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OZET

DOKTORA TEZi

SiYAH ALACA VE ESMER SIGIR IRKLARINDA PCR-RFLP YONTEMI iLE
BELIRLENEN MYOSTATIN, CALPASTATIN VE MiYOJENIK FAKTOR 5
GENLERI ILE BESi PERFORMANSI ARASINDAKI ILISKILERIN
BELIRLENMESI

Marwan FADHIL

Selcuk Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii
ZOOTEKNI Anabilim Dal

Damsman: Prof. Dr. Ugur ZULKADIR
2019, 91 Sayfa

Jiiri
Prof. Dr. Ugur ZULKADIR
Prof. Dr. Saim BOZTEPE
Prof. Dr. Tuna UYSAL
Prof. Dr. Ecevit EYDURAN
Prof. Dr. Serap GONCU

Bu ¢alismada Siyah Alaca ve Esmer sigirlarda, Myf5, CAST ve MSTN genleri
ile besi performansi arasindaki iligkiler arastirilmistir. Calismada 228 (103 Siyah Alaca
ve 125 Esmer) sigir hayvan materyali kullanilmistir. Siyah Alaca sigirlarin Myf5, CAST
ve MSTN genleri agisinda allel frekanslar1 sirastyla A: 0.30, B: 0.70; A: 0.43, G: 0.56;
A: 0.97, B:0.03 olarak tespit edilmistir. Esmer sigirlarda ayni sirayla A: 0.36, B: 0.64;
A: 0.65, G: 0.34; A: 0.88, B:0.12 olarak bulunmustur. Incelenen iki sigir irkinin da
Myf5, CAST ve MSTN genleri yoniinden Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
goriilmiistiir. Sonug olarak, CART analizine gore Myf5, CAST ve MSTN genlerinin
besi performansi 6zellikleri izerindeki etkisinin dnemli oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Besi performansi, Kalpastatin, Myostatin, Myf5, Polimorfizm.



ABSTRACT

PhD THESIS

DETERMINATION OF THE REALATIONSHIP BETWEEN FATTENING
PERFORMANCE AND CALPASTATIN, MYOSTATIN AND MYOGENIC
FACTOR 5 GENES BY PCR-RFLP METHOD IN HOLSTEIN AND BROWN
SWISS CATTLE

Marwan FADHIL

THE GRADUATE SCHOOL OF NATURAL AND APPLIED SCIENCE OF
SELCUK UNIVERSITY
THE DEGREE OF DOCTOR OF ANIMAL SCIENCE IN
AGRICULTURAL FACULTY

Advisor: Prof. Dr. Ugur ZULKADIR
2019, 91 Pages

Jury
Prof. Dr. Ugur ZULKADIR
Prof. Dr. Saim BOZTEPE
Prof. Dr. Tuna UYSAL
Prof. Dr. Ecevit EYDURAN
Prof. Dr. Serap GONCU

In this study, the relationships between Myf5, CAST and MSTN genes and
fattening performance traits were investigated. In this study, 228 (103 Holstein and 125
Brown) cattle were used as animal material. The allele frequencies of Holstein cattle in

terms of Myf5, CAST and MSTN genes were A: 0.30, B: 0.70; A: 0.43, G: 0.56; A:
0.97, B: 0.03, respectively. In the same order allele frequencies in Brown Swiss cattle
were determined as A: 0.36, B: 0.64; A: 0.65, G: 0.34; A: 0.88, B: 0.12. The two cattle

breeds in terms of Myf5, CAST and MSTN genes were found to be Hardy-Weinberg
equilibrium. As a result, it was determined that the effect of Myf5, CAST and MSTN
genes on fattening performance traits was significant according to CART analysis.

Keywords: Fattening performance, Calpastatin, Myostatin, Myf5, polymorphism.
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1. GIRIS

Diinya saglik orgiitii verilerine gore saglikli ve yetiskin kisilerin viicut
agirliklarinin her kilogrami i¢in giinde 1 gr protein tiiketmesi ve bu tiiketilen proteinin
% 50'sinin hayvansal protein kdkenli olmasi1 gerekmektedir. Giiniimiizde insan basina
diisen hayvansal protein miktar iilkelerin gelismisligindeki 6l¢iit olarak ele alinmakta
ve glnliik tiiketilen protein miktar1 % 40’1n iizerinde hayvansal protein iceren iilkeler,
geligmis iilkeler olarak kabul edilir. Amerika ve Avrupa iilkelerinde giinliik tiiketilen
protein miktarinin yaklasik %70’1 hayvansal {iriinlerden saglanirken, Tiirkiye’de giinliik
tilkketilen protein miktarinin %731 bitkisel {iirlinlerden temin edilmektedir. Tiirkiye’de
yillik kisi bagina diisen kirmizi et miktar1 13 kg’dir. Avrupa iilkelerinde bu miktar
domuz eti dahil yaklagik 55 ile 62 kg arasinda degismektedir. Dengeli beslenmede kisi
bas1 yillik kirmizi et tiiketiminin yaklasik 33 kg olmas1 gerektigi g6z oniine alindiginda,
Tiirkiye’de kirmizi et {iretiminin artirllmasina yonelik calismalara, pratik ve
stirdiirtilebilir politikalara ihtiyag oldugu ortaya ¢ikmaktadir (Anonim, 2015).

Sigir eti tretmek icin diinyada 250°den fazla et verim yonlii sigir irki vardir.
Ancak et sigirciliginda ilkelerin daha ¢ok 20 iwrk iizerinde yogunlastigi, 1slah ve
yetistirme calismalarini bu irklar iizerinden yapildigi goriilmektedir. Et sigirciliginda
biliylime hizi, iireme etkinligi, analik yetenegi, karkas ve et kalitesi iizerine 1rkin etkisi
onemli etkenlerdendir. Bu sebeple tiiketicilerin taleplerini dikkate alarak pazarin
isteklerini karsilamak, ekonomik iiretim yapabilmek amaciyla dogru irklarla g¢aligmak
gerekmektedir.

Hayvansal iirtinleri bitkisel iiriinlere nazaran daha fazla besin degerine sahiptir.
Niifusun artmasi ve insanlarin giin gegtik¢ce hayvansal tirlinlerine isteklerde artmaktadir.
Bu isteklerin ¢ogu kirmiz: et iiriinlerine yogunlagmaktadir. Kirmizi et {irtinleri genellikle
koyun, keci, manda ve yogun olarak sigirlardan temin edilmektedir. Tiirkiye’de besi
sigirlar1  genellikle yurtdisindan temin edilmektedir. Yurtdisina bagimliligin
dezavantajlart ise; et fiyatlarin artmasina, mevcut yerli irklarin sayisinin azalmasina
veya yok olmasma ve hayvanlarin beraberinde gelen hastaliklarin ciddi bir sekilde
yayilmasina neden olmaktadir. Bu bagimliligi minimum seviyeye indirmek i¢in iilkede
mevecut hayvan varliklarina 1slah yapilmasi gerekmektedir. Son yillarda genetik
markorlerin gelismesi klasik 1slah yoOntemlerinin dezavantajlarini gidererek ciftlik
hayvanlarmin seleksiyonuna ve genetik ilerlemesine 6nemli katkilarda bulunmustur.

Genetik markdrler vasitasi ile giiniimiizde bir¢ok aday gen tespit edilmistir.



Sigir, koyun, keci, tavuk ve domuzlarda 6zellikle et verimi, siit verimi ve dol
verimi olmak {izere bir¢ok 6nemli ekonomik verim iizerinde etkisi olan birgok major
genin oldugu tespit edilmistir. Sigirlarda et verimine etkisi olan MSTN geni, koyunlarda
et kalitesine etkisi olan CAST geni, tavuklarda biiylime 6zelligine etkisi olan IGFI geni
ve domuzlarda et verimine ve kalitesine etki eden Myf5 geni, ¢esitli arastirmacilar
tarafindan tespit edilmistir. Ayrica molekiiler genetik alaninda yasanan gelismelerden
dolayr ve ekonomik Oneme sahip olan Ozellikleri etkileyen genlerin haritalarinin
cikartilmas1 genetik markorler aracligiyla yapilan genom tarama ve gen baglilig
caligmalar ile birgok kantitatif karakter lokusu (QTL, Quantitative Trait Loci) ortaya
¢ikartilmistir.

Giliniimiizde et verimi ile iligkili oldugu bilinen bir¢ok aday gen bulunmaktadir.
Bu genler arasinda yer alan Myostatin, Calpastatin ve Myf5 genlerinin; biiyiime,
gelisme, et verimi ve et kalitesi lizerinde onemli etkileri tespit edilmis olup islah
calismalarinda (seleksiyon) bu genler markor olarak kullanilabilmektedir. Bu calisma
Konuklar Tarim Isletmesinde yetistirilen Siyah alaca ve Esmer sigirlarda besi
performanst ile Myf5, Myostatin ve Kalpastatin genleri arasindaki iliskilerin

belirlenmesi amaciyla yapilmaistir.



2. KAYNAK ARASTIRMASI
2.1. Diinya’da ve Tiirkiye’de Kirmizi Et Uretimi

Sigir eti 6zelinde kirmizi et sektdrii, iiretim ve ticaret oram1 her gegen yil
artmakla birlikte kanatli ve domuz eti tiiketiminin gerisinde kalmaktadir. 1990’11
yillarda kiiresel et ticaretinin %50’sini sigir eti olustururken; 2000°li yillarda bu oran
%30’lara kadar diismiistiir. Bu durumun gerceklesmesinde domuz ve kanath eti
maliyetlerinin, sigir etine gére daha c¢ok diismesi kadar hayvan hastaliklar1 ve gida
giivenligi sorunlar1 kirmizi et tiiketiminde sinirli bir artisa yol agmistir. FAO verilerine
gore 2000 yilinda 1,47 milyar bas olan Diinya biiylikbas hayvan sayisi (sigir ve manda)
2005 yilinda 1,56 milyar basa, 2013 yilinda ise 1,69 milyar basa ulasmistir. Kiigiikbag
hayvan sayis1 (koyun ve keci) 2000 yilinda 1,86 milyar bas, 2005 yilinda 2 milyar bas
ve 2013 yilinda 2,17 milyar bas seviyesinde ger¢eklesmistir. 2000 yilinda 16 milyar
adet olan kanathi hayvan varlig1 ise yillar itibariyla siirekli artis gostererek 2013 yilinda
23,9 milyar seviyesine ulagsmistir. Goriildiigii lizere Diinya biiyiikbas, kiigiikbas ve
kanatl hayvan varlig1 artis egilimindedir. Kanatli hayvan varligi 2013 yilinda 2000’li
yillarin baglangicina gore %50 artis gostermistir (Anonim, 2015).
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Kaynak: FAO 2012 (Toplam iiretim miktarlarinda sigir, koyun, manda ve kegi dikkate alinmigtir)

Sekil 2.1. Diinya kirmizi et tiretimi (Bin ton)

FAO verilerine gore hem kiiciikbas hem de biiylikbas kirmizi et iiretiminde
artis yasandigi goriilmektedir. 2008 yilina gore sigir eti iiretimi %2.3 artarak 2013
yilinda 63 milyon 983 bin tona ulasmistir. Uretimin %60 kadar1 gelismekte olan
tilkelerde yapilmaktadir. ABD tiim tiretimin %20’sini tek basina saglarken; Brezilya,

Cin, Arjantin ve Avustralya ABD’yi takip etmektedir. Tiirkiye ise 2018 yilinda 1.600



ton si1g1r eti Uiretimi ile 16. sirada yer almaktadir (¢izelge 1.1). Manda eti iiretiminde ise
2013 yilinda 2012 yilina gore %3,3’liik bir artis yasanarak 3,7 milyon tona ulagilmistir.
Manda eti iiretiminde Hindistan ilk sirada yer almakla birlikte, Pakistan, Misir ve Cin,
Hindistan’1 takip etmektedir. Tiirkiye ise 2013 yilinda 3,6 bin tonluk iiretim ile 16.
sirada yer almistir (¢izelge 1.2).

Cizelge 2.1. Ulkelere gore sigir eti iiretimi (Bin Ton)

Ulke

2013 2014 2015 2016 2017 2018
ABD 11.698 11.075 10.817 11.507 12.109 12.448
Brezilya 9.675 9.723 9.425 9.284 9.450 9.700
Cin 6.393 6.890 6.700 7.000 7.707 7.110
Avrjantin 2.822 2.700 2.720 2.650 2.760 2.900
Avustralya 2.317 2.595 2.547 2.125 2.125 2.250
Tiirkiye 869 1.245 1.423 1.484 1.515 1.600
Diinya toplamu 33.774 34,228 33,632 34,05 35,666 36,008
Kaynak: FAO 2013
Cizelge 2.2. Ulkelere gore manda eti iiretimi (Bin Ton)
Sira Ulke 2008 2009 2010 2011 2012 2013
1 Hindistan 1.436 1.463 1.489 1.503 1.529 1.610
2 Pakistan 708 730 752 775 800 833
3 Misir 375 412 398 396 405 390
4 Cin 306 309 310 308 310 336
5 Nepal 152 157 162 168 172 175
22 Tiirkiye 1 1 3 2 2 3.6
Diinya toplanm 3.352 3.441 3.501 3.532 3.597 3.722

Kaynak: FAO 2013

Diinya koyun eti tiretimi 2013 yilinda bir dnceki yila gore %1,4 artisla 8 milyon
589 bin tona ulagsmistir. Koyun eti lretiminde Cin tiim diinya lretiminin ¢eyregini
saglarken, Avustralya, Yeni Zelanda ve Sudan Cin’i takip etmektedir. Tiirkiye 2013
yilinda 295 bin ton koyun eti lireterek 5. sirada yer almistir (¢izelge 1.3). Keci eti
tretimi ise 2013 yilinda bir 6nceki yila gore % 1,3 artarak 5 milyon 372 bin tona
ulagmistir. Keci eti tiretiminde Cin en biiyiik {iretici konumundayken; Cin’i Hindistan,
Nijerya, Pakistan ve Banglades takip etmektedir. Tiirkiye ise 2013 yilinda 56 bin ton

tretim ile 13. sirada yer almistir (¢izelge 1.4) .



Cizelge 2.3. Ulkelere gore koyun eti iiretimi (Bin Ton)

Sira Ulke 2008 2009 2010 2011 2012 2013
1 Cin 1.978 2.044 2.070 2.050 2.080 2.081
2 Avustralya 660 635 555 512 556 660
3 Yeni Zelanda 598 478 471 465 448 450
4 Sudan 332 313 323 324 325 325
5 Tiirkiye 278 262 240 253 272 295
Diinya toplanm 8.415 8.354 8.229 8.348 8.470 8.589

Kaynak: FAO 2013

Cizelge 2.4. Ulkelere gore kegi eti iiretimi (Bin Ton)

Sira Ulke 2008 2009 2010 2011 2012 2013
1 Cin 1.770 1.795 1.919 1.887 1.900 2.000
2 Hindistan 550 568 587 597 601 509
3 Nijerya 277 284 288 292 295 295
4 Pakistan 264 271 278 285 289 297
5 Banglades 176 183 191 199 200 204
13 Tiirkiye 42 37 34 42 49 56
Diinya toplanm 4.906 5.044 5.212 5.263 5.300 5.372

Kaynak: FAO 2013

Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) verilerine gore toplam kirmizi et iiretimi 2016
yill1 IV. ¢eyrek doneminde, 271 bin ton olarak tahmin edilmistir. Son ¢eyrekteki kirmiz
et tiretimi, kurban bayramini kapsayan bir 6nceki ¢eyregine gore yiizde 31.4, bir onceki
yilin ayni ¢eyregine gore yiizde 8.8 oraninda azalma goriilmiistiir. Toplam kirmizi et
iiretimi icinde sadece kesimhanelerde iiretilen kirmizi et miktar1 ise 107 bin ton olarak
aciklanmistir. Son ¢eyrekteki kirmizi et iiretimi i¢inde s18ir eti iiretimi, yaklasik 249 bin
ton olarak tahmin edilmistir. Si8ir eti iiretimi bir 6nceki ¢eyrege gore ylizde 30.8, bir
onceki yilin ayn1 ¢eyregine gore ise yiizde 3.7 oraninda azalmistir. Koyun eti iiretimi ise
bir onceki ¢eyrege gore yiizde 34.2, bir onceki yilin ayni c¢eyre§ine gore yiizde 48
azaligla 15 bin ton olarak tahmin edilmistir. Tiirkiye’nin toplam kirmizi et iretimi,
gecen yil bir Onceki yila gore yiizde 2.04 artisla 1 milyon 173 bin 42 ton olarak
gerceklesmistir (Anonim, 2017).



2.2. Ciftlik Hayvanlarinda Markor Destekli Seleksiyon (Marker Assisted Selection,
MAS) Kullanimi

Hayvan yetistiriciliginde eldeki hayvanlardan olas1 en iistiin verimin alinmasi
hem genotipin  gelistirilmesini  hem de ¢evre sartlarinin iyilestirilmesini
gerektirmektedir. Bu amagla seleksiyon ve bazi iyilestirme sistemleri kullanilmaktadir.
Seleksiyon, bir popiilasyon igerisinde istenilen karakterler yoniinden {istiin verim
Ozellikleri tasiyanlara, tasimayanlara oranla daha fazla ilireme firsatt verilmesidir.
Geleneksel olarak bu igslemler ele alinan karakter yoniinden verim diizeylerine bakilarak
yapilir. Ancak verim diizeylerine bakilarak yapilan secimin basarili olabilmesi i¢in o
karakterin kalitim derecesinin (h%), yiiksek olmasi gereklidir. Kalitim derecesi yiiksek
olmasi, c¢evrenin fenotipik varyasyon {lizerindek etkisinin diisiik oldugunu
gostermektedir. Boylece ilgilenilen karaktere ait genler hakkinda herhangi bir bilgi
olmaksizin fenotipik degerlere bakilarak en {istiin bireyler secildiginde, genotipik
yonden de tstiin 6zellikli bireyler secilebilmektedir. Cevre etkisinin fenotipik varyasyon
tizerinde biiyiik payr oldugu karakterlerde yani kalitim derecesi diisiik karakterlerde ise
fenotipe bakarak se¢cim yapmak hem hatali hem de zor olmaktadir. Kaliim derecesi
diisiik, verim diizeyinin belirlenmesi pahali olan, sadece ileri yaslarda Ol¢limii
yapilabilen ya da 6l¢iimii gii¢ olan karakterlerde (siit verimi, et kalitesi, hastaliklara
direng vb. gibi) seleksiyona cevabi arttirmada hayvanlarin performanslarina bakarak en
iyi allelleri tagiyan hayvanlart belirlemek smirli, hatta giigtiir. Boyle durumlarda,
molekiiler genetik ile fenotipik verilere dayanan seleksiyonun beraber kullanilmasi
seleksiyonun etkinligini ve dogrulugunu arttirmaktadir. Bu seleksiyon modelinin adi
Markor Destekli Seleksiyon’dur (Marker Assisted Selection, MAS) (Dekkers, 2004).

Markor kullanilarak kantitatif karakter lokusunun belirlenmesi analizlerinde,
once bir karakterin bilinen bir genetik belirtece bagl olup olmadig arastirilmaktadir.
Ciinkii kromozom iizerinde bir gen ile bir genetik markor birbirine ne kadar yakin
konumdalarsa, sonraki nesillere birlikte aktarilma olasiliklar1 da o kadar yiiksek
olmaktadir. Baska bir deyisle, sekil 2.2°de verilen Ornek ele alindiginda markdr
yoniinden M allelini tasiyan bireyler ayn1 zamanda istenilen karakterin de Q allelini
tasiyor olacaklardir. Bir popiilasyonda M allelini tagiyan bireylerin se¢ilimi yapildiginda
o karakter yoniinden de dolayl: seleksiyon yapilmis olacaktir. Buna bagli olarak da ilgili
gen bilinmese bile markdr lokusu genotiplendirilerek dolayli  seleksiyon
uygulanabilmektedir (David, 2005).



Sekil 2.2. QTL allelleri (Q ve q) ile markor allellerinin (M ve m) baglanti
halinde olmasi

Markdr Destekli Seleksiyon’da, DNA markdrleri kantitatif karakterleri kodlayan
genlerin yer aldigi kromozom bolgelerini isaret etmektedirler. Bu kromozomal
bolgelere Kantitatif Karakter Lokuslar1 (Quantitative Trait Loci, QTL) adi
verilmektedir. QTL’ler, bir kantitatif karakterin ifade edilme derecesi {lizerinde anlamli
etkileri bulunan lokuslardir. Verim karakterleri olarak da ifade edilen bu karakterlerin
¢ogu, her biri kiiciik etkilere sahip toplamali bir¢ok gen tarafindan kontrol
edilmektedirler. Diger bir deyisle poligenik kalitim goriilmektedir. Ancak baz1 genlerin
karakter iizerine etkisi daha biiyiik olabilmektedir; boyle lokuslara da major genler adi
verilmektedir. Ciftlik hayvanlar iginde en ¢ok QTL calismasi domuzlarla yapilmistir.
Molekiiler markdrlerin gelisimi ve ulasilabilirligi domuz genom haritalarini oldukca
zenginlestirmistir. Ayrica araliklar1 2-3 ¢cM olan markoérlerden olusan baglanti haritalar
ve SNP panelleri ticari olarak erisilebilir durumdadir. Bu haritalar ve paneller sayesinde
1831 kantitatif karakter bolgesi saptanmistir (Korstanje ve Paigen, 2002).

Domuzda molekiiler diizeyde belirlenen QTL’lerden birisi biiyiime ve
farklilasma faktorlerinden birisi olan IGF2 geninin 3. intron bdolgesinde 3072.
niikleotidde Guanin’den Adenin’e degisimdir (intron3, G3072A) ve kas Kkiitlesinde
artisa (sekil 2.3) neden olmaktadir.

IGF geninin 3. intron bélgesinin 3072. niikleotidi
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Sekil 2.3. IGF2 geninde sekillenen mutasyona bagli olarak ortaya ¢ikan fenotip



Domuzdan sonra en ¢ok QTL belirleme ¢alismasi yapilan tiir olan sigirda ise siit
iretimi ile ilgili olarak, genetik markorlerin kullanimi ile yapilan QTL calismalarinda
rol oynayan bazi lokuslar belirlense de biitliin genler hala tam olarak bilinmemektedir.
Ancak SNP ve mikrosatellit markorlerinin  PCR  kullanilarak tiplendirilmesinin
kesfinden beri, ¢iftlik hayvanlarinda siit verimi ve diger verimlerin genetik
¢dziimlemesinin sistematigi daha yapilabilir hale gelmistir. Ornegin markor destekli
seleksiyon yardimiyla, 14. kromozomun siit verimiyle iliskili oldugu belirlenmis ve
daha sonra da bu kromozom iizerinde yer alan acylCoA:diacylglycerol acyltransferase
(DGAT1) genindeki bir mutasyonun, 232. amino asit pozisyonunda Lizinden Alanine
dontisiime (K232A) neden oldugu ve olusan varyantlarin siit yag kompozisyonunu
etkiledigi ortaya konulmustur. Mutasyon sonucu olusan allel (232. aminoasit olarak
alanin bulunduran allel) siit protein miktar1 arttirirken, yag oraninda azalmaya sebep
olmaktadir. Tavuklarda yapilan caligmalarda da bazi kantitatif karakter lokuslar
belirlenmistir. Bulunan kantitatif karakterler, diger tiirlerde oldugu gibi daha ¢ok
verimle ilgili ve daha sonra da saglikla ilgili karakterlerdir. Viicut buyiiklugi ile ilgili
olarak cinsiyete bagl resesif ciicelik, sicaga karsi tolerans saglayan ¢iplak boyunluluk,
Leukosis virils enfeksiyonlarina ve Marek hastaligina kars1 genetik direncin kontrolii
bunlarin 6nemlilerindendir (Reece, 2004)

Ciftlik hayvanlar i¢inde digerlerine oranla daha az calisilan koyunlarda, et
kalitesi ile ilgili olarak iki 6nemli QTL tam olarak aydinlatilmistir. Bunlardan birisi
Texel koyunlarinda Myostatin genindeki bir mutasyondur [Texel MSTN, g +6723(GA)
mutasyonu] ve kas kiitlesinin artigina sebep olmaktadir. Koyunlarda et kalitesi ile ilgili
bir diger QTL de arka bacaklar ve sagr1 bolgesindeki kaslarda kas yapisinda degisiklige
yol agarak daha fazla et verimine sebep olan Callipyge genidir. Bu genin 18. kromozom
tizerinde oldugu ve hangi mutasyonla bu fenotipi olusturdugu belirlenmis, ancak sadece
babadan aktarildiginda karakterin ifade ediliyor olmasinin (polar overdominans) sebebi
¢oziilememistir. Koyunlarda ¢oklu dogumla iliskili 6. kromozomda Boorola mutasyonu
(FecB); X kromozomu iizerinde bulunan ve homozigot oldugunda infertiliteye neden
olan Inverdale (FecX) genleri verimle iligkilendirilmis baglica QTL’lerdendir. PrP
olarak bilinen prion proteinlerin sinir hiicrelerinde birikimiyle sekillenen Scrapie
hastaligina kars1 duyarhilik ile ilgili olarak PrP geninde varyasyonlar ortaya
konulmustur. Ingiltere ve Fransa gibi baz iilkelerde Scrapie’ye direngli hatlardan olusan
stiriler yetistirilmektedir. Ciftlik hayvanlarinda markorler yardimiyla belirlenmis bir¢ok

QTL bulunmaktadir. S6z konusu karakterlerde klasik 1slah programlartyla ¢ok uzun



siirecler sonucunda elde edilebilecek genetik ilerlemenin, markorlerin ya da aday
genlerin kullanimi ile bir veya birkag nesilde elde edilmesi miimkiin olmaktadir. Markor
destekli seleksiyon sayesinde gelecekte hayvanlarda seleksiyon ve hastaliklarin tedavisi

konularinda garpici ilerlemeler olacagi diisiiniilmektedir (Freking ve ark., 2002).

2.2.1. Sigirlarda aday gen yaklasimi

Ciftlik hayvanlarda ekonomik O6neme sahip olan Ozelliklerin (et verimi, siit
verimi, dol verimi, yapagi verimi, hastaliklara diren¢ ve canli agirlik artis1 gibi) ¢ogu
poligenik kalitim gosteren hem genetik hem de ¢evre faktorlerinden etkilenen
karakterler, kantitatif karakterler olarak isimlendirilir (Giirses ve Bayraktar, 2014).

Kantitatif karakterler siireklilik gosteren ¢ok sayida gen cifti tarafindan kontrol
edilmektedir. Kantitatif karakterleri kodlayan genlerin, kromozom tizerinde bulundugu
bolgelere ise kantitatif karakter lokuslart (QTL) adi verilmektedir (Das, 2015).
Kantitatif karakterlerin tespitinde, genis genom taramasi (genome-wide scanning) ve
aday gen yaklagimi olmak {izere iki farkli yontem kullanilmaktadir. Aday genler, bir
ozellik ile iliskili oldugu belirlenen genlerdir (Ekerljung, 2012).

Aday gen yaklasimi, QTL’nin belirlenmesinde son derece O6nemli olup, gen
bolgelerinin tespitinde ekonomik bir yontem oldugu kanmitlanmistir (Zhu ve Zhao,
2007).

Glinlimiizde et verimi, silit verimi ve dol verimi ile ¢ok sayida aday gen
bilinmektedir. Cizelge 2.5’te gesitli arastirmacilar tarafindan tespit edilmis olan aday

genlere ornekler verilmistir.



Cizelge 2.5. Sigirlarda gesitli aday genler

Gen Gen ismi Miskili oldugu 6zellik
Et lezzeti, toplam yag asidi,
AANAT | Arylalkylamine N-acetyltransferase | kasin  kollajen igerigi ve
omega-3 PUFA
CAPN1 Calpain - 1 Et yumusaklig
Et yumusakligi, et sululugu,
CAST Calpastatin etin su tutma kapasitesi, renk
ve yag asidi
CGGBP | CGG triplet repeatbinding protein 1 | Cesitli karkas 6zellikleri
CRH Corticotrophinreleasing hormone | Biiyiime ve karkas verimi
CSN3 Kappa-casein Siit ve karkas 6zellikleri
HSPB1 Heat shock 27 kDa protein 1 Et yumusaklig
POMC Pro-opiomelancortin Biiylime ve karkas verimi
TG Thyroglobuli Et mermerlesmesi
MSTN Myostatin Biiylime ve ¢ift kashilik
CD18 Bovine leukocyte adhesion Bakteriyel enfeksiyonu
deficiency (BLAD)
LEP Leptin Et verimi ve siit verim
. Biiytime, karkas 6zellikleri ve
Myf5 Myogenic factor 5 B e
Siitte yag verimi,
DGAT1 Diacylglycerol acyltransferase mermerlesme ve et sigirlarinda
fat thickness
PRL Prolactin Siit proteinleri
STATSA Signal transduc_er :_:md activator Siit proteinleri
of transcription 5A
LTE Lactotransferrin Siit prqteinleri ve Bakteriyel
enfeksiyonu

2.3. Miyojenik Faktor 5 (Myf5)

Memelilerde kas olusumu, embriyonik ¢ok adimli bir siire¢ olup miyojenik
belirleme (MyoD) gen ailesi tarafindan kontrol edilmektedir (Te Pas ve ark., 1999a).
MyoD gen ailesi; MyoD1 (miyojenik farklilasma 1), MyoG (miyojenin), Myf5
(Miyojenik faktor 5) ve Myf6 (Miyojenik Faktor 6) yapisal olarak dort genden olmak
tizere olusmaktadir. Bu genler; kas hiicrelerinin belirlenmesinde rol oynayan basic
helix-loop-helix (bHLH) proteinlerini kodlamaktadir (Bhuiyan ve ark., 2009). Myf5 ve
Myf6 genleri, diiz kaslarin (straight muscle) yenilenmesinde, biiyiimesinde ve fiziksel
gorliiniimiiniin siirdiiriilmesinde rol oynadiklar1 bildirilmistir. Bu nedenle, biiyiime ve et

kalitesi ozellikleri igin aday genler olarak kabul edilmistir. (Maak ve ark., 2006; Verner

ve ark., 2007; Ujan ve ark., 2011a).
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Myf5 ve MyoD1, miyoblastlarin ¢ogalmasi sirasinda ifade edilirken, Miyojen
(MyoG) geni ise kas hiicrelerinin farklilasmasi sirasinda ifade edilmekte ve Myf6 esas
olarak dogum sonrasi1 déonemde ifade edilmektedir (Maak ve ark., 2006). Embriyo'nun
gelismesi sirasinda Myf5 geninin iskelet kas hiicresinin gelismesine etki ettigi tespit
edilmistir (Sabourin ve Rudnicki, 2000).

Myf5 geni kas liflerinin olusumunda ve Kkas spesifik genlerinin
transkripsiyonunda 6nemli bir rol oynayan, kas diizenleyici faktorler (MRFs) ailesinin
bir iiyesi olup, et i¢i yag seviyesine etki ettigi bildirilmistir (Fujisawa-Sehara ve ark.,
1990; te Pas ve ark., 2007; Verner ve ark., 2007; Wang ve ark., 2017).

Myf5 geni, 0 ila 30 ¢cM (Centimorgan) arasinda, sigirlarin 5. kromozomunda
(BTA5q13) lokalize olmustur. Bu bdlgede biiylime 6zellikleriyle iligkili olan bir QTL
bolgesi bildirilmistir (Li ve ark., 2002a). Sigirlarda, Myf5 geni 3236 b¢ uzunluga sahip,
3 ekzon ve 2 introndan olugmaktadir (Ujan ve ark., 2011a). Myf5 geninin sigirlarda
dogum agirhig, giinliik canli agirlik artisi, karkas ve et kalitesi ile yakindan iliskili
oldugu belirlenmistir. Bu sebeple, Myf5 geni sigirlarda biiyiime ve et kalite 6zellikleri
i¢in bir aday gen olarak kabul edilmektedir (Sahin ve Akyiiz, 2017).

Myf5 geni, embriyonik miyogenez sirasinda, kas gelisiminde rol oynayan bir
¢ekirdek transkripsiyon faktorii olarak kabul edilmektedir. Myoblastlar Myf5
diizenlenmesi sirasinda c¢ogalmaktadir (Park ve ark., 2015). Nakavt fare deneyleri
tizerinde yapilan bir ¢alismada, Myf5 ve MyoDl1'in kas gelisimini etkiledikleri
goriilmiis olup, hem Myf5 hem de MyoD1'den yoksun olan fareler canli olarak dogmus,
fakat dogumdan hemen sonra dlmiislerdir (Zhang ve ark., 2007). Tatusova ve Madden
(1999) yaptiklar1 ¢alismada, Myf5'in 6zellikle kas farklilasmasi agsamasinda miyojenik
sliregte yer aldiklarini ortaya ¢ikarmiglardir (Wang ve ark., 2017).

Myf5 geni et verimiyle iligkilendirilmis olup, hayvanlarda yagsiz et igerigi, fileto
agirligi ve kas yag seviyeleri tizerinde 6nemli etkileri oldugu bildirilmistir (Te Pas ve
ark., 2000; Verner ve ark., 2007). Myf5 gen polimorfizminin koyunlarda (Nattrass ve
ark., 2006), sigirlarda (Seong ve ark., 2011; Ujan ve ark., 2011a; Ujan ve ark., 2011b),
tavuklarda (Yin ve ark., 2011) ve baliklarda (Moghadam ve ark., 2007) biiyiime ile
iligkili oldugunu ifade eden calismalar vardir. Son arastirmalara gore Myf5'in ekzon
bolgesindeki SNP'ler, hayvanlardaki karkas ve et kalitesi ozellikleriyle dnemli iligkilere
sahip oldugu kanitlanmistir (Hedayat-Evrigh ve ark., 2016). Ayrica domuzlarda, yapilan
caligmalara gore, Myf5'in karkas 6zelliklerini etkiledigi bildirilmektedir (Te Pas ve ark.,
1999b; Cieslak ve ark., 2002; Liu ve ark., 2007; Wang ve ark., 2017). Bununla birlikte,
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Nguyen ve Nguyen (2013), Vietnam Mong Cai domuzlarinda Myf5 / Hinlll
polimorfizminin et 6zellikleri ile anlamli derecede iliskili oldugunu bildimislerdir. Myf5
/ Hsp921l polimorfizminin, kas i¢i yag ve etin su igerigindeki degisikliklerle iliskili
oldugu ifade edilmistir (Liu ve ark., 2008).

Myf5 genindeki polimorfizm ile ¢esitli verim ve performans 6zellikleri arasinda
yapilan iliski analizlerinde, s6z konusu genin Kanada sigirlarinda biiylime 6zellikleriyle
(Li ve ark., 2004), Kore (Han woo) sigirlarinda biiyiime ve ortalama giinliik canli agirlik
artisiyla (Chung ve Kim, 2005), Qinchuan sigir irkinda biiyiime 6zellikleriyle (Zhang ve
ark., 2007) ve Kore (Han woo) sigirlarinda biiyiime ve karkas 6zellikleri (Bhuiyan ve

ark., 2009) ile iliskili olduguna dair ¢alismalar vardir.

2.3.1. Myf5 geninde sigirlarla ilgili yapilmis calismalar

Li ve ark. (2004) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak Bos
taurus'un ticari hatlarinda Myf5'in iki SNP'1 ile dogum agirligi (DA), siitten kesim
oncesi ortalama giinliik canli agirhik artis1 (SKOOGCA) ve yemden yararlanma orani
(YYO) arasindaki iliskileri incelemislerdir. Myf5'deki SNP'nin M1 hattinda SKOOGCA
tizerinde onemli eklemeli genetik etkisinin oldugu (P<0.01) ve M3 hattinda YYO
tizerinde Onemli eklemeli genetik etkinin oldugu (P<0.01) ve ayrica M3 hattinda
onemli dominant etkiye sahip oldugunu (P<0.01) SNP iliskilendirme analizi ile
belirlemislerdir. M1 ve M3 hatlarinda SNP ile dogum agirligi arasinda herhangi bir
iliski gbzlenmemistir.

Chung ve Kim (2005) Kore sigirlari iizerinde yaptiklari ¢aligmada, PCR-SSCP
yontemini kullanarak, Myf5 ve IGF1 gen polimorfizmini ve biiyiime arasindaki
iligkilerini arastirmislardir. Myf5 gen polimorfizm bakimindan genotip (AA, AB ve BB)
ve allel (A ve B) frekanslar sirasiyla % 8.9, 48.9, 42.2 ve 0.33, 0.67 olarak tespit
edilmistir. Calismada Myf5 gen polimorfizminin, 12. ay canli agirhig ve ortalama
giinliik canli agirlik artis izerine 6nemli bir etkiye sahip oldugu bildirilmistir (P <0.05).

Zhang ve ark. (2007) PCR-RFLP yontemini kullanarak {i¢ Cin sigir irkinda
(Nanyang, Qinchuan ve Jiaxian) MSTN ve Myf5 genlerinde bulunan polimorfizmlerin
biiyiime oOzellikleriyle iliskisini degerlendirmislerdir. Myf5 geninin polimorfizmini
tespit edebilmek i¢cin Tagl restriksiyon enzimi kullanarak 3 farkli genotip (AA, AB ve
BB) elde etmislerdir. Ug sigir irkinda allel (A ve B) ve genotip (AA, AB ve BB)
frekanslar sirastyla; (A) 0.1725, 0.2419, 0.2477 - (B) 0.8275, 0.7581, 0.7523; (AA)
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0.0400, 0.0430, 0.0360 — (AB) 0.2650, 0.3978, 0.4234 — (BB) 0.6950, 0.5592, 0.5406
olarak tespit edilmistir. Nanyang ve Jiaxian sigir irklarinda Myf5 gen polimorfizmi ile
bliylime 6zellikleri (canli agirlik, cidago yiiksekligi, viicut uzunlugu endeksi ve kalp
cevresi) arasinda istatistiksel olarak iliski bulunmamistir. Ancak Qinchuan sigir irkinda
Myf5 gen polimorfizmi ile cidago yiiksekligi arasinda iliski belirlenmistir (P<0.05).

Kisacova ve ark. (2009) PCR-RFLP yontemini kullanarak, Macaristan'da
yetistirilmis olan Sarole sigir irkinda Myf5 ve MSTN genlerinin Q204X mutasyonunu
arastirmiglardir. Myf5 geninin polimorfizmini tespit edebilmek igin Taql restriksiyon
enzimi kullanarak 3 farkli genotip (AA, AB ve BB) elde etmislerdir. Calismalarinda
genotip (AA, AB ve BB) ve allel (A ve B) frekanslari sirastyla 0.36, 0.48, 0.16 ve 0.60,
0.40 olarak belirlenmistir.

Robakowska-Hyzorek ve ark. (2010) yaptiklart bir calismada, Myf5 genin
promotor bdlgesindeki g.-723 G-T polimorfizminin Polonya Siyah Alaca sigirlarinin et
ozellikleri ve Longissimus Dorsi (goz kasi alani) kaslarindaki genin transkript seviyesi
tizerindeki etkiyi arastirmiglardir. Myf5 geninin 1. ekzonunda dort SNP belirlenerek bu
mutasyonlar {ic amino asit dizisini degistirmistir. Bu SNP'lerin dagilimi, sigir
poplilasyonlarinda oldukc¢a dagilim gostermistir. Mutasyonlarin ¢ogu sadece birkag
sigirda bulunmustur. Bu polimorfizmler, M. longissimus dorsi kasinda Myf5 geni
ifadesi iizerinde etki gostermis olup, Siyah Alaca sigirlarin karkaslarinda fileto agirligi
ve yag agirligi ile iliskili oldugu tespit edilmistir.

Ujan ve ark. (2011a)’lar1 Myf5'in allel frekanslarin1 ve SNP'lerini yerli Cin sigir
wrklarinda, canli agirlik ve et ozellikleri ile olan iligkilerini degerlendirmislerdir. PCR-
SSCP yontemi 526 b¢'de bir T>A mutasyonun oldugunu gostermistir. Ki-kare analiz
sonucu, bu SNP'nin sirt yag kalinhigi ve et yumusakligi ile onemli derecede iligkili
oldugunu ortaya koymustur (P<0.05). Ancak canli agirlik, gz kasi yiliksekligi, gz kast
alani, kaburga alani ve su tutma kapasitesi ile 6nemli bir iligki bulunamamigtir. Jia Xian
kirmizisi, Luxi, Nanyang, Qinchuan ve XiaNan irklarinda Myf5 A/B allel frekanslari
sirastyla 0.760 / 0.239, 0.752 / 0.247, 0.629 / 0.370, 0.715 / 0.284 ve 0.750 / 0.250
olarak tespit edilmistir. Luxi ve Qinchuan irklarinda genotip dagilimlarinin Hardy-
Weinberg dengesinde olmadigi belirlenmistir (P<0.05). Ancak Jia xian kirmizisi,
Nanyang ve XiaNan irklarinda ise Hardy-Weinberg dengesinde oldugu goriilmiistiir.

Ujan ve ark. (2011b), t¢ yerli Cin sigir irkinda Myf5 gen polimorfizmini
belirlemek i¢in PCR-SSCP yontemini kullanarak yaptiklar1 c¢aligmalarinda Myf5
geninin intron 1 bolgesinde SNP (tek niikleotid polimorfizm) g.1142 A>G'nin
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degisikliginden dolay1 yeni bir yanlis anlamli (mis-sense) mutasyonun bir amino asit
degisikligine (1142 Glutamine/Glisin 1142) neden oldugunu tespit etmislerdir. U¢ sigir
irkinda Myf5 SNP'sinin allel frekanslari, heterozigotluk, etkili allel sayist ve
polimorfizm bilgisi belirlenmis ve x2 testi ile degerlendirilmistir. Irklarin hepsinde
genotip frekanslariin farkli oldugunu, Jia xian kirmizisi ve Nanyang sigirlarinin Hardy-
Weinberg dengesinde olmadigi (P<0.01), ancak Qinchuan irkinin Hardy-Weinberg
dengesinde oldugunu bildirmiglerdir (P>0.05). Calismalarinda irklarin A/G allelik
frekanslari sirasiyla 0.797 / 0.202, 0.770 / 0.229, 0.863 / 0.136 olarak tespit edilmistir.

Seong ve ark. (2011) Hanwoo ve Angus sigir irklari tizerinde yaptiklari
calismada, PCR-SNP yontemini kullanarak Myf5 genindeki SNP'ler ile verim
Ozellikleri arasindaki iliskiler arastirilmistir. Myf5'in 2. intronunda (A1948G SNP) 2
SNP tanimlanmistir. Myf5 gen polimorfizmi ile sirt bolgesi yag kalinligi ve canli agirlik
arasinda iliski oldugu bulunmustur (P<0.05). iki sigir irkinda genotip (AA, AG ve GG)
ve allel (A ve G) frekanslari sirasiyla; (AA) 8.3-28.6, (AG) 36.3-45.7, (GG) 55.4-25.7,
(A) 26.4-51.4, (B) 76.6-48.6 olarak tespit edilmistir.

Curi ve ark. (2012) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak,
Myf5, MSTN, IGF1 ve MYODI1 genlerinin tek niikleotid polimorfizmlerinin (SNP)
Nelore (Bos indicus) ve Nelore x Bos taurus sigir rklarinda karkas ve et 6zellikleri
tizerindeki etkilerini degerlendirmislerdir. Myf5 geninin polimorfizmini tespit
edebilmek icin Tagl restriksiyon enzimi kullanarak ti¢ farkli genotip (AA, AG ve GQG)
elde edilmistir. G allel frekans1 0.097 ve A allel frekans1 0.031 olarak tespit edilmistir.

Xing-ping ve ark. (2014) yaptiklar1 g¢alismada, Xiangxi sigirlarinda Myf5
geninin tek niikleotid polimorfizmini (SNP) tanimlamaya calismiglardir. Myf5 geninde
intron 2 SNP'leri PCR ve sekans yontemleri ile tespit edilmistir. Arastiricilar Xiangxi
sigirmin genetik polimorfizmleri PCR-RFLP yontemi kullanarak ve genotipler ile viicut
ozellikleri arasindaki iligkiyi incelemislerdir. Myf5 geninin 2. intronunda 9 tane SNP
tespit edilmis ve SNP'lerin 7 tanesinin yeni olduklari goriilmiistiir. Myf5 geninin
2.1948A>G lokusu i¢in AA, AG ve GG genotip frekanslart sirasiyla 0.046, 0.235 ve
0.7189 iken A ve G allel frekanslar sirasiyla 0.163 ve 0.8364 olarak tespit edilmistir.
Popiilasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugu goriilmiistiir (P>0.05). A allelinin,
Xiangxi sigirlarinda canli agirlik tizerinde olumlu bir etkiye sahip oldugu ve Myf5
geninin canli agirligi i¢in molekiiler markor olabilecegi gosterilmistir.

Nasr ve ark. (2016) PCR-RFLP yontemini kullanarak, 100 bas Siyah Alaca

bogada Myf5 gen polimorfizminin canli agirlik tizerine etkisini aragtirmiglardir. Myf5
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geninin polimorfizmini tespit edebilmek i¢in Taql restriksiyon enzimi kullanarak ii¢
farkli genotip (AA, AB ve BB) elde edilmistir. Bogalarin genotip (AA, AB ve BB) ve
allel (A ve B) frekanslari sirasiyla 0.20, 0.46, 0.34 ve 0.43, 0.57 olarak tespit edilmistir.
Istatistik analiz sonucunda, Myf5 genotipleri ile canli agirhik arasinda ¢ok &nemli bir
iliski oldugu belirlenmis ve AB genotipinin tercih edilmesini 6nermislerdir (P<0.01).
Sahin ve Akyliz (2017) yaptiklar1 ¢alismada, Tirkiye’de yetistirilen Simental,
Holstein, Isvicre Esmeri, Dogu Anadolu Kirmizis1 ve Boz ik sigirlarinin Myf5 gen
polimorfizminin PCR-RFLP metoduyla belirlenmesini amaglamislardir. Myf5 geninin
polimorfizmini tespit edebilmek icin Tagl restriksiyon enzimi kullanarak {i¢ farkli
genotip (AA, AG ve GG) elde edilmistir. Calismada incelenen 1rklar iginde en yiiksek
AA genotip frekans1 Dogu Anadolu Kirmizisinda (0.20), en yiiksek GG genotip frekansi
Boz rkinda (0.53) ve en yiiksek AG genotip frekansi ise Isvigre Esmer 1rkinda (0.53)
goriilmiistiir. Myf5 geni yoniinden incelenen irklar arasinda en yiiksek A allel frekansi
Dogu Anadolu Kirmiz1 irkinda (0.43), en yiiksek G allel frekans1 ise Boz irkinda (0.73)
bulunmustur. Incelenen bes sigir rkinin da Myf5 geni yoniinden Hardy-Weinberg

dengesinde oldugu goriilmiistiir.

2.3.2. Myf5 geninin diger organizmalarla ilgili cahismalari

Te Pas ve ark. (1999b) domuzlar tizerinde yaptiklar1 ¢alismada, 3 mikrosatellit
ve 2 RFLP markori kullanarak Myf5 geninin sekansini belirlemislerdir. Domuzlar
arasmdaki farklilig1 tespit edebilmek igin Hinfl enzimi kullamilmustir. Istatistik olarak,
Myf5 genindeki varyasyonlar ile dogum agirligi, biiylime orani, kesim yasindaki agirlik,
karkas eti agirlig1 ve sirt yag kalinlig arasinda herhangi bir iliski tespit edememislerdir.
Ayrica, ¢alisgmada Myf5 geninin domuzlarda kas gelisimi iizerinde genetik bir iligki
gostermedigini bildirmiglerdir.

Shah ve ark. (2007) yaptiklar1 ¢alismada, DNA sekans yontemini kullanarak tek
horgiiclii develerde (Camelus dromedarius) Myf5 gen polimorfizminin tek niikleotid
polimorfizmini (SNP) belirlemeye ¢alismislar ve CT (0.42), CC ( 0.33) ve TT (0.25)
genotiplerini tespit etmislerdir.

Liu ve ark. (2007), PCR-RFLP yontemini kullanarak, MYF5 genotipleri ile et
kalitesi Ozellikleri arasindaki iliskiyi belirlemek amaciyla saf ve melez domuz
popiilasyonlarinda yeni Myf5 gen polimorfizmlerini tanimlamaya calismislardir. iki

SNP ile etin su kayip orani (P<0.05), etin su tutma kapasitesi (P<0.05), etin renk degeri
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(P<0.05) mermerlesme skoru (P<0.01), kas i¢i yag yiizdesi (P<0.01) ve etin su igerigi
(P<0.01) arasinda 6nemli iliski oldugu bildirilmistir.

Liu ve ark. (2008) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak 3
domuz wrkinda (Large White, Landrace ve Meishan) Myf5 gen polimorfizmi ile et
kalitesi arasindaki iliskiyi arastirmislardir. Calismalarinda Myf5 genine ait ii¢ farkl
SNP belirlenmistir. MYF5 1. ekzonda Hsp92Il polimorfizminin Metiyonin>L&sin
amino asit degismesine neden oldugu ve bu degisimin kas i¢i yag igerigi (P<0.05) ve
etin su igerigi (P<0.001) ile iligkili oldugu tespit edilmistir. Myf5 geni 2. ekzonda Mspl
polimorfizmi ve 1. intronda Haelll polimorfizmi, longissimus dorsi (goz kasi alani)
pH's1 ile 6nemli derecede iliskili oldugu goriilmiistiir (P<0.05).

Kunhareang ve ark. (2009) tarafindan, PCR-SSCP yontemini kullanarak
domuzlarda Myf5 genindeki polimorfizmi belirlemek amaciyla yaptiklar ¢calismada iki
kodlama bdlgesi arastirilmistir. Ekzon 1'de dort genotip ve ekzon 3'te ili¢ genotip tespit
edilmistir. Ekzon 1'de saptanan 2 SNP’nin alanin/prolin amino asit degismesine neden
oldugunu ifade etmislerdir.

Wu ve ark. (2013) yaptiklart ¢alismada, PCR-SSCP yontemini kullanarak
Songliao beyaz kazlarda Myf5 gen polimorfizmleri ile verim Ozellikleri arasindaki
iliskiyi arastirmislardir. Calismalarinda Myf5 genine ait 3 farkli genotip (AA, AB ve
BB) elde edilmis ve genotip ve allel frekanslart sirasiyla 0.789, 0.132, 0.079 ve 0.829,
0.171 olarak tespit edilmistir. Varyans analizi sonucunda, canli agirligi, karkas agirligi,
but agirligi, kanat agirligr ve kesim oncesi canli agirlik ile genotipler arasinda énemli
iliskiler belirlenmistir (P<0.05).

Genxi ve ark. (2014) tarafinda, PCR-SSCP, RT-PCR ve sekans yontemlerini
kullanarak Jinghai sar1 tavuklarda Myf5 geninin biiyiime ozellikleriyle olan iliskisini
aragtirtlmistir. Arastirmada, Myf5 genine ait 3 farkli genotip (CC, CD ve DD) elde
edilmistir. Myf5 geninin CD genotipli bireylerin CC genotipli bireylerden, daha yliksek
dogum agirligina sahip olduklari tespit edilmistir (P< 0.05).

Tang ve ark. (2014) tarafindan, PCR-SSCP ve SNP yontemlerini kullanarak
Myf5 genindeki tek niikleotid polimorfizmleri (SNP) ile Jinghai sar1 tavuklarinin
biiyiime ve lireme Ozellikleri arasindaki iligki arastirilmistir. H1HS5'in 8. ve 12,
haftalarda agirlik iizerine 6nemli etkileri oldugu gosterilmistir (P<0.05). H2H6'nin 12.
ve 14. haftalarda agirhk iizerine onemli etkileri goriilmiistiir (P<0.05). Ureme
ozelliklerinden HIHS'in ilk yumurtlamadaki canli agirligr icin HIH4 ve H2H4'e
(P<0.05) ve H1H3'e (P<0.01) gore daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Ancak, 300
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giinde H1H3’lin ortalama yumurta agirligr {izerine zayif performans gosterdigi
belirlenmistir.

Hedayat-Evrigh ve ark. (2016) yaptiklar1 ¢alismada PCR-SSCP yontemini
kullanarak ¢ift horgiiglii develerde (Camelus bactrianus) Myf5 geninin 1. ekzonda
varyasyonunu incelemislerdir. Calismada saptanan varyasyonlar, serin/asparagine ve
triptofan/dur kodonu amino asit degisikliklerine neden olmustur. 1. ekzonda 4 farkli
genotip (AA, BB, AB ve BA) elde edilmistir. Genotip ve allel frekanslar1 sirasiyla 0.31,
0.44,0.17, 0.08 ve 0.68, 0.32 olarak tespit edilmistir.

Park ve ark. (2015) PCR-RFLP yontemini kullanarak ti¢ farkli domuz irkinda
ekonomik Ozellikler ile Myf5 geninin tek niikleotid polimorfizmi (SNP) arasindaki
iliskiyi incelemislerdir. Duroc domuz irkinda Myf5 gen polimorfizmi, giinlik canl
agirhik artist ile iligkili oldugu bildirilmistir (P<0.05). Calismada 3 farkli genotip (AA,
AB ve BB) elde edilmistir. Genotip ve allel frekanslar1 sirastyla Duroc irkinda 80.6,
18.9 ve 0.5 ve 90.0-10.0; Landrace irkinda 97.7, 2.3 ve 0 ve 98.9-1.1; Yorkshire irkinda
ise 66.9, 31.2 ve 1.94 ve 82.5 ve 17.5 olarak tespit edilmistir.

Yin ve ark. (2016) DNA sekans yontemini kullanarak 60 disi evcil giivercinde
(Columba livia) Myf5 gen polimorfizmlerinin karkas o6zellikleri ile iligkisini
arastirmislardir. Myf5'in 3. ekzonunda 5 SNP (T5067A, C5084T, C5101T, T5127A ve
C5154G) belirlenmigtir. C5084T ve T5127A SNP genotiplerinin, giivercinlerin karkas
ozellikleriyle 6nemli derecede iliskili oldugu belirlenmistir. BB genotipinin karkas
ozelliklerinde, AA ve AB genotiplerine gore nispeten daha yiiksek iliskili bulunmustur.

Wang ve ark. (2017) yaptiklar1 ¢alismada PCR ve DNA sekans yontemlerini
kullanarak, Ira ve Tianfu siyah ada tavsan irklarinda Myf5 genindeki polimorfizmlerin
et kalitesine etkilerini arastirmiglardir. Ira tavsanlarinda 6 SNP ve Tianfu siyah
tavsanlarinda ise sadece 2 SNP tespit edilmistir. Ira irkinda SNP 1 ve SNP 6'nin sarilik
ve kas i¢i yag degerleri ile 6nemli bir iligskiye sahip oldugunu ve ayrica longissimus
dorsi (goz kasi alan) kasinda kirmizilik tizerine 6nemli bir etkiye sahip oldugunu ifade

etmislerdir.
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2.4. Sigirlarda Cift Kashhgin (Double Muscling) Tarihgesi

Cift kashlik (double muscling) veya kasin asir1 biiyiimesi (muscular hypertrophy
= mh) ilk olarak Durham sigirlarinda bir Ingiliz ¢iftcisi olan Culley (1807) tarafindan
bildirilmistir. 1888 yilinda Kaiser tarafindan ise ¢ift kashlik ¢ok daha ayrintili olarak
aciklanmistir. 1929 yilinda Wriedt ¢ift kashilik 6zelliginin kalitsal oldugunu ve c¢ift
kasliligin fenotipik olarak monofaktoriyel Ozellikte oldugunu (yani tek bir gen
tarafindan belirlendigini) One siirmiistiir. Daha sonra Kronacher (1934) Wriedt'in
Onerisini kabul etmeyerek, ¢ift kaslilik fenotipinin trifaktoriyel oldugunu (yani {i¢ gen
tarafindan belirlenmesi), ve bu iki genin kismen ¢ift kaslilik 6zelligini degistirdigini
belirleyerek, bir genin de ¢ift kaslilik 6zelliginin ifadesini veya bastirtlmasini kontrol
ettigini bildirmistir. Bir siire sonra, Quesada ve Cachafeiro (1971)'da ¢ift kaslilik
fenotipinin trifaktoriyel oldugunu 6ne stirmiislerdir.

McPherron ve lee (1997) tarafindan yapilan bir ¢alismada, Myostatin proteinini
kodlayan geni, nakavt farelerde (geni devre dis1 birakmak) bulmuslardir. Myostatin
geninden yoksun olan farelerin normal farelere gore (sekil 2.2) iki kat daha fazla kash
olduklart goriilmiistiir. Bu fareler daha sonra "giicli fareler" olarak adlandirilmigtir. Bu
kesfin ardindan, birka¢ laboratuvar, Belgika Mavisi ve Piedmontese sigir irklarinda
Myostatin geninin niikleotid dizisini klonlamistir. Her iki irkta da Myostatin genini
bastiran birgok mutasyon bulunmustur (Grobet ve ark., 1997; Kambadur ve ark., 1997).
Belgcika Mavisinin  Myostatin proteinini  kodlayan geninde dogal mutasyonlar
bulunmaktadir. Myostatin kas gelisimini sinirlayict etki gosteren bir proteindir. Bu
mutasyon ayni zamanda yag depolanmasini etkiledigi i¢in bu tiir sigirlarin etleri oldukca
yagsiz olur. Belcika Mavisi ve Piedmontese sigir irklar1 daha az kemik, daha az yag ve
% 20'den daha fazla kasa sahip olup, yemden yararlanma orani ise diger sigirlara gore
daha yiiksektir (De Smet, 2004). Ancak bu sigirlarin ireme ile ilgili problemleri vardir.
Yeni dogan buzaginin ¢ok biiylik olmasindan dolay1 sezaryen operasyonu bu tiir i¢in

rutin olarak yapilmaktadir (Cheville, 1999).
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Yabani tip

Yabani tip

Sekil 2.2. Yabani tip allel tasiyan ve mutasyona ugrayan fareler

Hanset (1991) yaptigi calismada, ¢ift kasliliga sahip olan buzagilarin gebelik
stirelerinin daha uzun oldugunu ve normal buzagilara gore daha yiiksek dogum
agirhigina sahip olduklarini bildirmiglerdir. Bu dogumlara yardim edilmediginde dogum
zorluklar1 olugsmakta ve Oliimler meydana gelmektedir. Sigir pelvisinin yliksek
kaslanmasindan dolayr zor doguma neden olmaktadir (Wiener ve ark., 2002). Cift
kaslilik (mh) bakimindan heterozigot (mh+/-) olan hayvanlar, yabani tip allele sahip
hayvanlardan daha biiyiiktiir ve homozigot (mh-/-) mutant hayvanlarda ortaya c¢ikan
ayni dogum zorluklarina maruz kalmamaktadirlar. Cift kaslilik bakimindan homozigot

olan bir inegin yardim almadan dogum yapma sansi ¢ok azdir. Ancak heterezigot
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ineklerde boyle bir durum yasanmamaktadir. Bu problemler ¢ift kasli hayvanlarin

bakim maliyetini yiikseltmektedir (Bellinge ve ark., 2005).

2.4.1. Myostatin (GDF-8)

GDF-8 (Growth Differentiation Factor-8) olarak ta bilinen Myostatin (“myo”
kas ve “statin” dur anlaminda) kas gelisimini inhibe eden bir proteindir. Myostatin
proteini, kas dokusunda ifade edilen myostatin geni (MSTN) tarafindan kodlanmaktadir.
Myostatin geni inaktif oldugunda iskelet kas kiitlesinde % 20 civarinda bir artig
olusmaktadir (Grobet ve ark., 1997).

Myostatin, hem dogum oOncesi hem de dogum sonrasi miyoblastlarin
cogalmasini ve farklilagsmasini diizenleyen siiregte yer almaktadir (Kambadur ve ark.,
1997).

TGF-B (Transforming Growth Factor-B) embriyo gelisiminin diizenlenmesi ve
doku homestazisinin siirdiiriilmesi ile ilgili olan bir¢ok hiicre dis1 biliylime ve
farklilagtirma faktoriinden olusan bu ailenin bir iiyesidir. Myostatin genindeki (MSTN)
mutasyonlar ¢esitli memeli tiirlerinde cift kaslilik fenotipi ile iligskilendirilmistir(sekil
2.3). Bunlar; fare (McPherron ve ark., 1997b), sigir (Kambadur ve ark., 1997;
McPherron ve Lee, 1997a), insan (Schuelke ve ark., 2004; Saunders ve ark., 2006),
kopek (Mosher ve ark., 2007), domuz (Jiang ve ark., 2001; Jiang ve ark., 2002; Li ve
ark., 2002b; Stinckens ve ark., 2005; Guimaraes ve ark., 2007; Stinckens ve ark., 2008),
koyun (Clop ve ark., 2006; Kijas ve ark., 2007; Boman ve ark., 2009; Boman ve ark.,
2010; Hickford ve ark., 2010; Robakowska-Hyzorek ve ark., 2010) ve balik (Chisada ve
ark., 2011) olarak 6rneklendirilebilir.
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Sekil 2.3. Cesitli memeli tiirlerinde ¢ift kaslilik goriiniimii

2.4.1.1. Myostatin geninin yapisi

MSTN geni sigirlarda (Bos taurus) 2. otozomal kromozomun (BTA2) 2q11-g12
ucunda bulunur ve BTA2: 6531089-6539265 arasi bolgeyi kapsamaktadir. MSTN geni
6.2 kbg biiyiikliikte ve 1128 b¢ uzunlugundaki bdlgeyi kodlamakta olup, 3 ekzon ve 2
introndan olusmaktadir. 1. ekzon 506 bg¢ bdlgeyi ve 2. ekzon 374 b¢ bolgeyi
icermektedir (O'Rourke, 2010). Jeanplong ve ark. (2001) tarafindan yapilan ¢alismada,
3. ekzonda, 1701 bg, 1812 bg ve 1887 b¢'lik degisik uzunluklardan olusan ii¢ bolge
tespit edilmistir.

2.4.1.2. Myostatin geninin islevi

MSTN, iskelet kas1 gelisiminin ve biiyiimesinin negatif etkili bir diizenleyicisi
olarak gorev yapmaktadir. Ekspresyon edildigi dokuyu negatif olarak diizenleyerek
dokudaki hiicrelerin boliinmesini engellemektedir. MSTN’nin islevine yonelik kanitlar,
C-terminal bolgesini sifreleyen bolgesinin silinmesini (deletion) tasiyan farelerde
gosterilmistir. Islevsel MSTN’nin olmamas1 durumunda, iskelet kas kiitlesinde biiyiik
ve yaygin artiglar gozlenmistir. Sigirlar, koyunlar, kopekler ve insanlarda cift

kaslanmaya neden olan dogal olarak ortaya ¢ikan mutasyonlar, MSTN’nin kas gelismesi
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ve bliylimesinde oynadigi ¢ok Onemli rolle ilgili daha ileri kanitlardir. Ayrica HIV
(Human Immunodeficiency Virus/Insan Bagisiklik Yetmezlik Viriisii) hastalarindaki
kas atrofisi MSTN’nin serum ve kas i¢i konsantrasyonlarindaki artigi ile baglantilidir.
MSTN, biyolojik olarak inaktif olmayan Oncii protein (376 amino asit) olarak
sentezlenmekte, sinyal peptidi, propeptit (N-terminusu) ve C-terminal bdlgesi olarak 3
alandan olusmaktadir. Sinyal peptid (SP) bolgesi 1-24 amino asitlik bolgeyi kapsamakta
(sekil 2.4), propeptid bdlgesi ise 25-267 amino asitlik bolgeyi kapsamakta olup aktif C-
terminal alani1 ise 268-376 amino asitten olusmaktadir (O'Rourke, 2010).

267 376
NH2 gy Propeptide RSR)% Active species COOH

Sekil 2.4. MSTN protein yapist

2.4.1.3. Myostatin geninde saptanan mutasyonlar

MSTN gen dizisi igerisinde bulunan ve MSTN geni inaktive ederek kas
hipertrofisine neden olan yedi tanimlanmis mutasyon bulunmaktadir (Grobet ve ark.,
1997; Kambadur ve ark., 1997; McPherron ve Lee, 1997a; Grobet ve ark., 1998).
Birincisi (7 niikleotidin silinmesi ve 10 niikleotid eklenmesi), ekzon 2'de 419.
niikleotitde bulunur ve nt419: del7ins10 olarak adlandirilir (sekil 2.5). Transkriptin
erken kesilmesi MSTN'nin propeptid bolgesinde meydana gelmektedir. Bu mutasyon ilk
olarak Maine-Anjou sigirlarinda bildirilmis olup, diger Avrupa sigir irklarinda diisiik
frekansta bulunmustur (Grobet ve ark., 1998; Dunner ve ark., 2003).

Ikincisi, ekzon 3'un 821. niikleotidindeki 11 bg'lik bir silinme gercekleserek 821-
delll olarak adlandirilir. Bu transkriptin erken kesilmesi, MSTNin kritik karboksi
ucunu ortadan kaldirmaktadir. Bu mutasyon Belcika Mavisi sigirlarda  sikca
goriilmektedir. Ancak orta derecede Angus, Santa Gertrudis, Braford, Square Meater ve
Santa Gertrudis irklarinda da tespit edilmistir (Grobet ve ark., 1998; Smith ve ark.,
2000; Dunner ve ark., 2003; Gill ve ark., 2009; O'Rourke, 2010). Cift kaslanmaya neden
olan mutasyonlarin {i¢ tanesi anlamsiz (non-sense) mutasyonlardir. Q204X ve E226X
mutasyonlart ekzon 2'de 610 ve 676. niikleotidlerinde bulunmaktadir. MSTN'in
propeptid bolgesindeki transkripti kesmektedir. Q204X mutasyonu ¢ogunlukla Sarole
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sigirlariyla iligkilidir ancak diger irklarda da tanimlanmistir. E226X mutasyonu Maine-
Anjou ve Parthenaise sigirlarinda tespit edilmistir.

Ucgiincii non-sense mutasyonu (E291X) ekzon 3'te 874. niikleotidinde bulunur ve
C terminal bolgesini kesmektedir. Bu mutasyon sadece Marchigiana sigirlarinda
bildirilmistir. Sigirlarda c¢ift kaslanmaya neden olan diger bir mutasyon, ekzon 3'deki
938. niikleotidte bir yanlis anlamal1 (mis-sense) mutasyona sebep olup, bir amino asitin
yer degismesine yol agmakta ve C313Y olarak adlandirilmaktadir. C terminalindeki
kritik bir sistein kalintisin1 silen bu mutasyon, Piedmontese, Gasconne ve Limousin
sigirlarinda bildirilmistir. Bagka bir MSTN yanlis anlamali mutasyonu, son zamanlarda
Limuzin sigirlarinda tanimlanmistir.

Grobet ve ark. (1998) yaptiklar ¢alismada, 10 Avrupa sigir irkinda, Myostatin
geninin intron ve kodlayict bolgelerinde, en belirgin olarak ekzon 1'in 282.
niikleotidinde F94L olarak bilinen C ile A transversiyon sonucu bir mutasyon tespit
edilmistir. 94 nolu amino asit pozisyonunda 16sin ile fenilalanin arasinda yer degisimi
gorilmiistiir.

Miranda ve ark. (2000) tarafindan yapilan ¢aligmada, ekzon 1 ve 2'de 2 anlamsiz
mutasyon tespit edilmis ve S105C ve D182N olarak adlandirilmistir. Ayrica Grobet ve
ark. (1998), Limousin ve Blonde d’Aquitaine irklarinin MSTN geninde tanimlanamayan
mutasyonlar oldugunu belirtmislerdir. Cogu Limousin'lerin F94L mutasyonu bakiminda
homozigot olduklarini, ancak bu mutasyonunun MSTN geninin fonksiyon kaybina
neden olmadigini belirlemislerdir. Bu, belki de MSTN kodlama bélgesinin diginda
bulunan kas hipertrofisine yol agan henliz tanimlanmamig faktorlerin oldugunu
gostermektedir (Bellinge ve ark., 2005).

Texel koyunlarinda kaslanmanin artmasi, MSTN'nin 3'UTR (Untranslated
region-gevrilmeyen bolgeler) bolgesindeki bir polimorfizmden kaynaklanmaktadir. Bu
polimorfizm yanlis mikroRNA bolgesi olusturmaktadir (Clop ve ark., 2006). Ayrica
mutasyon, fonksiyonel MSTN eksikligine neden olmaktadir. Son zamanlarda, karkas
yapisini ve yag oranini etkileyen ¢ergeve kaymasi mutasyonu Beyaz Norveg koyununun
MSTN'sinde bulunmus ve Romney koyunlarindaki karkas 6zelliklerinin MSTN geninin
polimorfizmleri ile iliskili oldugu goriilmustiir.

Taz1 kopeklerinde, MSTN'nin kodlama bolgesinde 2 bg delesyonundan dolay1
¢ift kaslanmaya yol a¢gmaktadir (Mosher ve ark., 2007). Olaganiistii kaslilik teshisi
konulan bir ¢ocugun, Myostatin geninde islev kaybi1 mutasyonuna (missplicing) ve

kodlanmayan bir bolgeye sahip oldugu tespit edilmistir (Schuelke ve ark., 2004).
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Myostatin inaktivasyonu insanlar, fareler ve sigirlarda da benzer etkilere

sahiptir. Boylece memeli tiirlerinde MSTN'nin ortak bir biyolojik role sahip oldugu

ortaya ¢ikmaktadir.
419del7:ins10 §21delll
Q204X E291X
Fo4L E226X C313Y
Promotér bélge . ) "
UTR intron intron UTR
[
| | Ekzon | | Ekzon | |Ekzon | |
6.531.089 6.532.266 6.533.250 6.534.815 6535447 6.537.321 6.538.236 6.538.758

Sekil 2.5. MSTN geninde saptanan mutasyonlar

Cizelge 2.6. Farkli sigir irklarinda MSTN genine ait saptanan mutasyon tiirleri

Genin mutasyon tipi

Myostatin proteininde degisiklik

Sigir irklan

nt419 (del7-ins10) 7
silinmesi ve 10 niikleotid eklenmesi

niikleotidin

Erken bir STOP kodonuna bagli olarak
proteinin parcalanmasi

Maine-Anjou

Q204X
C—T degisimi (610.niikleotid)

Erken bir STOP kodonuna bagli olarak
proteinin parcalanmasi

Charolais-Limousin

E226X Erken bir STOP kodonuna bagli olarak Maine-Anjou
G—T transversiyonu (676.niikleotid) proteinin par¢alanmasi Speckle Park (2016)
nt821(delll) Erken bir STOP kodonuna bagli olarak Belgian Blue
11 bg delesyonu (821.niikleotid) proteinin par¢alanmasi Blonde d'Aquitaine
Limousin
South Devon
Angus (2011)

Speckle Park (2015)

C313Y
G — A degisimi (938.niikleotid)

Sistein ile tirozin arasinda olusan yer
degisim nedeniyle

Piedmontese

E291X
G—T transversiyonu (874.niikleotid)

Erken bir STOP kodonuna bagli olarak
proteinin parcalanmasi

Marchigiana

Fo4l
C—A transversiyonu

94 nolu amino asit pozisyonunda 15sin
ile fenilalanin arasinda yer degisimi

Limousin
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2.4.1.4. Sigirlarda MSTN geni ile ilgili cahiymalar

Zhang ve ark. (2007) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemi kullanilarak, {i¢
Cin sigir wrkinda (Nanyang, Qinchuan ve Jiaxian) MSTN geninde bulunan
polimorfizmlerin ~ biiylime  ozellikleriyle iliskisi  degerlendirilmistir. ~ Jiaxian
popiilasyonunun Hardy-Weinberg dengesinde oldugu tespit edilmis olup, BB genotipine
sahip sadece bir homozigot birey gézlemlenmistir. MSTN geninin polimorfizmini tespit
edebilmek i¢in Dral restriksiyon enzimi kullanilarak ti¢ farkli genotip (AA, AB ve BB)
elde edilmistir. Ug sigir irkinda genotip (AA, AB ve BB) ve allel (A ve B) frekanslari
sirasiyla; 0.91, 0.090, 0.000 - 0.95, 0.045; 0.94, 0.05, 0.000 - 0.97 - 0.02; 0.93, 0.05,
0.009 — 0.96, 0.037 olarak tespit edilmistir. Bu sonuglar, MSTN'in si8irlarda biliyiime
ozelliklerini etkileyen giiclii bir aday gen olduguna isaret etmistir.

Kisacova ve ark. (2009) PCR-RFLP yontemini kullanarak, Macaristan'da
yetistirilmis olan Sarole sigir irkinda Myf5 ve MSTN genlerinin Q204X mutasyonunu
arastirmiglardir. MSTN gen polimorfzimini tespit edebilmek igin Fnu4H restriksiyon
enzimini kullanarak iki genotip belirlemislerdir (AB ve BB). Genotip ( AB ve BB) ve
allel (A ve B) frekanslar1 sirasiyla; (AB) 10, (BB) 90 — (A) 5, (B) 95 olarak tespit
edilmistir.

Oz (2009) tarafindan yapilan ¢alismada, Boz Irki, Yerli Kara, Kilis Irki, Dogu
Anadolu Kirmizisi, Yerli Sar1 ve Siyah Alaca sigirlart tlizerinde Myostatin geninin
ekzon III bolgesi nt821delll ve G-A transversiyon mutasyonu incelenmistir. incelenen
sigirlarda Myostatin genine ait ekzon III bolgesinde herhangi bir nt821delll ve G-A
mutasyonuna rastlanilmamustir.

Han ve ark. (2012), PCR-RFLP yontemini kullanarak, Kore'nin yerli ve melez
sigir (Jeju Black cattle, Hanwoo ve Siyah Alaca) irklarinda MSTN geninin bir promoter
(g.2371T>A) bolgesinin  polimorfzimini  ve karkas o&zellikleriyle iligkisini
incelemislerdir. Dral restriksiyon enzimini kullanarak ii¢ genotip (AA, AT ve TT) elde
edilmistir. Genotipler ve karkas oOzellikleri arasinda Onemli iliskiler bulunmustur
(P<0.05). Genotip ( AA, AT ve TT) ve allel (A ve T) frekanslar1 Jeju Black cattle,
Hanwoo ve Siyah Alaca sigir irklarinda sirasiyla; (AA) 0.63, 0.016, 0.001 — (AT) 0.31,
0.21, 0.053 — (TT) 0.6, 0.77; (A) 0.21, 0.12, 0.28 — (T) 0.78, 0.87, 0.97 olarak
belirlenmistir.

Sahin ve ark. (2013), yaptiklar1 calismada, Bursa’nin Karacabey il¢esinde

yetistirilen 136 bas Siyah Alaca ve Esmer sigirda bazi verim ozellikleri ile iliskili
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olduklar diisiiniilen Kalpain (CAPN1), 6strojen reseptor o (ERa), Prolaktin (PRL) ve
Miyostatin (MSTN) genlerindeki polimorfizmler PCR-RFLP yo6ntemi kullanilarak
incelenmistir. Hem Siyah Alaca hem de Esmer sigir irki MSTN geni bakimindan
monomorfik bulunmustur.

Agaoglu ve ark. (2015) yaptiklar1 ¢alismada, Zavot, Yerli Kara, Giiney Anadolu
Kirmizisi, Boz Irk ve Dogu Anadolu Kirmizisi itk sigirlarda; CAST, TG, SPP1, MSTN
ve CAPNI1 genlerinin DNA polimorfizmleri degerlendirilmistir. Genotiplerin
belirlenmesi i¢cin PCR-RFLP yontemi kullanilmigtir. MSTN geni monomorfik olarak
bulunmustur.

Nasr ve ark. (2016) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak 100
Siyah Alaca buzagida GH ve MSTN gen polimorfizmleri ile viicut agirlik iliskilerini
incelemislerdir. MSTN geninin polimorfizmini tespit edebilmek igin Dral restriksiyon
enzimi kullanarak monomorfik homozigot (AA) genotip elde edilmistir.

Agrawal ve ark. (2017) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak
Kankrej sigir irkinda MSTN genini karakterize etmislerdir. Haelll restriksiyon enzimi
kullanarak monomorfik genotipler tespit edilmistir.

Nugroho ve ark. (2017) PCR-RFLP yontemini kullanarak Bali sigir irkinda
MSTN gen polimorfzimi ile biiylime 6zellikleri (dogum agirligi (kg), siitten kesim
agirhgr (kg), gogiis cevresi (cm), viicut uzunlugu (cm), viicut yiikseklik (cm) arasindaki
iliskileri degerlendirmislerdir. Haelll restriksiyon enzimi kullanilarak 2 genotip (AB ve
BB) belirlenmistir. Genotip (AB ve BB) ve allel (A ve B) frekanslar sirasiyla; (AB)
0.89, (BB) 0.10, (A) 0.55, (B) 0.45 olarak tespit edilmistir. AB ve BB genotip ile

bliylime 6zellikleri arasinda iligski oldugu bulunmustur.

2.4.1.5. Koyunlarda MSTN genle ilgili calismalar

Dehnavi ve ark. (2012) PCR-RFLP yontemini kullanarak Zel koyun irkinda
MSTN gen polimorfizmi ile yillik biiylime arasindaki iliskiyi incelemislerdir. Haell
restriksiyon enzimi kullanilarak ii¢ ayr1 genotip belirlenmistir (AA, AB ve BB). Allel
(A ve B) frekanslar1 0.75 4 (A) (B) 0.25 olarak tespit edilmistir. MSTN gen
polimorfizmi ile yillik biiylime arasindaki herhangi bir iligki bulunmamustir.

Othman ve ark. (2016) tarafindan yapilan bir ¢alismada, PCR-RFLP yontemi
kullanilarak Misir'da yetistirilen yerli koyun ve keci irklarinda Myostatin ve Callipyge
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genlerinin  genetik kKkarakterizasyonu incelenmistir. Haelll restriksiyon enzimi
kullanilarak incelenen tiim 1rklarda monomorfik genotip belirlenmistir.

Bozhilova ve ark. (2016) yaptiklar1 calismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak
Bulgaristan'da yetistirmekte olan Karakachan koyunlarda MSTN gen polimorfzmini
incelemislerdir. Haelll restriksiyon enzimi kullanilarak monomorfik genotipler elde
edilmistir.

Sahu ve ark. (2017) PCR-RFLP yontemini kullanarak Hint koyun irklarinda
MSTN geninin polimorfizmi ile biiyiime Ozellikleri arasindaki iliskiyi ¢alismislardir.
Mspl restriksiyon enzimi kullanilarak iki farkli genotip (MM ve MN) belirlenmistir.
Genotip (MM ve MN) ve allel (M ve N) frekanslar: sirastyla 0.417, 0.583 ve 0.70, 0.30

olarak tespit edilmistir.

2.5. Kalpastatin

Et yumusakligi, tiikketici memnuniyeti i¢in en Onemli faktdrlerden birisidir.
Kesim sonrasi etin yumusakligr bir kag¢ faktorden etkilenmektedir. Bunlardan bazilari;
hayvanin kesim oncesi metabolik durumu, genetik yapisi, kas proteinleri ve ¢evresel
faktorlerdir. Kesim sonrasi etin yumusamasinda birkag 6nemli etkenden birisi de kesim
sonrast kas proteinlerindeki proteolizin seviyesidir. Kalpain sistemi, protein yikiminin
diizenlenmesi, miyoblast go¢ii, normal iskelet kas gelisimi ve biiyiime gibi ¢esitli
fizyolojik olaylara etki etmektedir. Kalpain sistemi ii¢ molekiilden olugmaktadir.
Bunlardan ikisi kas hiicrelerinde tespit edilmis hiicre i¢i kalsiyuma bagimli proteolitik
enzimler olan p-kalpain ve m-kalpain, tgiinclisii ise kalpain etkisini inhibe edici
ozellikte endojen bir protein olan kalpastatindir (Balcioglu ve ark., 2013).

Kalpastatin (CAST), tiim memeli hiicrelerinde bulunan ve kalsiyuma bagimli bir
proteinaz olan p-Kalpain’in spesifik bir inhibitoriidiir (Kok ve ark., 2013). Kalpastatin
ismi, Takashi Murachi tarafindan 1979 yilinda 6nerilmis olup, m-kalpainin saflagtirma
islemi sirasinda belirlenmistir (Ekerljung, 2012).

Kalpastatin kas proteininin yikimini engellemektedir. Kas biiylimesi ve et
yumusaklig ile iliskili bir aday gendir. Bir¢ok caligma, CAST geninin Longissimus kas
alani, mermerlesme derecesi, yag derecesi, karkas agirligi, sirt yag kalinligi, su igerigi,
pH, su tutma kapasitesi, et yumusaklig1 gibi karkas ve et kalitesi 6zellikleri ile iliskili
oldugunu bildirmistir. CAST genindeki ¢alismalarin ¢cogu Bos taurus (sigir) ve Bos
indicus (zebu) sigirlarinda gergeklestirilmistir (Putri ve ark., 2015).

27



Sigir CAST geni, 117.8 ¢cM pozisyonunda 7. kromozom (BTA7) {izerinde
bulunmakta olup, et yumusakligi bakimindan gii¢lii bir aday gen olarak kabul
edilmektedir. CAST geni, tanimlanmis bes farkli alana sahip olan sigir iskelet kasinda
sekanslanmistir (Edyta ve ark., 2004).

Sekanslama yoluyla sigirlarda yapilan son calismalar, 130 kb’lik kalpastatin
geninin genomik DNA’s1 35 ekzon igermektedir. Bishop ve ark. (1993) Taql, BamHI
ve EcoRI kesim enzimlerini kullanarak sigir CAST lokusunun RFLP polimorfizmini
belirlemislerdir. Chung ve ark. (1999)’lari, L ve I alanlarin1 kodlayan bdlgede genetik
varyasyon tespit edip, sigir CAST geninin 1C/1D bolgelerinde ii¢ farklt SSCP paterni
tamimlamuglardir. Ancak, Killefer ve Koohmaraie (1994), sigir CAST geninin L ve I
alanlarin1 kodlayan cDNA'dan iiretilen fragmani prob gibi kullanarak polimorfizmi
belirlemeye ¢alismislar, ancak herhangi bir polimorfizm tespit edememislerdir.

Lonergan ve ark. (1995) CAST geninin 2, 3, 4 ve 3'UTR alanlarin1 kodlayan bir
2.2 kb'lik ¢cDNA probu kullanarak, BamHI ve EcoRlI PCR-RFLP polimorfizmi tespit
etmiglerdir. Chung ve ark. (2001)’lari, Xmnl enzimini kullanarak 6. intron'da DNA
polimorfizmi belirlemislerdir (Edyta ve ark., 2004). Bir¢ok calismada, CAST geninde
SNP ile et yumusakligi arasinda bir iligski bulunmustur (Casas ve ark., 2006; Schenkel
ve ark., 2006). Bununla birlikte, CAST geni ile et yumusaklig1 arasinda bir iligkinin
bulunmadigini bildiren ¢aligmalar da vardir (Lonergan ve ark., 1995; Chung ve ark.,
2001; Leveau, 2008).

Kalpastatin proteini, lider ve inhibitdr alanlarindan olusmaktadir (sekil 2.6).
Lider alan1 XL ve L bolgelerini icermekte olup, L bolgesi NHp-terminal alani olarak ta
adlandirilir.  Bunun kalpainleri baskilama iizerinde hicbir etkisinin olmadigi
belirlenmistir. XL bolgesi ilk olarak sigir kalp kasi {izerine yapilan c¢aligmalarda
belirlenmistir. Inhibitér alani ise, I, II, I ve IV olarak isimlendirilen dort alandan
miitesekkil olup, kalpaini baskiladiklar1 belirlenmistir. Bu dort alan olduk¢a homolog
(23-36%) olup, ii¢ (A, B ve C) alt bolgeden olusmaktadir (Wendt ve ark., 2004; Abd
Manap, 2012; Ata, 2012). Kalpastatinin molekiil biiyiikligii 68 ile 78 kDA arasinda
degismektedir. Protein biiylikliglindeki bu degisim, L alaninin uzunluguna baghdir.
Bununla birlikte, kalpastatin SDS-PAGE' tabi tutuldugunda 107 kDA ile 172 kDA
arasinda goriilmektedir (Abd Manap, 2012).
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Leader Domain Inhibitory Domain

Sekil 2.5. Kalpastatin gen yapisi

2.5.1. Sigirlarda Kalpastatin geni ile ilgili yapilmis ¢calismalar

Majidi ve ark. (2009) yaptiklar1 ¢aligmada, Nelore sigir irkinda PCR-RFLP
yontemini kullanarak Kalpastatin gen polimorfizmini belirlemeye ¢alismislardir. Xmnl
restriksiyon enzimi kullanilarak {i¢ farkli genotip (AA, AB ve BB) belirlenmistir. A ve
B allel frekanslari sirasiyla 0.42 ve 0.58 olarak bulunmustur. AA, AB ve BB genotip
frekanslari ise sirastyla 12.2, 58.53 ve 29.27 olarak tespit edilmistir.

Li ve ark. (2010)’lar1, Cin'de yetistirilmekte olan ticari sigir stiriilerinde CAST
genindeki SNP'leri arastirmak ve SNP, et yumusaklig1, karkas ve et kalitesi 6zellikleri
arasindaki iliskiyi belirlemek amaciyla bir ¢alisma yapmislardir. Arastiricilar, CAST
geninde 2959 (A/G), 2870 (G/A), 3088 (C/T), 3029 (G/A) ve 2857 (CIT)
pozisyonlarinda bes SNP tespit etmislerdir. SNP 2959 ve SNP 2870'in allel frekanslari
sirasiyla, 0.701 (A) ve 0.462 (A) olarak bulunmustur. SNP 2959 ve SNP 2870'in,
Warner-Bratzler kesme kuvveti ile iligkili oldugu tespit edilmistir (P<0.01).

Savasct (2014) yaptigr calismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak Yerli Kara,
Dogu Anadolu Kirmizisi ve Boz Irkta et kalite 6zellikleri iizerine etkili olan kalpastatin
ve thyroglobulin gen polimorfizlerini arastirmistir. Polimorfizleri belirlemek i¢in Rsal
restriksiyon enzimi kullanarak ii¢ farkli genotip (CC, CG ve GG) elde edilmistir.
Kalpastatin geni i¢in; CC, CG ve GG genotip frekanslar sirasiyla 0.45, 0.47 ve 0.08
olarak gdzlenmistir. Genel hayvan grubu i¢inde genotipik frekansinin farkinin 6nemli
oldugu tespit edilmistir. Tiim popiilasyonlarda C allelinin frekansi (p), G allelinin
frekansindan (q) yiiksek bulunmustur. Incelenen ii¢c irkin genelinde ortalama p allel
frekans1 0.67 ve q allel frekans1 0.33 olarak bulunmustur.

Putri ve ark. (2015) yaptiklar1 ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak Bali
sigir wrkinda kalpastatin geni ile biiylime ve karkas Ozellikleri arasindaki iliskiyi
aragtirmiglardir. Alul restriksiyon enzimi kullanarak iki genotip (GG ve AG) elde

edilmistir. G ve A allel frekanslar1 0.85 ve 0.15 olarak bulunmustur. GG ve AG
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genotipler ile sirt yag kalinlig1 ve sirt kasi arasindaki iliski istatistik olarak 6nemli
oldugu belirlenmistir (P<0.05). Bununla birlikte CAST gen polimorfizm ile biiyiime
ozellikleri arasinda bir iligki bulunmamustir.

Agaoglu ve ark. (2015) PCR-RFLP yontemini kullanarak, Zavot, Yerli Kara,
Giliney Anadolu Kirmizisi, Boz Irk ve Dogu Anadolu Kirmizisi 1rki sigirlarda; CAST,
TG, SPP1, MSTN ve CAPNI1 genlerinin DNA polimorfizmlerini degerlendirmislerdir.
Rsal restriksiyon enzimi kullanilarak ti¢ farkli genotip (CC, CG ve GG) tespit
edilmistir. CAST lokusunun Yerli Kara disinda kalan dort irkta HW dengesinde oldugu
belirlenmistir. Boz Irk, Yerli Kara, Zavot, Dogu Anadolu kirmizi1 ve Giiney Anadolu
Kirmizi sigir irklarinda CC, GC ve GG genotip frekanslari sirastyla; 35.0, 50.0 ve 15.0
—38.9,56.0 ve 5.1 - 46.7, 43.3 ve 10.0 — 38.8, 44.9 ve 16.3 — 47.2, 37,7 ve 15.1 olarak
tespit edilmistir.

2.5.2. Koyunlarda Kalpastatin geni ile ilgili yapilmis ¢alismalar

Ata (2012) yaptigir ¢alismada, PCR-RFLP yontemini kullanarak yerli Cine
Capar1 koyun 1irki ile sentetik Karya koyunlarinda kalpastatin gen polimorfizmini
tanimlamaya ¢aligmistir. Mspl restriksiyon enzimi kullanilarak ii¢ genotip belirlenmistir
(MM, MN ve NN). Karya koyunlarda MM, MN ve NN genotiplerinin frekanslari
strastyla, 0.296, 0.496 ve 0.208 olarak, M ve N allellerinin frekanslari ise sirastyla 0.544
ve 0.456 olarak tespit edilmistir. Cine Capar1 koyunlarda bu oranlar aynm sirayla MM,
MN ve NN genotipleri i¢in 0.543, 0.388 ve 0.069, M ve N allellerinin frekanslar1 ise
0.737 ve 0.263 olarak bulunmustur.

Balcioglu ve ark. (2014) yaptiklar1 ¢aligmada, Tiirkiye’de yetistirilen 7 yerli
koyun (Kangal, Ivesi, Giiney Karaman, Akkaraman, Morkaraman, Karayaka ve
Karakag) wrkinda kalpastatin (CAST) gen polimorfizmini PCR-RFLP metodu ile
incelenmislerdir. CAST geninin M ve N allel frekanslar;; Kangal, Ivesi, Giiney
Karaman, Akkaraman, Morkaraman, Karayaka ve Karakas koyun irklarinda sirasiyla
0.92- 0.08, 0.59-0.41, 0.67-0.33, 0.69-0.31, 0.87-0.13, 0.86-0.14 ve 0.89-0.11 olarak
tespit edilmistir. Ki-kare testi sonuglarina gére CAST geni bakimindan Morkaraman,
Ivesi ve Karayaka popiilasyonlarinin Hardy-Weinberg dengesinden 6nemli diizeyde
saptigin1  (P<0.05), diger popiilasyonlarin ise Hardy-Weinberg dengesinde oldugu

gorilmiistiir.

30



Avanus (2015) yaptig1 calismada, Tiirkiye yerli koyun (Kivircik, Imroz,
Karayaka, Hemsin, Morkaraman ve Karagiil) irklarinda CAST genine ait genetik
cesitlilik PCR-RFLP yontemi ile belirlenmeye ¢alisilmistir. Calismada Kivircik, imroz,
Karayaka, Hemgin, Morkaraman ve Karagiil koyun 1rklar1 kullanilmigtir. En yiiksek M
allel frekansi Imroz koyun irkinda (% 96), en yiiksek N allel frekansi ise Kivircik
wrkinda (0.30) tespit edilmistir. En yiiksek MN, MM ve NN genotip frekanslari sirasiyla
Kivirctk (% 60), imroz (% 92.6) ve Morkaraman (% 7.1) irklarinda belirlenmistir.
Kivircik, Imroz, Karayaka ve Karagiil klarnda NN genotipi bulunamamustir.
Heterozigotluk degeri Kivircik irkinda en yiiksek (% 60) iken, Imroz irkinda en diisiik
(% 7.4) olarak belirlenmistir. Kivircik ve Hemsin disinda tiim irklar Hardy-Weinberg

dengesine uyumlu bulunmustur.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

3.1.1. Isletme

Tarim Isletmeleri Genel Miidiirliigii (TIGEM)'ne baglh Konuklar Tarim
Isletmesi Konya’dan 57 km uzakliktaki Sarayonii Ilgesi smirlar1 i¢inde yer almaktadir.
Iklimi tipik i¢ Anadolu karasal iklimidir. Yazlar1 sicak ve kurak, kislar1 soguk ve kar
yagish gecmektedir. Isletmede mevcut sigircilik tesislerinin degerlendirilmesi amaciyla
TIGEM’e bagh diger isletmelerden temin edilen erkek buzag: ve danalar ile biiyiikbas

besi sigirciligr yapilmaktadir.

3.1.2. Hayvan materyali

Bu c¢alismanin hayvan materyali, Konuklar Tarim Isletmesinde besiye tabi

tutulan 125 bas Esmer erkegi ve 103 bas Siyah Alaca erkeginden olusmustur.

3.1.3. Hayvanlarin yemleme programlar ve kayitlari

Hayvanlara sabah, 6gle, ikindi, aksam ve gece olmak iizere glinde 5 defa
yemleme yapilmaktadir. Hayvanlar dokuz ay siireligine besiye tabi tutularak belirli bir
canlt agirliga ulastiktan sonra kesimhaneye gonderilmektedir. Yemleme programlari
Cizelge 3.1°de verilmistir. Hayvanlarin her iki ayda bir olacak sekilde tartimlar1 diizenli

bicimde alinmustir.

Cizelge 3.1. Besi siiresince hayvanlara verilen kaba ve kesif yem miktarlar1 (kg)

Hayvan basina giinliik verilen kaba ve kesif yem miktarlar (kg)
Yem cesidi Besi Baslangi¢ | Besi Ortas1 | Besi Sonu
Besi yemi 6 55 8
Misir slaji 1 2.5 6
Yonca otu 1 - -
Fig otu - 2 3
Bugday sap1 - 0.5 1
Arpa ezmesi 1
Toplam 8 10.5 19
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3.2. Yontem

3.2.1. Kan orneklerinin alinmasi

Kan ornekleri hayvanlarin kuyruk damarindan (tail vein) EDTA’li vakumlu
tiipler kullanilarak alinmistir. Kan 6rnekleri alinir alinmaz yavasca birkag kez tersyiiz
edilerek buz plastikleri igeren termosa konulmustur. Alinan 6rnekler en kisa siirede
Selcuk  Universitesi, Ziraat Fakiiltesi Hayvan Biyoteknolojisi Laboratuvarina
getirilmistir. Kan 6rnekleri DNA izolasyonu yapilana kadar derin dondurucuda —

20°C’de muhafaza edilmistir.

3.2.2. Genomik DNA izolasyonu

Hayvanlardan alinan kan 6rnekleri hazir ticari genomik DNA izolasyon kiti (Quick
Gene DNA whole blood kit S (DB-S) KURABO, Japan) kullanilarak DNA izolasyonu
gerceklestirilmistir. zolasyon basamaklar1 asagida verilmistir:

1. 1.5 ml ependorf tiip icerisine 200 ul kan, 30 ul EBD soliisyonu ve 250 ul LDB
sollisyonu konularak 5 kez pipetleme yapildiktan sonra 30 saniye vortexlenmis
ve kisa bir siire santrifiij yapilmistir.

2. 56°C’de 2 dakika inkiibasyona birakilarak 2 dakika bittikten sonra 250 pl etil
alkol ilave edilerek, yine 30 saniye vortexlenmis ve kisa bir siire santrifiij
yapilmustir.

3. Ependorf tiipteki karigim holder cihazina yerlestirilmis ve filtrelere nakledilerek
hava basinc1 tusuna basilmistir.

4. Fitreler igerisine 750 ul WDB soliisyonu ilave edilerek hava basinci tusuna
basilmistir. Bu islem 3 kez uygulanmustir.

5. WDB soliisyonu ile 3 kez yikama yapildiktan sonra fitreler i¢erisine 200 ul CDB
soliisyonu ilave edilerek izolasyon islemi tamamlanmaistir.

6. Elde edilen DNA’lar -20 °C’de muhafaza edilmistir.
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3.2.3. Primerlerin se¢imi

Calismada Myf5 genin hedef bolgesi 2. intron olup, Li ve ark. (2004) ile Zhang
ve ark. (2007) tarafindan bildirilen (Gen Bank Erisim No: M95684) primerler
kullanilmistir. MSTN genin promotor bolgesini hedef alarak, Crisa ve ark. (2004) ile
Zhang ve ark. (2007) tarafindan kullanilan (Gen Bank Erisim No: AF348479)
primerlerinden faydalanilmistir. CAST geninin hedef bolgesi 1. ekzon olup, Palmer ve
ark. (1997) ile Purti ve ark. (2015) tarafindan tanimlanan (Gen Bank Erisim No:
L.14450) primerler kullanilmistir (Cizelge 3.2).

Cizelge 3.2. Genlere ait primer diziligleri

Primer kodu Primer dizilisi Pozisyon | Biiyiikliigii
b¢
MSTN F-5’-CCCTACAGAGGCCACTTCAA-3’ 9.141 1.346
R-5’-CTCGCTGTTCTCATTCAGATC-3’ 11.486
Myf5 F-5’-GATAGCTGGCTGTGAATGAT-3’ 965 1.190
R-5’-CTGGCAACTGGGGAGAGAGAAG-3’ 2.155
CAST F-5’-TGGGGCCCAATGACGCCATCGATG-3’ 644 624
R-5’-GGTGGAGCAGCACTTCTGATCACC-3’ 789

3.2.4. Polimeraz zincir reaksiyon (PCR) islemi

Genlere ait primerler segildikten sonra PCR islemine gecilmistir. PCR islemleri
TECHNE TC-512 Gradient Thermal Cycler cihazinda gerceklestirilmistir. MSTN,
Myf5 ve CAST genlerinin sirastyla 1.346, 1.190 ve 624 bg bolgeleri cogaltilmigtir. PCR
isleminde 2X Master mix (DreamTaq Green PCR Master Mix (2X), thermo fisher),
primerler (Macrogen, Ankara) ve ddH,0 kullanilmistir. PCR’da kullanilan kimyasallar
ve miktarlar ¢izelge 3.3.’te PCR i¢in uygun sicaklik ve dongiiler ise cizelge 3.4, 3.5 ve

3.6°da verilmistir.

Cizelge 3.3. PCR reaksiyonunda kullanilan kimyasallar ve konsantrasyonlari

Reaksiyon Miktar (ul)
Genomik DNA 1
F-Primer (10 uM) 0.30
R-Primer (10 uM) 0.30
Master mix (2X) 5
ddH,0 3.4
Toplam 10
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Cizelge 3.4. CAST geni ile ilgili amplifikasyonlarda kullanilan reaksiyon kosullar1

Baslangig ayrilmasi 95 °C 5 dakika

Ayrilma 95 °C 10 saniye

Baglanma 62 °C 20 saniye 35 dongii
Uzama 72 °C 30 saniye

Son uzama 72 °C 5 dakika

Cizelge 3.5. MSTN geni ile ilgili amplifikasyonlarda kullanilan reaksiyon kosullari

Baslangi¢ ayrilmasi 94°C 3 dakika

Ayrilma 94°C 30 saniye

Baglanma 63°C 40 saniye 39 dongii
Uzama 72°C 1 dakika

Son uzama 72°C 10 dakika

Cizelge 3.6. Myf5 geni ile ilgili amplifikasyonlarda kullanilan reaksiyon kosullar

Baslangi¢ ayrilmasi 94°C 3 dakika

Ayrilma 94°C 30 saniye

Baglanma 60°C 40 saniye 39 dongii
Uzama 72°C 1 dakika

Son uzama 72°C 10 dakika

3.2.5. Restriksiyon enzimleri ile kesim islemi

PCR’da c¢ogaltilan gen bolgeleri restriksiyon enzimler ile kesime tabi
tutulmuglardir. Calismada Thermo fisher {iriinleri olan ii¢ farkli hizli kesim (fast digest)
restriksiyon enzimleri kullanilmistir. CAST, Myf5 ve MSTN genleri i¢in sirastyla Alul,
Taql ve Dral restriksiyon enzimleri kullanilmistir. Cizelge 3.7’da kesim reaksiyonlari,

siireleri ve miktarlar1 verilmistir.

Cizelge 3.7. Restriksiyon enzimleri ve kesim reaksiyon bilesenleri

Reaksiyon Miktar (ul) Kesim Siiresi
PCR trtind > CAST | Alul,15 dk
Enzim (Alul,Taql ve Dral) 0.5 ’
Buffer 1
O SE Myf5 | Tagl, 15 dk
Toplam (1) 15 MSTN | Dral, 15dk
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3.2.6. Jel elektroforez islemi

3.2.6.1. Tris-borik asit-EDTA (TBE) tamponu

Bu ¢aligmada elektrolit ¢ozeltisi olarak TBE ( Tris-Borik asid-EDTA) ¢ozeltisi
kullanilmistir. Cozelti 5X yogunlukta pH 8.0 olacak sekilde hazirlanarak son hacmi
distile su kullanilarak 1 litreye tamamlanmistir. Bu stok ¢ozeltiden 100 ml alinip distile
su ile 1 litreye tamamlanarak 0.5X yogunlukta TBE elde edilmistir. Bu ¢6zelti hem

elektroforez tankina konulmus hem de agaroz soliisyonunda kullanilmistir (¢izelge 3.8).

Cizelge 3.8. TBE i¢in gerekli kimyasallar

5X’lik TBE Tampon ¢ozeltisi (1 Litrelik) Miktar

Tris 549

Borik asit 2759

EDTA 1.686 g

Saf su 1 L’ye tamamlanmistir

3.2.6.2. Agaroz jelin hazirlanmasi

Kesim sonrasi genotipik farkliliklar tespit edebilmek amaciyla % 2’lik agaroz
(SIGMA) jeli hazirlanmistir. Agaroz jelin hazirlanmasi i¢in; 8 g agaroz ve 400 ml 0.5X
TBE c¢ozeltisi bir beher icerisine ilave edilerek yliksek sicaklikta mikrodalga firinda
agaroz tamamen ¢0ziillinceye kadar isitilmigtir. Kaynamaya firsat vermeden yaklagik
10-20 saniyede bir ¢ozelti firindan ¢ikartilip hafifge karigtirilmigtir. Jelin dokiilecegi
tanka DNA oOrneklerinin yliklenecegi kuyucuklar olugmasi i¢in 24 disli tarak
yerlestirilmistir.

Jelin boyamasinda kullanilan, UV 1s18inda DNA fragmentlerinin goériiniimiinii
saglayan ve DNA’ya baglanma 06zelligine sahip olan etidyum bromiirden 7 pl ilave
edilmistir. Yeterince sogutulan jel (50-55 °C) jel kasetinde ve taraklarin bulundugu
bolgelerde hava kabarcigi olusmamasina dikkat edilerek tankin i¢cine dokiilmiistiir. Jelin
donmasinin ardindan taraklar dikkatli bir sekilde cikarildiktan sonra jel kaseti, jel ile
birlikte elektroforez tankinin igine yerlestirilmistir.

Daha sonra hazirlanan 0.5X TBE elektrolit ¢ézeltisi jelin {ist kismin1 kapatacak
kadar elektroforez tankina eklenmistir. Genotipleri birbirinden ayirt edebilmek igin 5 pl
DNA markdér (Vivantisi, Malezya) kullamlmustir (sekil 3.1) Orneklerin jelde

yiirlitiilmesi islemi 1saat 20 dakika olarak standardize edilmis, uygulanan voltaj 80 volt

36



olarak ayarlanmigtir. Jellerin goriintiillenmesi islemi UV jel goriintiileme cihazinda

yapilmustir.

3000 bp
2500 bp
2000 bp

1500 bp
1200 bp

1000 bp
900 bp
800 bp
700 bp
600 bp

500 bp
400 bp

300 bp

200 bp

100 bp

Sekil 3.1. Calismada kullanilan DNA markorii

3.2.7. istatistik analizler

Bant skorlamalarindan elde edilen veri matrisi ile Myf5, CAST ve MSTN gen
polimorfizmleri sonucu bireylerin genotiplendirmesi tamamlandiktan sonra allel ve
genotip frekaslari ile ilgili gen bolgelerinin heterozigotluk (He) degerlerinin analizinde
PopGene Version 1.32 istatistik paket programi kullanilmistir. Elde edilen degerler
bakimindan Siyah Alaca ve Esmer sigir popiilasyonlarin Hardy—Weinberg dengesinde
olup olmadiginin belirlenmesinde y? testi yapilmistir (Aytekin, 2011).
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3.2.8. Besi performansi ile genler arasindaki iliskinin Regresyon Agaci Yontemi ile

belirlenmesi

Besi ozelliklerini etkileyen genleri belirlemek amactyla yiiriitiilen bu ¢aligmada,
CART algoritmasina dayal1 regresyon agag yapilari olusturulmustur.

Bu ¢alisma kapsaminda, {lizerinde durulan verim (kantitatif) degiskeni iizerinde
etkili olan degiskenlerin belirlenmesi kapsaminda CART algoritmasi kullanilarak karar
agact yani regresyon agact diyagramindan faydalanmistir. CART algoritmas: agag
yapisina dayali algoritmalar olmakla birlikte nominal, ordinal ve siirekli yapidaki
degiskenlerin analizinde kullanilabilmektedir. Breiman ve ark. (1984) tarafindan
gelistirilen CART veri madenciligi algoritmasi, veri setini olusturan biitiin bireyleri
icine alan kok diigliimden baglayarak, yinelemeli olarak homojen diigiimler elde edilene
kadar her asamada bir diigiimden sadece iki yavru diigim seklinde boliinen ikili karar
(Binary node splitting) agaci algoritmasidir. Non-parametrik bir yaklasim olan CART,
analiz edilecek veri setinin dagilimi ile ilgili herhangi bir varsayim gerektirmez ve
istatistiksel anlamda uyum 1iyiligini gelistiren bagimsiz degiskenler ile karar agaci elde
edilmesini saglar (Nisbet ve ark., 2009). CART i¢in her boliinme sadece bir bagimsiz
degiskenin degerine baglidir. I adet kategorisi olan sirali degisken bakimindan 2'*-1
adet bolinme miimkiindiir. Ayrica, CART algoritmas1 ile elde edilecek bir karar
agacinda yorumlama kolayliginin saglanmasi agisindan tahmin dogrulugu {izerinde
olumsuz etki yapabilecek gereksiz dallarin ya da ¢ocuk diigiimlerin aga¢ yapisindan
kaldirilmas1 i¢in IBM SPSS programinda budama (pruning) islemi aktif hale
getirilmelidir. Ancak, IBM SPSS 23 programinda cross-validation aktive edildigi
durumlarda pruning isleminin uygulanmasina gerek yoktur.

CART algoritmasindan elde edilen bir regresyon agacinda aymi degisken bir
dalda birka¢ kez boliinmeye (surrogate splits) yol agabilmektedir. Diger bir ifadeyle,
CART algoritmasimnin asirt dallanma potansiyeline sahip bir algoritma oldugu
bilindiginden dolay:1 elde edilen regresyon agacinin yorumlanmas: zor olabilmektedir.
Bu gibi durumlardan kaginmak amaciyla degerlendirilen veri setini 6grenme (Learning,
Training) ve test (testing, validation) setlerine ayrilmasi, ebeveyn-yavru diiglimde
bulunmas1 gereken birey sayisinin ve aga¢ derinligi (tree depth) sayisinin hassas bir
sekilde ayarlanmas1 gerekmektedir. Genelde 6grenme ve test setleri i¢in 80:20 oraninin
kullanim1 tavsiye edilir. Ancak, uyum iyiligini gelistirmek amaciyla arastiricilar

tarafindan farkli oranlarda 6zellestirilebilir. Optimum bir aga¢ yapist i¢in bu iki set i¢in
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tahmin edilen uyum 1iyiligi 6l¢iitlerinin birbirine yakin olmasi 6nerilmektedir. Diger bir
secenek olarak iki set olusturmak yerine ¢apraz gecerlik (validation) 10 alinip mevcut
veri seti i¢in ortalama bir hata degeri hesaplanabilir. Bir bireye ait bagimli degiskene ait
deger ya da tiim bagimsiz degiskenlere ait degerler kayipsa, CART algoritmasinda bu

birey analize dahil edilmez.

Regresyon agaci analizinde aga¢ modelindeki karar verme noktasina diiglim
denilmektedir. Aga¢ modelinde baslangic diigiimii, goézlem degerlerinin timini
icermekte olup, en karmasik diigim olan Diigiim 1°dir. Bu diigiim aile diigiimii olarak
kabul edilir ve aile diigimii iki alt diigiime (cocuk diiglimiine) boliiniir. Cocuk
diiglimlerinde heniiz karar verme gerceklesmemistir. Aile diiglimiinden her cocuk
diigiimiine bolinme gercgeklestigi i¢cin ¢ocuk diiglimii aile diigiimiine gore daha
homojendir. Cocuk diigiimleri ayirma kriterleri dikkate alinarak karar noktalarina
terminal diiglimlere ulasilir. Terminal diigiimlerde ele alinan 6zelliklerin sinif iiyelikleri
tanimlanir. Terminal diiglimler agagtaki en homojen diigiimler olarak kabul edilir, daha
sonra bolinme gergeklesmez. Regresyon agaci analizi vasitasiyla hangi bagimli
degiskeni hangi bagimsiz degisken etkiledigi kolaylikla anlasilabilmektedir (Aksahan
ve Keskin, 2015).

Regresyon agaci analizinde IBM SPSS 23 istatistik programi kullanilmistir.
Regresyon agacindaki Myf5 genindeki 1, 2 ve 3 sirasiyla AA, AB ve BB genoriplerini,
CAST genindeki 1, 2 ve 3 sirasiyla AA, AG ve GG genotipleri, MSTN genindeki 1 ve 2
sirasiyla AA, AB ve BB genotipleri temsil etmektedir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1. Myostatin (MSTN/Dral) polimorfizmi

MSTN genine ait PCR ile gogaltilmig olan 1346 bg¢’lik PCR iriinii (Sekil 4.1)
elde edilmistir. Elde edilen PCR firiinii Dral restriksiyon enzimi ile kesildikten sonra
%2’lik agaroz jelde 6rnekler yiiriitiilerek ve UV altinda goriintiilenmistir. Kesim sonrasi
iki farkli genotip (AA ve AB ) elde edilmistir (Sekil 4.2). AA genotipinde 505, 427,
321, ve 93 bg fragmentler goriiniirken AB genotipinde ise 505, 427, 365, 321, 93 ve 62
bc fragmentler goriilmistir. Cizelge 4.1 ve cizelge 4.2’de MSTN geninin allel ve

genotip frekanslar ve ¥ testi her iki 1irk i¢in verilmistir.

3000

1346

100

Sekil 4.1. MSTN PCR iiriinii

AAAA AA AAAAABAB AA ABAB AA AAAA AA AAAAAB AA AA

—— — —
-“—ﬁ—-——--

i i

Sekil 4.2. MSTN/Dral kesim iiriinii
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Cizelge 4.1. Siyah Alaca MSTN lokusunun genotipik dagilimi

N Genotipler Allel Frekansi Genotip Frekansi e
Siyah
Alaca AA AB BB A B AA | AB | BB 0.0927°"
Gozlenen | 103 97 6 0.942 | 0.058 Heterozigotluk
0.971 | 0.029 (He)
Beklenen | 103 | 97.087 | 5.825 | 0.087 094 | 0.06 | 0.00 0.06
¥ testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)
Cizelge 4.2. Esmer 1rki MSTN lokusunun genotipik dagilimi
Esmerirki | N | Genotipler Allel Frekanst | Genotip Frekansi 12
AA AB BB A B AA | AB |BB 2.1524°°
Gozlenen | 125 96 29 - 0.768 | 0.232 | - Heterozigotluk
0.884 | 0.116 (He)
Beklenen 125 | 97.682 | 25.636 | 1.682 0.78 | 021 |o0.01 0.21

¥ testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)

Cizelge 4.1 ve 4.2°de Siyah Alaca ve Esmer wklarma ait genotip, allel
frekanslari, ¥ testi ve heterozigotluk degerleri verilmistir. Siyah Alacalarda toplam 103
bas sigirdan 97 bas AA ve 6 bag BB genotipli ve Esmer sigirlarda toplam 125 bas
sigirdan 96 bas AA ve 29 bas AB genotipli olarak belirlenmistir. Her iki irkta da
genotip frekanslar1 bakimindan en yiiksek frekansa AA genotipler sahip iken, en diisiik
frekansa BB genotipler sahip olmustur. Siyah Alacalarda AA ve AB genotip frekanslar
sirasiyla 0.942 ve 0.058, Esmerlerde ise 0.768 ve 0.2321 olarak bulunmugstur. Siyah
Alacalarda ve Esmerlerde A ve B allel frekanslart sirasiyla (A) 0.971, (B) 0.029 — (A)
0.884 ve (B) 0.116 olarak belirlenmistir. Hesaplanan x? testi, popiilasyon MSTN gen
polimorfizmi bakimindan Hardy-Weinberg dengesinde oldugu tespit edilmistir.
Hesaplanan beklenen heterozigotluk degeri (He) ise Siyah Alacalarda 0.06 iken Esmer
irkinda 0.21 olarak belirlenmistir. Birgok arastirmaci tarafindan MSTN/Dral
polimorfizmi farkli sigir irklarinda belirlenmeye c¢alisilmistir. Crisa ve ark. (2003)
MSTN/Dral polimorfizmini dokuz sigir irkinda arastirarak ¢izelge 4.3’te genotip ve
allel frekanslar1 tespit edilmistir. Zhang ve ark. (2007), MSTN/Dral polimorfizmi ii¢
Cin s1g1r irkinda arastirilmistir. Nanyang sigir irkinda genotip frekanslari (AA) 0.9100,
(AB) 0.0900, allel frekanslar1 ise (A) 0.9550, (B) 0.0450; Qinchuan irkinda ise genotip
frekanslar1 (AA) 0.9460, (AB) 0.0540, allel frekanslar1 ise (A) 0.9730, (B) 0.0270; ve
son olarak Jiaxian irkinda ise genotip frekanslar1 (AA) 0.9351, (AB) 0.0556, (BB)
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0.0093, allel frekanslar1 ise (A) 0.9629, (B) 0.0371 tespit edilmistir. > testi sonucunda
ise Nanyang ve Qinchuan popiilasyonlarinin dengede oldugu (P>0.05), Jiaxian
popiilasyonlariin ise dengede olmadigi (P<0.05) bildirilmistir. Nasr ve ark. (2016)’lar1
tarafindan Siyah Alaca buzagilarinda MSTN/Dral polimorfizmini belirlemek amaciyla
yapilan caligmada sadece AA genotipinin bulundugu (monomorfik) bildirilmistir.
Mevcut ¢alismada saptanan genotip ve allel frekanslar1 litaratiir ¢alismalariyla
kiyaslandiginda Nasr ve ark. (2016)’larinin yaptig1 ¢alisma disinda digerleri ile bir

benzerlik goriilmektedir.

Cizelge 4.3. Dokuz si18ir irkinda MSTN/Dral polimorfizmini (Crisa ve ark. 2003)

Irklar N Genotip Allel frekansi
frekansi
TT | TA | AA T A

Belgian Blue 29 1 10 |18 |0.207 |0.793
Brown Swiss 13 10 2 1 0.846 | 0.154
Chianina 40 29 |11 |0 0.863 | 0.138
Holstein 19 |16 | 3 | 0 | 0921 | 0.079
Friesian
Limousine 10 9 1 0 0.950 | 0.050
Marchigiana 114 |83 |27 |4 0.846 | 0.154
Italian Red Pied | 11 10 |1 0 0.955 | 0.045
Piedmontese 41 36 |5 0 0.939 | 0.061
Romagnola 76 54 122 |0 0.855 | 0.145

4.2. Myf5 (Myf5/Taql) polimorfizmi

Myf5/Tagl polimorfizmi ilk olarak Drogemiiller ve Kempers (2000) tarafindan
intron 2 bolgesinde belirlenmistir. Myf5/Tagl polimorfizminin 1948. pozisyonunda
(GenBank Erigim No: M95684) adenin ile guanin (A/G) baz degisimi sonucu mutasyon
oldugu goriilmiistiir. Mevcut ¢alismada Myf5 genine ait 1190 bg Sekil (4.3) PCR f{iriinii
elde edilerek Tagl restriksiyon enzimi ile muamele edilmistir. %2’lik agaroz jelde
ornekler yiiriitiilerek Sekil (4.4) ve UV altinda goriintiilenmistir. Her iki irkta da Taql
restriksiyon enzim muamele sonrasi li¢ farkli genotip (AA, AB ve BB) elde edilmistir.
AA genotiplerde 1190 b¢’nde, BB genotiplerde 983 bg ve 207 b¢’nde, AB genotiplerde
1190 bg, 983 beg ve 207 b¢’nde olmak iizere fragmentler goriilmiistiir. Cizelge 4.4 ve
Cizelge 4.5°de Myf5 geninin allel ve genotip frekanslar ve > testi her iki ik i¢in

verilmistir.
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PCR PCR PCR PCR

Sekil 4.3. Myf5 genin PCR ve kesim iiriinii

Cizelge 4.4. Siyah Alaca Myf5 lokusunun genotipik dagilimi

Siyah N Genotipler Allel Genotip Frekansi e
Alaca Frekansi
AA | AB BB A B AA | AB | BB 1.56°P
Gozlenen 103 12 38 53 0.11 |0.36 | 051 Heterozigotluk
0.30 | 0.70 (He)
Beklenen 103 9.33 | 43.34 | 50.33 0.09 0.42 | 0.49 0.42

¥ testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)

Cizelge 4.4’te Siyah Alaca sigirlara ait genotip, allel frekanslari, y* testi ve

beklenen eterozigotluk (He) degerleri dikkate alindiginda toplam 103 bas sigirin 12 basi

AA, 38 bas1t AB ve 53 bas1 BB genotipli olarak tespit edilmistir. En yiiksek genotip

frekansina BB genotipler ve en diisiik genotip frekansina AA genotipler sahip olmustur.

Genotip ve allel frekanslari sirasiyla (AA) 0.11, (AB) 0.36 ve (BB) 0.51 — (A) 0.30 ve

(B) 0.70 tespit edilmistir. ¢ testi 1.56 bulunurken ve popiilasyonun Hardy-Weinberg

dengesin oldugu goriilmiistiir. Heterozigotluk degeri ise 0.42 olarak belirlenmistir.

Cizelge 4.5. Esmer irk1 Myf5 lokusunun genotipik dagilimi

Esmer N Genotipler Allel Genotip Frekansi e
ki Frekansi
AA | AB | BB | A B | AA| AB | BB 0.006°"
Gozlenen | 125 16 58 51 0.13 | 046 | 0.41 | Heterozigotluk
0.36 | 0.64 (He)
Beklenen | 125 | 16.2 | 57.6 | 51.2 0.13 | 046 | 0.41 0.46
22 testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)
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Cizelge 4.5’te Esmer sigirlara ait genotip, allel frekanslari, y? testi ve beklenen
heterozigotluk (He) degerleri dikkate alindiginda toplam 125 bas sigirin 16 bas1 AA, 58
bas1 AB ve 51 bas1 BB genotipli olarak belirlenmistir. En yiiksek genotip frekansina AB
genotipler ve en diisiik genotip frekansina AA genotipler sahip olmustur. Genotip ve
allel frekanslar1 sirasiyla (AA) 0.13, (AB) 0.46 ve (BB) 0.41 — (A) 0.36 ve (B) 0.64
tespit edilmistir. ¥? testi 0.006 bulunurken ve popiilasyonun Hardy-Weinberg
dengesinde oldugu goriilmiistiir. Heterozigotluk degeri ise 0.46 olarak belirlenmistir.

Zhang ve ark. (2007)’nin ii¢ yerli Cin sigir irkinda Myf5/Tagl polimorfizmini
belirlemek amaciyla yaptiklar1 calismada, Nanyang sigir irkinda genotip frekanslari
(AA) 0.40, (AB) 0.26 ve (BB) 0.69, allel frekanslari ise (A) 0.17 ve (B) 0.82; Qinchuan
irkinda ise genotip frekanslar1 (AA) 0.04, (AB) 0.39 ve (BB) 0.55, allel frekanslar1 ise
(A) 0.24, (B) 0.75 ve son olarak Jiaxian irkinda ise genotip frekanslar1 (AA) 0.03, (AB)
0.42 ve (BB) 0.54, allel frekanslar1 ise (A) 0.24 ve (B) 0.75 tespit edilmistir. ) testi ise
her ii¢ irktada dengede (P>0.05) oldugu goriilmiistiir. Kisacova ve ark. (2009), Sarole
irkinda Myf5/Taql polimorfizmini arastirdiklar1 ¢alismalarinda genotip ve allel
frekanslar1 sirasiyla AA(0.36) AB(0.48) ve BB (0.16), A (0.60) B (0.40) tespit
edilmistir. Curi ve ark. (2012)’lar1 6 farkli sigir rkinda Myf5/Taql polimorfizmi
belirlenmek amaciyla yaptiklart caligsmalarinda bulduklar1 genotip ve allel frekanslar

Cizelge (4.6)’da verilmistir.

Cizelge 4.6. Alt1 farkl sigir irkinda Myf5/Taql polimorfizmi (Curi ve ark. 2012)

Allel frekansi Genotip frekansi

Irklar N A G AA | AG | GG
Nelore 114 | 0.031 | 0.969 - 0.071 | 0.929
Angus x Nelore 67 0.269 | 0.731 - 0.537 0.463
Rubia Gallega x Nelore 44 0.114 | 0.886 - 0.227 | 0.773
Canchim 41 0.318 | 0.682 0.025 0.585 0.390
Brangus 3’lii kombinasyon melezi 19 0.395 | 0.605 | 0.211 0.368 | 0.421
Braunvieh 3 1o kombinasyon | 45 | 0467 | 0.533 | 0133 | 0667 | 0.200

Nasr ve ark. (2016)’min yaptiklar1 c¢alismada, Siyah Alaca buzagilarinda
Myf5/Tagl polimorfizm bolgesi incelenmistir. Calismalarinda genotip ve allel
frekanslar1 sirasiyla AA (0.20) BB (0.64) ve AB (34), A (0.43) ve B (0.57) olarak tespit
edilmistir. Sahin ve Akyiiz (2017), bes farkli sigir irkinda Myf5/Taqgl polimorfizmini
arastirdiklar1 ¢alismalarinda bildirdikleri genotip ve allel frekanslar1 Cizelge (4.7)’de

verilmistir.
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Cizelge 4.7. Bes farkli sigir irkinda Myf5/Tagl polimorfizmi (Sahin ve Akyiiz, 2017)

Allel
frekansi
AA | AG | GG A G
Simental 0.12 047 | 041 |0.35 |0.65
Siyah Alaca 0.07 | 050 | 043 |0.32 |0.68
Isvigre Esmeri 0.09 | 0.53 | 0.38 0.36 | 0.64
Dogu Anadolu Kirmizisi 020 1045|035 |043 |057
Boz Irk 0.07 /040 | 053 |0.27 |0.73

Irklar N Genotip frekansi

Her iki 1tk i¢in mevcut ¢alismada bulunan degerler ile literatiirde bildirilen
degerler kiyaslandiginda genotip ve allel frekanslart bakimindan benzer bir egilimin
oldugu gorilmektedir. Diger bir ifade ile Myf5/Tagl polimorfizmi popiilasyondan
poplilasyona allel ve genotip frekanslarinda az ¢cok degisiklik gosterse de irklar arasinda

genel olarak B allel frekansinin yiliksek oldugu soylenebilir.

4.3. Kalpastatin (CAST/Alul) polimorfizmi

CAST/Alul  polimorfizmi ilk olarak Juszczuk-Kubiak (2004) tarafindan
bildirilmigtir. CAST/Alul polimorfizmi, 253. niikleotid pozisyonunda A/G arasinda
olusan mutasyon nedeniyle ortaya ¢ikmaktadir (sekil 4.4).

10 20 20 a0 50 €0 70 g0

ALEBL G . .cccceece csssccncscs sesssssases ssssscsscse sesssssece ssessessses sessscsencs
0 100 110 120 130 140 1s0 160
Savalaein k. sanelEael whssliesaal e | GO R P ol EagEisals siglsiieel saaslissy 1
ALEL A GAAAGAGGTA TGGTTTTTAA TGCCCTTAGG GAAGCTTGTT AGAAACTACC TCCCACTTTA AGACAACGAC TTTTTTTTTA
ALEL G e -
170 180 190 200 210 220 230 240
SEGRlEaETel et e Vi sial ieiaiere Vol wovilasnial skye besiad, isanlaisel wasdvamst
ALEL A AACTTCATTT TTCACTTCAC TGCGTCTTCA TTGCTCTCTT CGGCTTTTCT CTAGTTGGGG CAAGCGAGGC CTGTTCTCTA
250 260 270 280 290 300 310 320

sisistliarels mak s SlicEeaE leailtksaaa S henmstl ssnndiaseill. pvsekssaal mausmilieasel imeseilvaeEisd
ALEL A GTTGGAAGGG GTTTTG CCGGGGGCTT CTCTTGTTGC AGGGCCGGGG CTCTAGGTGC ACAGGCTTCA GTTGTTGTGG
ALBYL. G oS P BIOL o< 5= willssie s S .50t .

330 340 350 360 370 3so 390 100
T T T s i T T T T M o T T N e
ALEL A CTCGAGGGCT CTAGAGCACA GGCTCAGTGG TCTTGGCGCA CGGGCATGGT TACTCCAATG CATGTGGGAT CTTCCCTGGC
ALEL G cvin o o e B R A T R e S & R e
410 420 430 140 450 160 470 480
B I I e e M e I B I el IR B M I 1
ALEL A CAGGGAGCGA ACCTGTGTCC CCTGCATTGC AAGGCGGCCT CTTAACCTCT GGCCACCAGG GAAGCCCCAA GATGCCAAGG
2 B O e R S
490 500 s10 520 530 540 550 560

1 54 | ] | ] 1 1 1 1 1 ) 1 1 1
ALEL A CTTTTTACTT CTGGTTCTTA CCGTTTGGTT CATATGTTTC CTTCATCTGC CAGTCAAACC TTCTTCTGTA TTTTATTTTT

570 s80 590 600 610 620

sekil 4.4. Kalpastatin sekans1
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Mevcut ¢alismada CAST genine ait 624 b¢’lik PCR {iriinii elde edilmistir. PCR
trtiniinii Alul enzimle muamele ederek ti¢ farkli genotip belirlenmistir (AA, AG ve
GG). AA genotipliler 324 bg, AG genotiplile 474 ve 324 bg ve GG genotipliler ise 474
b¢’nde fragment olusturmuslardir. CAST geninin allel ve genotip frekanslart ve y? test

sonucu her iki 1rk i¢in ¢izelge 4.8 ve ¢izelge 4.9°da verilmistir.

PCR PCR PCR PCR PCR PCR

S
-
- -
- .
-

——
Lo d
-
- -
- -

Sekil 4.5. CAST genin PCR ve kesim {iriinii

Cizelge 4.8. Siyah Alaca CAST lokusunun genotipik dagilimi

Siyah N Genotipler Allel Genotip Frekansi 1
Alaca Frekansi
AA AG GG A G AA AG | GG 9.7%P
Gozlenen | 103 27 35 41 Heterozigotluk
043 | 056 | 026 | 0.34 | 0.39 (He)
¥ testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)

Cizelge 4.8°de Siyah Alaca 1rkina ait genotip, allel frekanslar, y? test sonucu ve
Heterozigotluk (He) degerleri dikkate alindiginda toplam 103 bas si8irin 27 bas1 AA, 35
bast AG ve 41 bas1 GG genotipli olarak tespit edilmistir. En yiiksek genotip frekansina
GG genotipler ve en diislik genotip frekansina AA genotipler sahip olmustur. Genotip
ve allel frekanslar sirasiyla (AA) 0.26, (AG) 0.34 ve (GG) 0.39 — (A) 0.43 ve (B) 0.56
olarak tespit edilmistir. y*> degeri 9.7 olarak tespit edilmis olup, popiilasyonun dengede
oldugu goriilmiistiir. Heterozigotluk (He) degeri ise 0.42 olarak belirlenmistir.
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Cizelge 4.9. Esmerlerde CAST lokusunun genotipik dagilimi

Siyah N Genotipler Allel Frekans1 | Genotip Frekansi e

Alaca AA AG GG A G AA | AG | GG 0.53°°
Gozlenen | 125 55 53 17 0.44 | 042 | 0.13 | Heterozigotluk
Beklenen | 125 | 53.138 | 56.724 | 15.138 | 0-652 | 0.348 |~ " ="' =0 15 0.45

¥ testi, Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P>0.05)

Cizelge 4.9°da Esmer irkina ait genotip, allel frekanslari, > testi ve
Heterozigotluk (He) degerleri dikkate alindiginda toplam 125 bag sigirin 55 bast AA, 53
bas1t AG ve 17 bas1 GG genotipli olarak tespit edilmistir. En yiiksek genotip frekansina
AA genotipler ve en diisiik genotip frekansina GG genotipler sahip olmustur. Genotip
ve allel frekanslar1 sirasiyla (AA) 0.44, (AG) 0.42 ve (GG) 0.13 — (A) 0.652 ve (B)
0.348 tespit edilmistir. ¥* testi 0.53 tespit edilip ve popiilasyonun dengede oldugu
goriilmiistiir. Heterozigotluk (He) degeri ise 0.45 olarak belirlenmistir.

Putri ve ark. (2015)’nin yaptiklar1 ¢alismada, CAST/Alul polimorfizminin Bali
sigirlarinda bliylime oOzellikleri ve karkas ozellikleri ile iligkisi arastirilmistir. Bali
sigirlarinda sadece iki genotip GG ve AG belirlenmistir. Genotip ve allel frekanslar
strastyla GG (0.714) AG (0.286), G (0.857) ve A (0.143) tespit edilmistir.

Juszczuk-Kubiak ve ark. (2004) yaptiklart g¢alismada, yedi sigir irkinda
CAST/Alul polimorfizmi arastirtlmistir. Yedi sigir irkina ait genotip ve allel frekanslari

cizelge (4.10)’de verilmistir.

Cizelge 4.10. yedi sigir irkinda CAST/Alul polimorfizmi (Juszczuk-Kubiak ve ark. 2004)

Irklar N Genotip Allel
GC | CC | GG C G

Angus 9 1 8 8 |0.93] 0.07
Sarole 12 2 10 10 | 0.58 | 0.42
Limuzin 10 3 6 6 | 075 | 0.25
Simental 9 5 3 3 | 061 0.39
Hereford 8 4 4 4 1075 ] 0.25
Polonya Kirmizis1 | 84 35 31 | 31 | 058 | 0.42
Polonya Siyahi 7 1 4 4 1064 ] 036

Ardicli ve ark. (2017) yaptiklar1 g¢alismada, CAST/Alul polimorfizminin
Simmental bogalarinin besi performans1t ve karkas oOzellikleri tizerine etkisi
arastirilmistir. Genotip ve allel frekanslar sirastyla GG (0.12) GC (0.65) ve CC (0.22)
G (0.54) ve C (0.45) tespit edilmistir. Genotip ve allel agisindan mevcut ¢calismay1 baska

caligmalarla kiyaslandiginda bir uyum igerisinde oldugu goériilmektedir.
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4.4. Tliski analizleri

4.4.1. Tanitici istatistikler

Besi basi canli agirlik (BBCA), besi sonu canli agirlik (BSCA), canli agirlik artist (CAA) ve giinliikk canli agirlik artisi degerlerine
(GCAA) ait ortalama, standart hata ve varyasyon katsayilar1 Cizelge 4.11’de verilmistir.

Cizelge 4.11. BBCA, BSCA ve wrklara gore tanitic istatistikler

Esmer Siyah Alaca
Degiskenler Genotip N X+ 5; Minimum Maksimum cv N X+ 5; Minimum Maksimum cv
Myf5
1 16 383,8+10,2 315,0 465,0 10,62 12 270,0+17,6 140,0 355,0 22,58
2 58 380,26+7,11 270,00 525,00 14,24 38 241,4+10,4 120,0 405,0 26,55
3 51 372,25+8,65 240,00 510,00 16,59 53 259,25+6,97 140,00 370,00 19,56
CAST
BBCA 1 55 377,36£7,79 240,00 525,00 15,31 27 2456+14,7 120,0 370,0 31,15
2 53 386,70+7,41 290,00 510,00 13,96 35 272,43+7,31 185,00 405,00 15,88
3 17 348,8+11,4 245,0 435,0 13,42 41 243,66+7,93 140,00 335,00 20,85
MSTN
1 96 379,11+ 5,81 240,00 525,00 15,02 97 251,86+5,57 120,00 370,00 21,80
2 29 371,90+9,68 285,00 480,00 14,02 6 287,5+36,8 175,0 405,0 31,36
Myf5
1 16 485,6+13,8 400,0 580,0 11,37 12 545,4+21,0 440,0 675,0 13,37
2 58 470,78+8,31 355,00 650,00 13,44 38 521,8+11,8 300,0 635,0 13,92
3 51 469,02+9,17 350,00 605,00 13,97 53 526,32+8,36 355,00 640,00 8,36
BSCA CAST
1 55 472,82+8,68 350,00 650,00 13,62 27 518,5+153 300,0 630,0 15,33
2 53 479,25+8,57 370,00 600,00 13,01 35 541,00+9,50 395,00 675,00 10,39
3 17 446,5+13,8 360,0 540,0 12,77 41 520,4+10,2 355,0 610,0 12,50
MSTN
1 96 476,61+6,47 350,00 650,00 13,31 97 523,66+6,66 300,00 640,00 12,52
2 29 456,6+11,1 360,0 580,0 13,15 6 579,2+ 26,7 515,0 675,0 11,29
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Cizelge 4.11.’in devam

Degiskenler | Genotip N Esmer Siyah Alaca
X+ 55 Minimum Maximum | CV N X+ 55 Minimum Maximum | CV
Myf5
1 16 101,88+7,05 60,00 170,00 27,70 12 275,4+13,9 200,0 340,0 17,52
2 58 90,52+4,57 10,00 195,00 38,46 38 280,39+8,68 170,00 370,00 19,07
CAA 3 51 96,76+4,73 10,00 210,00 34,94 53 267,08+7,88 110,00 420,00 21,47
CAST
1 55 95,45+3,72 20,00 195,00 28,87 27 273,0+10,8 170,0 375,0 20,55
2 53 92,55+4,92 10,00 170,00 38,74 35 268,57+9,47 110,00 360,00 20,86
3 17 97,6+10,8 30,0 210,0 45,77 41 276,71+8,44 160,00 420,00 19,52
MSTN
1 96 97,50+3,41 34,22 210,00 3,41 97 271,80+5,56 110,00 420,00 20,16
2 29 84,66+6,16 39,18 140,00 6,16 6 291,7+23,1 225,0 355,0 19,38
Myf5
1 16 1,1447+0,0793 0,6742 1,9101 27,70 12 0,9001+0,0455 0,6536 1,1111 17,52
2 58 1,0170+0,0514 0,1124 2,1910 38,46 38 0,9163+0,0284 0,5556 1,2092 19,07
3 51 1,0872+0,0532 0,1124 2,3596 34,94 53 0,8728+0,0257 0,3595 1,3725 21,47
GCAA CAST
1 55 1,0725+0,0418 0,2247 2,1910 28,87 27 0,8920+0,0353 0,5556 1,2255 20,55
2 53 1,0399+0,0553 0,1124 1,9101 38,74 35 0,8777+0,0309 0,3595 1,1765 20,86
3 17 1,097+0,122 0,337 2,360 45,77 41 0,9043+0,0276 0,5229 1,3725 19,52
MSTN
1 96 1,0955+0,0383 34,22 2,3596 0,0383 97 0,8882+0,0182 0,3595 1,3725 20,16
2 29 0,9512+0,0692 39,18 1,5730 0,0692 6 0,9532+0,0754 0,7353 1,1601 19,38
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4.4.1.1. Siyah Alaca besi si@irlarinda besi bas1 canh agirhk (BBCA) ile CAST, Myf5
ve MSTN genleri arasindaki iliskiler

Uzerinde durulan BBCA 6zelligi ile CAST, Myf 5 ve MSTN genleri arasindaki
iligkileri belirlemek amaciyla CART algoritmasi ile olusturulan regresyon agact
diyagrami Sekil 4.6'da verilmistir. Uzerinde calisma yapilan tiim Siyah Alaca sigirlar
(Diigtim 0), ilk aga¢ derinliginde CAST geni bakimindan 2 alt gruba (Diiglim 1 ve
Diigiim 2) ayrilmistir. Diiglim 1 BBCA ortalamas1 272.429 (S=43.274) kg, Digiim 2
BBCA ortalamas1 244.412 (S=61.738) kg, Diigim 3 BBCA ortalamasi 230.417
(5=66.837) kg, Diigiim 4 BBCA ortalamasi 252.045 (S=58.143) kg, Diigiim 5 BBCA
ortalamas1 246.786 (S=47.827) kg ve Diigiim 6 BBCA ortalamas1 262.250 (S=73.700)
kg olarak bulunmustur. Olusturulan alt gruplardan yeterince homojen yapiya sahip olan
Diigiim 1’e terminal diigim adi verilir.

CAST geni bakimmmdan AA ve GG genotipli Siyah Alaca hayvanlarin
olusturdugu alt grup olan Diigiim 2, Myf5 geni tarafindan Diiglim 3 ve 4 olmak iizere
iki alt gruba ayrilmistir. Diigiim 3, AA ve GG genotipli Siyah Alaca hayvanlar arasinda
Myf5 geni bakimindan AB genotipli olanlarin olusturdugu alt grubu temsil etmektedir.
Digim 4 ise AA ve GG genotipli Siyah Alaca hayvanlar arasinda Myf5 geni
bakimindan AA ve BB genotipli olanlarin olusturdugu alt grubu temsil etmektedir.
Diigiim 4 CAST geni bakimindan (Diigim 5 ve Diglim 6) ayrilmistir. Diiglim 5
Regresyon agaci diyagramindan anlasilacagi iizere BBCA’a en ¢ok etki eden genin
CAST geni oldugu tespit edilmistir. En yiiksek BBCA ortalamasina sahip olan diigiim
1’de bulunan CAST geni bakimindan AG genotipli hayvanlar olmustur. En diisiik
BBCA ortalamasia sahip olan diigim 3’te bulunan Myf5 geni bakimindan AB

genotipli hayvan olmustur.
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BBECA

Mode O
Mean 263832
Std. Dew. 57 445

n 103

% 1000

Fredicted 253,932
CAST

Improvement=176,092

2.|I:I 2010

Mode 1 Mode 2
Mean 272,429 Mean 244,442
Std. Dev. 432274 Std. Dew. 61,732
n 25 n [at5]
% 24,0 % G0
Predicted 272,429 Predicted 244 412

bty 5

Improvement=70,531

2iD 2.0;1.0
Mode 3 Mode 4
Mean 230,417 hlean 252,045
Std. Dev. 66,237 Std. Dev. 52,142
n 2 n LR
% 23,2 % 427
Predicted 230,417 Fredicted 262,045
CAsST

Improvement=20 632

3.|I:I 1.|I:I
Mode 5 Mode G
Mean 246 726 fean 261,260
Std. Dew. 47,827 Std. Dew. 72700
n 28 n 16
% 272 % 164
FPredicted 246,786 Predicted 261,250

Sekil 4.6. Siyah Alaca besi sigirlarinda besi basi canli agirlik (BBCA) regresyon agag diyagrami
Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(L), AB(2)
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4.4.1.2. Siyah Alaca besi sigirlarinda besi sonu canh agirhk (BSCA) ile CAST,
MyfS ve MSTN genleri arasindaki iliskiler

BSCA’a etki eden genleri tespit etmek amaciyla olusturulan regresyon agaci
diyagrami Sekil 4.7°de verilmistir. CART veri madenciligi algoritmasi ile olusturulan
regresyon agaci diyagrami incelendiginde, Diigim 1 BSCA ortalamasi 523.660
(S=65.568) kg, Diigiim 2 BSCA ortalamas1 579.167 (S=65.377) kg, Diigiim 3 BSCA
ortalamas1 534.091 (S=49.709) kg, Diigtim 4 BSCA ortalamas1 518.281 (S=72.178) kg,
Diigiim 5 BSCA ortalamas1 501.429 (S=84.367) kg ve Diigim 6 BSCA ortalamasi
526.512 (S=64.913) kg olarak belirlenmistir.

Kok dugliim olarak bilinen Diigiim 0, MSTN geni bakimindan ilk agag
derinliginde Diiglim 1 (MSTN geni bakimindan AA genotipli Siyah Alaca sigirlarin
olusturdugu alt grup) ve Diigiim 2 (MSTN geni bakimindan AB genotipli Siyah Alaca
sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak tizere iki alt gruba ayrilmigtir. Diigiim 1, CAST
geni bakimindan ikinci aga¢ derinliginde, Diigiim 3 (MSTN geni bakimindan AA
genotipli ve CAST geni bakimindan AG genotipli Siyah Alaca sigirlarin olusturdugu alt
grup) ve Diigiim 4 (MSTN geni bakimindan AA genotipli ve CAST geni bakimindan
AA ve GG genotipli Siyah Alaca sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak tizere iki alt
gruba ayrilmistir. Digiim 5 ve Diigiim 6, CAST geni bakimindan ikiger alt gruba
(Diigitim 7 ve Diiglim 8 ile Diigiim 9 ve Diigim 10) ayrilmistir.

Regresyon agaci diyagramindan anlasacag lizere en yiiksek BSCA ortalamasina
sahip olan Diigiim 2’de bulunan MSTN geni bakimindan AB genotipli hayvanlar
olmustur. En diisik BSCA ortalamasina sahip olan Diigiim 5’te bulunan Myf5 geni
bakimindan AB genotipli hayvanlar olmustur.
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BSCA

Mode O
Mean 26,893
Std. Dew, 65532

n 102

% 100,0

Fredictad 526203
METH

Improvement=1G9 022

1|IZI Z]IZI

Mode 1 Mode 2
hean 523 660 Mean S79167
Std. Dew. 65562 Std. Dew., 65277
n a7 n G
% 942 k] 5.2
Predicted 523 660 FPredicted 570167

CAST

Improvement=52 835

2]0 2010
Mode 3 Mode 4
hean S24,091 Mean 512,281
Std. Dev. 49,709 Std. Dew., 72172
n jexc] n Gg
k] 22,0 % 62,1
FPredicted 534,091 FPredicted 518,221
| [
Wyt

Improvement=85,185

2ID 20,10
Mode 5 Mode &
Mean a01 428 Mean 526,512
Std. Dew. 24,367 Std. Derv. 64913
n 21 n 43
% 20,4 % 41,7
Predicted 501,428 FPredicted 5258512
CAST CAST
Improvement=79,541 Improvement=12 052
3.|D 1.|EI 3.|IZI 1IEI
Mode 7 Mode 5 Mode 8 Made 10
Mean S16.923 Mean 476,250 Mean 22222 Mean 533,750
Std. Dev. 65,113 Std. Dew. 109,078 Std. Dew. 67,387 Std. Dev. 61,954
n 12 n 2 n a7 n 16
k] 126 % TE % 26.2 k] 15.5
Predicted 516,923 Predicted 476 280 Predicted 522,222 Predicted 533,780

Sekil 4.7. Siyah Alaca besi sigirlarinda besi sonu canli agirlik (BSCA) regresyon agag diyagrami

Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(L1), AB(2)
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4.4.1.3. Siyah Alaca besi sigirlarinda canh agirhik artisi (CAA) ile CAST, Myf5 ve
MSTN genleri arasindaki iliskiler

CAA’a etki eden genleri belirlemek amaciyla olusturulan regresyon agaci
diyagrami Sekil 4.8’de verilmistir. Diigiim 1 CAA ortalamas1 267.075 (S=57.349) kg,
Diigiim 2 CAA ortalamasi 279.200 (S=51.837) kg, Diigiim 3 CAA ortalamas1 248.529
(S=58.410) kg, Diigiim 4 CAA ortalamas1 275.833 (S=55.504) kg, Diigiim 5 CAA
ortalamas1 287.500 (S=47.782) kg ve Diiglim 6 CAA ortalamas1 274.531 (S=54.156) kg
olarak tespit edilmistir.

Digiim 0, ilk aga¢ derinliginde Myf5 geni bakimindan Diigim 1 (Myf5 geni
bakimindan BB genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Diigiim 2
(Myf5 geni bakimindan AA ve AB genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin olusturdugu alt
grup) olmak tizere iki alt gruba ayrilmistir.

Diigiim 1, ikinci agag derinliginde CAST geni bakimimdan Diigiim 3 (Myf5 geni
bakimindan BB genotipli, CAST geni bakimindan AG genotipli Siyah Alaca ki
sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digim 4 (Myf5 geni bakimindan BB genotipli,
CAST geni bakimindan AA ve GG genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin olusturdugu alt
grup) olmak tizere iki alt gruba ayrilmistir.

Diigiim 2, ikinci agag¢ derinliginde CAST geni bakimidan Digiim 5 (Myf5 geni
bakimindan AA ve AB genotipli, CAST geni bakimindan AG genotipli Siyah Alaca 1rki
sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digiim 6 (Myf5S geni bakimindan AA ve AB
genotipli, CAST geni bakimindan AA ve GG genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin
olusturdugu alt grup) olmak iizere iki alt gruba ayrilmistir. En yliksek CAA ortalamasi
Diigiim 5'i olusturan hayvanlardan elde edilmistir. CAST geni bakimindan AG genotipli
sigirlarm Myf5 AA ve AB genotiplerini tasimasi durumunda en yiiksek CAA
ortalamasimin elde edildigi dikkat ¢cekmektedir. Ancak, CAST geni bakimindan GG
genotipli hayvanlarin Myf5 BB genotipli olmasi en diisik CAA ortalamasmin elde
edilmesine yol agmustir.

Regresyon agaci diyagramindan anlasilacag tizere, CAST geni bakimindan AG
genotipli sigirlarin Myf5 AA ve AB genotiplerini tasimasi durumunda en yiiksek CAA
ortalamasinin elde edildigi dikkat ¢gekmektedir. CAA bakimindan CAST ile My5 genleri

arasinda interaksiyonun oldugu belirlenmistir (Sekil 4.8).
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Sekil 4.8. Siyah Alaca besi sigirlarinda canli agirlik artisi (CAA) regresyon agag diyagrami
Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(1), AB(2)
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4.4.1.4. Siyah Alaca besi si@irlarinda giinliikk canh agirhk artisi (GCAA) ile CAST,
MyfS ve MSTN genleri arasindaki iliskiler

GCAA o0zelligi lizerinde etkili olan genleri belirlemek amaciyla olusturulan
regresyon agaci diyagrami Sekil 4.9’da gosterilmistir. Regresyon agaci diyagramina
bakildiginda, Diigim 1 GCAA ortalamast 0.873 (S=0.188) g, Diigim 2 GCAA
ortalamasi 0.913 (S=0.169) g, Diigiim 3 GCAA ortalamas1 0.813 (5=0.191) g, Diigiim 4
GCAA ortalamas1 0.901 (S=0.182) g, Diigiim 5 GCAA ortalamas1 0.941 (S=0.157) g ve
Diigiim 6 GCAA ortalamasi1 0.898 (S=0.176) g olarak tespit edilmistir.

Digiim 0, ilk aga¢ derinliginde Myf5 geni bakimindan Diigim 1 (Myf5 geni
bakimindan BB genotipli Siyah Alaca irki sigirlardan olusan alt grup) ve Diigiim 2
(Myf5S geni bakimindan AA ve AB genotipli Siyah Alaca sigirlardan olusan alt grup)
olmak tizere iki alt gruba ayrilmistir.

Diigiim 1, ikinci agag derinliginde CAST geni bakimimdan Diigiim 3 (Myf5 geni
bakimindan BB genotipli, CAST geni bakimindan AG genotipli Siyah Alaca ki
sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digim 4 (Myf5 geni bakimindan BB genotipli,
CAST geni bakimindan AA ve GG genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin olusturdugu alt
grup) olmak tizere iki alt gruba ayrilmistir.

Diigiim 2, ikinci agag¢ derinliginde CAST geni bakimidan Digiim 5 (Myf5 geni
bakimindan AA ve AB genotipli, CAST geni bakimindan AG genotipli Siyah Alaca irki
sigirlarin  olusturdugu alt grup) ve Digim 6 (Myf5 geni bakimindan AA ve AB
genotipli, CAST geni bakimindan AA ve GG genotipli Siyah Alaca irki sigirlarin
olusturdugu alt grup) olmak {izere iki alt gruba ayrilmistir. En yliksek GCAA ortalamasi
Diigiim 5’1 olusturan hayvanlardan elde edilmistir. CAST geni bakimimndan AG
genotipli sigirlarin Myf5 AA ve AB genotiplerine sahip olmasi ile en yiiksek GCAA
ortalamasina ulagilmistir.

Ancak, CAST geni bakimindan GG genotipli hayvanlarin Myf5 BB genotipli
olmasi en diisiik CAA ortalamasinin elde edilmesine yol agmustir.

Regresyon agact diyagrami incelendiginde, CAST geni bakimindan AG genotipli
sigirlarm Myf5 AA ve AB genotiplerini tagimasi durumunda en yiiksek CAA
ortalamasiin elde edildigi dikkat ¢ekmektedir. Sekil 4.8 ve 4.9°da gosterilen regresyon

agaci diyagramlarinin yapisal olarak benzer oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 4.9. Siyah Alaca besi sigirlarinda giinliik canli agirlik artist (GCAA) regresyon aga¢ diyagrami

Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(L1), AB(2)
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4.4.1.5. Esmer besi sigirlarinda besi basi canh agirhk (BBCA) ile CAST, Myf5 ve
MSTN genleri arasindaki iliskiler

Esmer besi sigirlarinda BBCA 6zelligi tizerinde etkili olan genleri tespit etmek
amactyla CART veri madenciligi algoritmasi ile olusturulan regresyon agag¢ yapist Sekil
4.10’da verilmistir. Regresyon agaci incelendiginde, Diigiim 1 BBCA ortalamasi
381.944 (S=55.882) kg, Diigiim 2 BBCA ortalamas1 348.824 (S=46.822) kg, Digim 3
BBCA ortalamas1 377.364 (S=57.782) kg, Diigiim 4 BBCA ortalamasi 386.698
(5=53.976) kg, Diigiim 5 BBCA ortalamasi1 382.045 (S=60.061) kg, Diigiim 6 BBCA
ortalamasi 358.636 (S=45.116) kg, Diigiim 7 BBCA ortalamas1 401.750 (S=50.374) kg
ve Diigiim 8 BBCA ortalamasi 377.576 (S=54.774) kg olarak bulunmustur.

Diigiim 0, ilk aga¢ derinliginde CAST geni bakimindan Diigiim 1 (AA ve AG
genotipli CAST geni tagiyan Esmer 1rki sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Diigiim 2
(GG genotipli CAST geni tasiyan Esmer irki sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak
lizere iki alt gruba ayrilmustir. ilk aga¢ derinliginde, GG genotipli CAST geni tastyan
Esmer sigirlar arasinda BBCA bakimindan ortalama 33.12 kg’lik bir farkin oldugu
tespit edilmistir. Regresyon aga¢ diyagrami incelendiginde, Diigiim 1 ve Diiglim 4’ de
bulunan Esmer sigirlarin BBCA ortalamalarinin, genel ortalamadan (377.440) yiiksek
oldugu dikkat ¢cekmektedir.

Diigiim 1, CAST geni bakimindan ikinci aga¢ derinliginde Diigiim 3 (AA
genotipli CAST geni tasiyan Esmer 1rki sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Diigiim 4
(AG genotipli CAST geni tasiyan Esmer k1 sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak
tizere iki alt gruba ayrilmistir. Regresyon aga¢ diyagramina bakildiginda, En yiiksek
BBCA ortalamasina sahip olan Myf5 geni bakimindan AB genotipli hayvanlar
olmustur. En diisik BBCA ortalamasina sahip olan CAST geni bakimindan GG
genotipli hayvanlar olmustur

Diigiim 2, MSTN geni bakimindan Diigiim 5 (GG genotipli CAST ve AA
genotipli MSTN genleri tastyan Esmer 1rki sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Diiglim 6
(GG genotipli CAST ve AB genotipli MSTN genleri tasiyan Esmer ki sigirlarin
olusturdugu alt grup) iki alt gruba ayrilmistir. Diiglim 5 ile Diiglim 6 arasinda BBCA
bakimindan 22.417 kg’lik fark oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.10. Esmer besi sigirlarinda besi basi canli agirlik (BBCA) regresyon aga¢ diyagrami

Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(L1), AB(2)
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4.4.1.6. Esmer besi sigirlarinda besi sonu canh agirhk (BSCA) ile CAST, Myf5 ve
MSTN genleri arasindaki iliskiler

Esmer besi sigirlarda BSCA’a etki eden genleri belirlemek amaciyla olusturulan
CART regresyon agact diyagrami Sekil 4.11°de verilmistir. Olusturulan regresyon agag
diyagrami incelendiginde, Diigiim 1 BSCA ortalamasi 475.972 (S=63.189) kg, Diigiim
2 BSCA ortalamas1 446.471 (S=57.002) kg, Digiim 3 BSCA ortalamasi 496.920
(S=51.980) kg, Diigiim 4 BSCA ortalamas1 470.105 (S=64.272) kg, Diigiim 5 BSCA
ortalamast 459.167 (S=56.199) kg ve Diigiim 6 BSCA ortalamasi1 416 (S=51.648) kg
olarak belirlenmistir.

Diigiim 0, CAST geni bakimindan Diigiim 1 (AA ve AG genotipli CAST geni
tastyan Esmer wrki sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Diigiim 2 (GG genotipli CAST
geni tasiyan Esmer irki sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak iizere iki alt gruba
ayrilmustir. Ik agac derinliginde olusan iki alt grup arasinda BSCA bakimindan Diigiim
1 lehine 29. 501 kg’lik fark oldugu belirlenmistir.

Diigiim 1 Myf5 geni tarafindan Diigiim 3 (AA ve AG genotipli CAST geni ve
AA genotipli Myf5 geni tasiyan Esmer 1rk1 sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digiim 4
(AA ve AG genotipli CAST geni ile birlikte AB ve BB genotipli Myf5 geni tasiyan
Esmer ki sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak iizere ilk alt gruba bolinmiistiir.
Diigiim 3’1 olusturan sigirlarin en yiiksek BSCA ortalamasina sahip oldugu tespit
edilmistir. Diger bir ifadeyle, AA ve AG genotipli CAST genine sahip sigirlar arasinda
Myf5 geninin AA genotipini tasiyan sigirlarin segilmesi onerilebilir.

Diigim 2, MSTN geni bakimindan Diigiim 5 (GG genotipli CAST geni tagiyan
Esmer 1rki sigirlar arasinda AA genotipli MSTN genini tagiyan sigirlarin olusturdugu alt
grup) ve Diigiim 6 (GG genotipli CAST geni tasiyan Esmer 1rki sigirlar arasinda AB
genotipli MSTN genini tasiyan sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak tizere iki alt gruba

bollinmuistiir.
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Sekil 4.11. Esmer besi sigirlarinda besi sonu canli agirlik (BSCA) regresyon agag diyagrami

Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)
MSTN; AA(L1), AB(2)
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4.4.1.7. Esmer besi sigirlarinda canh agirhik artisi (CAA) ile CAST, Myf5 ve MSTN

genleri arasindaki iliskiler

Esmer sigirlarda CAA 6zelligine etki eden genlerin belirlenmesi amaciyla
olusturulan CART regresyon agaci yapist Sekil 4.12°de verilmistir. Digim 1 CAA
ortalamast 97.5 (S=33.384) kg, Diigiim 2 CAA ortalamas1 84.855 (S=33.184) kg,
Diigiim 3 CAA ortalamasi 90.250 (S=37.089) kg, Diigiim 4 CAA ortalamas1 102.679
(S=29.695) kg, Diigiim 5 CAA ortalamas: 91.111 (S=30.125) kg, Digim 6 CAA
ortalamasi 74.091 (S=36.594) kg, Diigim 7 CAA ortalamas: 94.792 (S=31.879) kg ve
Diigiim 8 CAA ortalamasi1 83.438 (S=43.997) kg olarak tespit edilmistir.

Diigiim 0, ilk aga¢ derinliginde, MSTN geni bakimindan Diigiim 1 (MSTN
geninin AA genotipini tasiyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digiim 2
(MSTN geninin AB genotipini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak
lizere iki alt gruba ayrilmistir. ilk aga¢ derinliginde en yiiksek CAA ortalamasi, MSTN
geninin AA genotipini tasiyan Esmer sigirlardan elde edilmistir. Regresyon agag
diyagramina bakildiginda, ikinci aga¢ derinliginde Myf5 geni etkili oldugu dikkat
¢ekmistir. MSTN ve Myf5 genlerinin interaksiyona girdigi, Myf5 geni i¢in olusturulan
genotip grup ortalamalar1 arasindaki farkin MSTN geninin AA genotipinde baska
Diigiim 3 (90.250 kg) ve Diigiim 4 (102.679 kg), AB (Diigiim 5 (91.111 kg) ve Diigiim
6 (74.091) genotipinde bambagka oldugu asikardir.

Diigiim 1 ve Diigiim 2, Myf5 geni bakimindan Diigiim 3, 4, 5 ve 6 olmak {izere
ikiger alt gruba ayrilmistir. Diigiim 3, MSTN geninin AA genotipini ve Myf5 geninin
AB genotipini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grubu; Diigiim 4, MSTN geninin
AA genotipini ve Myf5 geninin AA ve BB genotiplerini tagiyan Esmer sigirlarin
olusturdugu alt grubu; Diigiim 5, MSTN geninin AB genotipini ve Myf55 geninin AB
genotipini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grubu ve Diigiim 6, MSTN geninin
AB genotipini ve Myf5 geninin AA ve BB genotiplerini tasiyan Esmer sigirlarin
olusturdugu alt grubu temsil etmektedir. Regresyon aga¢ diyagramina bakildiginda, En
yiksek CAA ortalamasina sahip olan Myf5 geni bakimindan AA ve BB genotipli

hayvanlar olmustur.
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Sekil 4.12. Esmer besi sigirlarinda canli agirlik artist (CAA) regresyon agag¢ diyagrami

Kodlama
Myf5; AA(1), AB(2), BB(3)
CAST; AA(L), AG(2), GG(3)

MSTN; AA(L), AB(2)
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4.4.1.8. Esmer besi sigirlarinda giinliik canh agirhk artisi (GCAA) ile CAST, Myf5
ve MSTN genleri arasindaki iliskiler

Esmer sigirlarda GCAA flizerine etkili olan genleri belirlemek amaciyla
olusturulan regresyon agaci diyagrami Sekil 4.13’te sunulmustur. Digim 1 GCAA
ortalamasit 1.095 (5=0.375) kg, Diigtim 2 GCAA ortalamasi 0.951 (S=0.373) g, Diigiim
3 GCAA ortalamasi 1.013 (S=0.417) g, Diigiim 4 GCAA ortalamasi 1.154 (S=0.333) g,
Diigiim 5 GCAA ortalamasi 1.024 (S=0.338) g ve Diigiim 6 GCAA ortalamas1 0.832
(S=0.412) g olarak tespit edilmistir.

Diigiim 0, ilk aga¢ derinliginde, MSTN geni bakimindan Diigiim 1 (MSTN
geninin AA genotipini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grup) ve Digiim 2
(MSTN geninin AB genotipini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grup) olmak
lizere iki alt gruba ayrlmustir. Ik aga¢ derinliginde en yiikksek GCAA ortalamasi,
MSTN geninin AA genotipini tasiyan Esmer sigirlardan elde edilmistir. Regresyon agac
diyagrami incelendiginde, ikinci aga¢ derinliginde Myf5 geninin etkili oldugu dikkat
cekmistir. MSTN ve Myf5 genlerinin interaksiyona girdigi, Myf5 geni i¢in olusturulan
genotip grup ortalamalar1 arasindaki farkin MSTN geninin AA genotipinde baska
Digiim 3 (90.250 kg) ve Diigiim 4 (102.679 kg), AB (Digim 5 (91.111 kg) ve Diigiim
6 (74.091) genotipinde bambaska oldugu asikardir.

Diigiim 1 ve Diigiim 2, Myf5 geni bakimindan Diigiim 3, 4, 5 ve 6 olmak iizere
ikiser alt gruba boliinmiistiir. Regresyon agac¢ diyagramina bakildiginda, Digiim 3,
MSTN geninin AA genotipini ve Myf5 geninin AB genotipini tagiyan Esmer sigirlarin
olusturdugu alt grubu; Diigiim 4, MSTN geninin AA genotipini ve Myf5 geninin AA
ve BB genotiplerini tastyan Esmer sigirlarin olusturdugu alt grubu; Diigiim 5, MSTN
geninin AB genotipini ve Myf5 geninin AB genotipini tasiyan Esmer sigirlarin
olusturdugu alt grubu ve Diigiim 6, MSTN geninin AB genotipini ve Myf5 geninin AA
ve BB genotiplerini tasiyan Esmer sigirlarin  olusturdugu alt grubu oldugu
goriilmektedir. En yiiksek GCAA ortalamasi, Diigiim 4’de bulunan Esmer sigirlardan

elde edilmistir.
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Sekil 4.13. Esmer besi sigirlarinda giinliik canli agirlik artisi (GCAA) regresyon agag

diyagrami

Kodlama

Myf5: AA(L), AB(2), BB(3)
CAST: AA(L), AG(2), GG(3)

MSTN; AA(L), AB(2)
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4.4.1.9. Besi performansi ile genler arasindaki iliskiler

MYF5 geni memelilerin biiyiime ve gelismesinde dnemli bir rol oynadigi sayilir.
Kapsamli arastirmalar sonucu, sigirlarda Myf5 genindeki ¢esitli polimorfizmler ortaya
cikmigtir. Ancak, iligki analizleri farkli irklarda celigkili sonuglar ortaya ¢ikarmis ayni
zamanda verim Ozellikleri ile herhangi bir iliski gosterememistir (Klosowska ve ark.
2004; Carmo ve ark. 2005; Zhang ve ark. 2007). Zhang ve ark. (2007), yaptiklari
calismada, Nanyang ve Jiaxian sigir wrklarinda Myf5 geni bakimindan AB ve BB
genotipli olan hayvanlar biliyiime ve gelisme Ozellikleri {izerine istatistiksel olarak
onemsiz oldugu gorilmistiir. Ayn1 ¢alismada Nanyang sigir irkinda Myf5 geni ile
giinliik canli agirlik artis1 arasinda iliski olmadig1 goriilmiistiir. Ancak Li ve ark. (2004)
ve Chung ve ark. (2005), tarafindan yapilan g¢alismalarda, sigirlarda Myf5 geni ile
giinlik canli agirlik artis1 arasinda iliski oldugu saptanmistir. Mevcut calismada ise,
Myf5 geni Esmer irkinda AA ve BB genotipli hayvanlar GCAA, CAA ve BSCA’na etki
ettigi tespit edilmistir.

Myostatin geni, iskelet kaslarin biiylimesinde negatif diizenleyicisi olarak gorev
yapar ve iskelet kas sistemine muhafaza etmektedir. Domuzlarda yapilan bir ¢aligmada,
MSTN geni bakiminda AB genotipli hayvan AA genotipli hayvanlara goére daha fazla
giinliik canli agirlik artisina ulasmuslardir (Jiang ve ark., 2002). Crisa ve ark. (2003)
tarafindan yapilan calismada, dokuz sigir irkinda MSTN geni ile besi performansi
arasinda herhangi bir iliski bulunmadigimi bildirmislerdir. Zhang ve ark. (2007)’nin
yaptiklar1 ¢calismada, Jiaxian sigir irkinda MSTN geni bakimindan AA ve AB genotipli
hayvanlar ile biliylime Ozellikleri arasinda bir iligki olmadig1 gosterilmistir. Ancak,
Nanyang sigir irkinda MSTN geni bakiminda AA, AB ve BB genotipli hayvanlar ile
biiylime ozellikleri arasinda bir iliski oldugu tespit edilmistir. Mevcut ¢calismada, Siyah
Alaca sigirlarda MSTN geni Dral polimorfizmi bakimindan AB genotipli hayvanlarin
BSCA’na daha fazla etki ettigi goriilmiistiir. Bu bakimdan yapilacak bir seleksiyonda bu
gen zaviyesinden AB genotipli hayvanlarin siiriide nisbi frekanslarinin artirilmasi
yetistiricilere daha fazla gelir saglayacaktir.

Kalpastatin geni kas proteini yikiminin bir inhibitorii olarak bilinmekte ve kas
biliylimesi ve et yumusakligini kontrol etmektedir. Putri ve ark. (2015), yaptiklar
caligmada, Bali sigir irkinda CAST geni bakiminda AG ve GG genotipli hayvanlar goz
kas1 alan1 (longissimus dorsi) ve sirt bolgesi yagliligr (back-fat thickness) iizerine etki

ettigi belirlenmistir. Ancak AG ve GG ile biiyiime 6zellikleri arasinda bir iliski olmadig1
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tespit edilmistir. Mevcut c¢aligmada ise, Siyah Alacalarda BBCA’a CSAT geni
bakimindan AG genotipli, BSCA’a MSTN geni bakimindan AB genotipli, CAA’a Myf5
geni bakimindan AA ve AB genotipli ve GCAA’a CAST geni bakimindan AG genotipli
olan hayvanlar besi performanslari {izerin etki ettikleri ortaya konulmustur. Esmerlerde
ise; BBCA’aMyf5 geni bakimindan AB genotipli, BSCA’a Myf5geni bakimindan AA
genotipli, CAA’a MSTNgeni bakimmdan AA genotipli ve GCAA’a Myf5 geni
bakimindan AA ve BB genotipli olan hayvanlar besi performanslari tizerin etki ettikleri

ortaya konulmustur.
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5. SONUC VE ONERILER

Hayvancilik alaninda verimlerin artirilmasinda ya da islahinda yegéne Yol
seleksiyondur. Hayvancilik pratiginde ekonomik 6zelliklerin timii eklemeli ve etkileri
kiiglik olan ¢ok sayida gen ¢ifti tarafindan determine edilmekte ve bu ozellikler
cevreden yogun bir sekilde etkilenen kantitatif karakterlerdir. Bu 6zelliklerin gevreden
etkilenmeleri seleksiyonun basarisin1 6nemli Olglide etkilemektedir. Dolayisiyla bu
Ozelliklere etkili cevre faktorlerinin belirlenerek bu etkilerin ortadan kaldirilarak
damizlik seciminin yapilmasi seleksiyonun basarisini 6nemli Olciide artiracaktir. Son
zamanlarda molekiiler genetik alaninda yasanan gelismelerden dolayr kantitatif
karakterleri kontrol eden genleri belirlemek miimkiin hale gelmistir. Glinlimiizde
Tiirkiye’de et ihtiyaci i¢cin hayvan materyali genellikle yurt icinden temin edilse de
zaman zaman tiiketim ihtiyaglarindan dolay1 yurt disindan bazen canli bazen de direk
karkaslar temin edilmektedir. Bu sebeple bu gen bolgeleri bakimindan genetik yapinin
yurt disindan getirilen sigir irklarinda da belirlenmesi hem yetistiricilik faaliyetlerinin
etkinliginin artirilmasi hem de ithal edilen hayvanlarin genetik kapasitelerinden daha
fazla istifade edilmesinde onem arz etmektedir. Tiirkiye’de son zamanlarda 6zellikle
sigir wrklarinin ekonomik ozelliklerini etkileyen genlerdeki polimorfizmi konu alan
calisma sayisinda bir artis gOzlenmistir. Ancak bu aragtirmalar verimle
iligkilendirildiginde ekonomik agidan bir deger kazanacaktir. Ekonomik degere sahip
ozellikler ile CAST, Myf 5 ve MSTN genleri arasindaki iligkileri belirlemek amaciyla
yapilan bu ¢alismada, Siyah Alacalarin ve Esmer sigirlarin allel frekanslart MSTN geni
bakimindan sirasiyla A: 0.97, B: 0.03; A:0.88, B:0.12 olarak belirlenmistir. Siyah
Alacalarin ve Esmer sigirlarin allel frekanslart Myf5 geni bakimindan sirasiyla A:0.30,
B: 0.70; A:0.36, B:0.64 olarak bulunmustur. Siyah Alacalarin ve Esmer sigirlarin allel
frekanslari CAST geni bakimindan sirasiyla A:0.43, G:0.56; A:0.65, G:0.35 olarak
tespit edilmistir. Her tic gen iki sigir irkinda da dikkate alindiklarinda polimofik
olduklar1 ortaya ¢ikmaistir.

CART analizine gore, Siyah Alacalarda BBCA’a CSAT geni bakimindan AG
genotipli, BSCA’a MSTN geni bakimindan AB genotipli, CAA’a Myf5 geni
bakimindan AA ve AB genotipli ve GCAA’a CAST geni bakimindan AG genotipli olan
hayvanlar besi performanslari iizerin etki ettikleri ortaya konulmustur. Esmerlerde ise;

BBCA’aMyf5 geni bakimimdan AB genotipli, BSCA’a Myf5geni bakimindan AA
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genotipli, CAA’a MSTNgeni bakimmdan AA genotipli ve GCAA’a Myf5 geni
bakimindan AA ve BB genotipli olan hayvanlar besi performanslari iizerin etki ettikleri
ortaya konulmustur. Siyah Alaca irkinda CAST geni bakimindan AG genotipli olan
hayvanlar BBCA ve GCAA fiizerine etkileri ortaya ¢ikmistir. Esmer irkinda ise, Myf5
geni bakimindan AA ve AB genotipli olan hayvanlar BBCA, BSCA ve GCAA iizerine
etkileri belirlenmistir. Bu baglamda Myf5 ve CAST genleri besi performansi ilizerine
etkileri One siirmiistiir. Yapilacak olan seleksiyon programlarinda bu genlerin pay
almasi Onerilebilir.

Ileride yapilacak olan ¢alismalarda bu genlerin daha farkli bolgelerini incelemek
ve sekanslarini arastirip verimle iligkili olan mutasyonlart arastirilmalidir.

Bu bakimdan yapilacak bir seleksiyon ya da beside ele alinan besi performans
ozelliklerine etkili olan bu genler yetistiriciye maliyet acisindan bir kazang
saglayacaktir. Ayrica bu calismada ele alman besi performans Ozellikleri ile ilgili
literatiirde kaynaga rastlanilmamistir. Bu bakimdan mevcut ¢alisma sonuglarinin bu
genler bakimindan gelecekte yapilacak calismalara kaynak olusturmasi agisindan katki
saglayacaktir. Bu konuda yapilacak diger calismalarla elde edilecek sonuclar
kiyaslanarak daha degerli veriler elde edilebilir. Bu nedenle bu konuda daha fazla
calisma yapilmali ve sonuglar pratige aktarilarak iireticilerin kazang saglamalari temin
edilmelidir. Sadece kiiltir ki sigirlarda degil, yerli irklarimizin da bu genler

bakimindan degerlendirilmesi, yapilacak seleksiyon ¢alismalarina 151k tutacaktir.
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