiksel olarak herhangi bir önemli etkisi 

olmadığı gözlenmiĢtir. Ancak bu polimorfizmin sütteki yağ ve protein oranı üzerine etkili 

olduğu ve TT genotipli bireylerin bu iki özellik yönünden en düĢük değere sahip oldukları 

bildirilmiĢtir (Komisarek ve Dorynek (2006). De Matteis ve ark. (2012) LEPR geninde 

belirledikleri dört yeni SNP‟nin süt kompozisyonu için potansiyel markırlar olabileceğini 

bildirmiĢlerdir. Bir baĢka çalıĢmada, HolĢtayn ırkı sütçü sığırlarda T945M mutasyonu ile süt 

verimi ve ilk servis peryodu arasında zayıf bir iliĢkinin olduğunu bildirmiĢlerdir (Clempson ve 

ark.,  2011). Ġtalya‟da ki dört farklı çiftlikten 95 baĢ HolĢtein ineğin incelendiği çalıĢamda, 

LEPR geni için 19, LEP geni için ise 10 SNP ile bunların verim özellikleri arasındaki iliĢki 

araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonuda LEPR geninde kullanılan 19 SNP‟nin üçünün süt yağı verimi 

ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (De Matteis ve ark., 2012).  

Ancak, Banos ve ark. (2008) ve Glantz ve ark. (2011) Ġngiliz ve Ġsveç Kırmızı sığırı ile 

Ġsveç HolĢtaynlarında LEPR ile süt verim özellikleri arasında iliĢkinin olmadığını 

bildirmiĢlerdir. Benzer Ģekilde 2-4 arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 

76.5 canlı ağırlığında toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada elde 

edilen LEPR genotipleri ile süt verimleri arasında bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ayrıca genin 

ekpesyon düzeyi ile süt verimi arasında da anlamlı bir iliĢki bulunamamıĢtır. Ancak LEPR 

geninin süt verimi ve süt verim özellikleri arasında daha çok çalıĢma gerektiği 

düĢünülmektedir. 

LEPR geninin iĢtirak ettiği farklı fizyolojik süreçler nedeniyle süt verim özellikleri dıĢında 

büyüme ve et verim özellikleriyle de iliĢkili olabileceği düĢünülmüĢtür. Polonya‟da yetiĢtirilen 

309 HolĢtein boğanın incelendiği bir çalıĢmada LEPR geninde bulunan ve T945M kodlu 

SNP‟nin boğalarda ilk kullanılma ve düvelerde ise ilk tohumlama yaĢı ile iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Komisarek, 2010). Slovak Spotted (n=296) ve Pinzgau (n=85) ırkı ineğin 

incelendiği bir baĢka çalıĢmada ise LEPR genotipleri ile laktasyon sayıları ve buzağılama 

aralığı arasında iliĢki olduğu belirlenmiĢtir. Bu mutasyon yönünden heterozigot olan bireyler 

istatistiki olarak önemli olmamasına rağmen daha kısa buzağılama aralığına sahip oldukları 

belirlenmiĢtir (Trakovicka ve ark., 2013). Bir baĢka çalıĢmada HolĢtayn ırkında T945M 
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polimorfizmi ile düvelerde ilk tohumlama yaĢı arasında iliĢki olduğunu bildirilmiĢtir 

(Komisarek, 2010).  

Diğer taraftan LEPR geni ile et verimi ve büyüme özellikleri arasında iliĢki olduğu 

düĢünülmüĢtür. Bu amaçla, Nanyang, Jiaxian Red, Qinchuan ve Jinnan olarak adlandırılan 

dört Çin lokal ırkı ve Angus ırkından toplam 653 baĢ sığırın incelendiği bir çalıĢmada LEPR 

geninde belirlenen bir haplotip ve beĢ SNP ile büyüme özellikleri arasındaki iliĢki 

araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢma sonunda LEPR geni ile vücüt yüksekliği, boy uzunluğu, vücut ağırlığı 

ve 6-12 aylık sürede günlük ağırlık kazancı arasında iliĢki olduğu belirlenmiĢ ve LEPR 

geninin bu özellikler için güçlü bir aday gen olabileceğini önermiĢlerdir (Guo ve ark., 2008).  

Ayrıca LEPR geni ile bu LEPR’ün katkıda bulunduğu fizyolojik süreçleri etkileyen bazı 

hormonların kan konsantrasyonları arasında iliĢki olabileceği düĢünülmüĢtür. HolĢtaynlarda 

T945M polimorfizm ile kandaki leptin konsantrasyonu arasında iliĢki olduğu bildirilmiĢtir 

(Komisarek, 2010). Liefers ve ark. (2004) 323 baĢ HolĢtayn ineği inceledikleri çalıĢmalarında 

LEPR-T945M-CC genotipli bireylerde CT genotiplilere göre daha yüksek LEP 

konsantrasyonuna sahip oldukları ancak bu farkın ise istatistiki olarak önemli olmadığının 

bildirmiĢlerdir. Ayrıca, LEPR ekspresyonunun kan leptin konsantrasyonu ve luteinleĢtirici 

hormon salınımını (Kadokawa ve ark., 2006) ve büyüme hormonu salınımını üzerine etkisi 

olduğu (Nonaka ve ark., 2006) bildirilmiĢtir. 

5.7. Mannoz Bağlayıcı Lectin-1 (MBL-1) 

Kayseri ve civarında yetiĢtirilen 154 baĢ sağmal HolĢtany ineğin MBL-1 allel profilerini 

çıkarmak için “rs134299800” kodlu probun kullanılmasıyla sadece AA genotipi ve A alleli 

elde edilmiĢtir. Bu nedenle de allel ve genotip frekanslarının Ki-kare analizleri 

yapılamamıĢtır.  

Memelilerde, savunma hücrelerinin mikroorganizmları tanıma prosesi salgılanan mannoz 

bağlayıcı lektin (MBL) ve fikolinler gibi mikrobiyel yüzeyi tanıyan özel tanıma proteinlerinin 

direkt mikroorganizmaların yüzeyine bağlanmasınıda kapsayan bir süreçtir (Holmskov ve 

ark., 2003). Mannoz bağlayıcı lektin (MBL) doğal bağıĢıklık sisteminin en önemli yapı 

taĢlarından olan bir glikoproteindir (Neth ve ark., 2000). Ġnsanlarda MBL-2 geninin promotor 

ve ilk ekzonunda belirlenen beĢ polimorfizmin MBL yetmezliğine neden olduğu bildirilmiĢtir 

(Madsen ve ark., 1998). Çoğu memeli türünün sahip olduğu MBL-1 ve MBL-2 genleri MBL-A 
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ve MBL-C proteinlerini kodlarlar. MBL-1 geni insanlarda ve Ģempanzelerde bir pseudogen 

olarak bildirilmiĢ olsa da atlarda (Podolsky et al. 2006), domuzlarda (Lillie et al. 2006a) ve 

sığırda (Loveless et al. 1989) MBL-A proteini izole edilmiĢtir. MBL-1 geninin promotor 

bölgesinde bulunan bir polimorfizmin transkripsiyon faktör bağlanma bölgelerini 

değiĢtirebildiği böylelikle de gen ifadesini etkiliyebileceği bildirilmiĢtir. Ancak MBL-1 

promotor bölgesinde bulunan SNP‟ler hakkında veriler hala sınırlıdır (Liu ve ark., 2011).  

Ġnsanlarda ve Hu koyunlarında MBL-2, domuzlarda ise MBL-1 genlerindeki SNP 

polimorfizmlerinin serum MBL konsantrasyonlarını etkilediği bilinmektedir (Lillie ve ark., 

2006b). Plazma MBL seviyesindeki düĢüĢ insanlarda çeĢitli bakteriyel, viral ve parazitik 

hastalıklarlada artıĢ gözlendiği bildirilmiĢtir (Holmskov ve ark., 2003). Yapılan çalıĢmalarda 

MBL yetmezliği insan, fare, domuz, sığır ve diğer memelilerde nispeten yaygın olduğu ve bu 

glikoproteinin bir çok hastalıkta kompleks bir rolü olduğu gösterilmiĢtir (Juul-Madsen ve ark., 

2011; Wang ve ark., 2011).  

Sığır MBL-1 geni sığır karyotipinin 28. kromozomu üzerine lokalize olmuĢtur (Gjerstorff 

ve ark., 2004). Bu bölgede SCS‟yi etkileyen kantitatif özellik lokusları (QTL) bulunmaktadır 

(Wang ve ark., 2011). Mastitis süt endüstrisini etkileyen en yaygın hastalık olması yanında süt 

veriminde ve süt kalitesinde düĢme, tedavi giderlerinde ve sürü idaresi maliyetlerinde artıĢ ve 

aĢırı duyarlı hayvanlarda atıklara neden olması nedeniyle süt sığırcılığı için en fazla ekonomik 

kayba neden olan hastalıktır (Liu ve ark., 2011; Wang ve ark., 2011). Sütteki somatik hücre 

sayısı (SCC) ile somatik hücre skoru (SCS) arasındaki yüksek genetik korelasyon nedeniyle 

SCC ve SCS sütçü sığırlarda mastitis dayanıklılık için bir gösterge olarak kullanılabilir (Yuan 

ve ark., 2011). Sığırlarda MBL-1‟de belirlenen bazı SNP‟lerinin SCS iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir. Örneğin, Çin‟de yetiĢtirilen 201 baĢ yerli Sanhe ırkı ile kültür ırklarında 107 baĢ 

HolĢtayn ve 96 baĢ Simental ırkında MLB-1 geni ve SCS arasındaki iliĢkinin incelendiği bir 

çalıĢma sonunda MBL-1 geninde üç SNP belirlenmiĢtir. Bunlardan c.2534G>A kodlu SNP‟in 

SCS ile iliĢkili olduğu ve AA genotipli bireylerin en yüksek SCS‟ye sahip oldukları 

dolayısıyla mastitise daha duyarlı oldukları, GG genotipli bireylerin ise en düĢük SCS‟ye 

sahip oldukları dolayısıyla bu genotipin mastitis dayanıklılık için tercih edilebileceği 

bildirilmiĢtir. Ancak MBL-1 SNP bölgeleri ile mastitis dayanılılık arasındaki iliĢkinin 

araĢtırıldığı daha çok çalıĢma yapılması gereklidir (Yuan ve ark., 2013). Bir baĢka çalıĢmada, 

Çin‟de yetiĢtirilen HolĢtayn (n=469), yerli Luxi Yellow (LYC; n=44) ve Bohai Black (n=24) 
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sığırlarında MBL-1 geninde belirlenen beĢ farklı SNP‟nin incelenen ırklardaki süt verim 

özellikleri, SCS, serum konsantrasyonu üzerine etkileri incelenmiĢtir. ÇalıĢma sonunda 

g.−1446T>C ve g.−1330G>A polimorfizmlerinin 305 günlük süt verimi ile iliĢkili olduğu 

bulunmuĢtur. Diğer taraftan g.−2194A>C ve g.−1446T>C polimorfizmlerinin ise sütteki yağ 

oranı ile iliĢkili olduğu belirlenmiĢtir. Ayrıca serum MBL-A seviyeleri g.2651G>A kodlu 

SNP‟nin AA ve GA genotiplerinde GG genotipindeki bireylere göre yüksek bulunmuĢken 

diğer SNP‟lerin farklı genotipleri arasında önemli bir bir iliĢki bulunamamıĢtır (Liu ve ark., 

2011).  

Ancak 2-4 arası doğum yapmıĢ ortalama 5.4 ± 0.9 yaĢta ve 571.7 ± 76.5 canlı ağırlığında 

toplam 154 baĢ HolĢtayn ırkı sığırın kullanıldığı bu çalıĢmada sadece MBL-1 geninin AA 

genotipine sahip olduklar belirlenmiĢtir. Bu nedenle de MBL-1 genotipleri ile incelenen 

örneklerin süt verimleri arasında bir iliĢki araĢtırılamamıĢtır.  

Sonuç olarak; Yapılan çalıĢma baĢında meme bezinin geliĢmesinde, laktasyonun 

baĢlatılması ve sürdürülmesi ile büyüme ve geliĢme süreçlerinden ki rolleri nedeniyle süt 

verimi için markır gen olma potansiyeline sahip olan Ġnsülin Benzeri Büyüme Faktörü (IGF-

I), Büyüme Hormonu (GH1), Büyüme Hormonu Reseptör (GHR), Leptin (LEP), Leptin 

Reseptör (LEPR), Mannoz Bağlayıcı Lektin (MBL-1), Prolaktin Hormon (PRL) genlerinden 

sadece GH1 geninin genotipleri ile incelenen örneklerde süt verimleri arasında iliĢki olduğu 

belirlenmiĢtir. Dolayısıyla bu çalıĢma sonuçlarına göre, damızlık adaylarının seçiminde bu 

yedi geninin tek baĢına kullanımının yeterli olmayacağı ve bu konuda daha çok çalıĢma 

yapılması gerektiği düĢünülmektedir. Ekonomik anlamda önemli özellikler üzerine etkili 

genler bakımından mevcut populasyonların genetik yapısının ortaya konması amacıyla 

yapılacak çalıĢmalarda incelenecek lokuslara ait veriler ve bu verilerin hayvanlara ait verim ve 

pedigri kayıtları ile birleĢtirildiği daha kapsamlı çalıĢmalara ihtiyaç duyulmaktadır. 
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