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OZET

DOKTORA TEZi

KONUKLAR TARIM iISLETMESINDE YETiSTiRiLEN ESMER
SIGIRLARDA LEPTIN VE PiT-1 GENI POLIMORFIZMLERI ILE
SUT VERIMIi VE KOMPOZiSYONU ARASINDAKI ILiSKIiLER
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Damisman Prof. Dr. Saim BOZTEPE
Prof. Dr. Ramazan YETIiSIR
Prof. Dr. Murat Soner BALCIOGLU
Doc¢. Dr. Erdogan Esref HAKKI
Doc. Dr. Ismail KESKIN

Bu arastirmada toplam 301 bas Esmer sigirda leptin  genindeki dort (Kpn2l_94,
Sau3Al_1820/422 Hphl_331 and BsaAl_522) ve pit-1 genindeki bir (Hinfl_451) polimorfizmin genetik
cesitliligi incelenmis ve genotipler ile 305 giinliik siit verimi (LSV3ps), kontrol siit verimi (KSV), yag (%),
protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3), yagsiz kuru madde (%), kiil (%), donma noktasi (°C) ile siitiin
pH ve iletkenlik (uS/cm) gibi ozellikleri arasindaki muhtemel iliskiler degerlendirilmistir. Allel
frekanslari leptin genindeki Kpn2I 94°de C: 0.553 ve T: 0.447, Sau3Al_1820’de A: 0.658, B: 0.198 ve C:
0.144, Sau3Al_422’de A: 0.777 ve B: 0.223, Hphl_331°de C: 0.849 ve T: 0.151, BsaAl_522"de A: 0.342
ve G: 0.658 ile Pit-1 genindeki Hinfl_451°de A: 0.374 ve B:0.626 olarak bulunmustur.

Siit bilesenleri diginda 305 giinliik siit verimi ve kontrol siit verimleri ile bazi leptin geni
polimorfizmleri (BsaAl and Hinfl) arasinda istatistik olarak Onemli iligkiler bulunmustur (P<0.05).
BsaAl’da AA genotipliler ile Hphl’de CT genotipliler ve T allelinin LSV3ps ve KSV bakimindan
digerlerinden istatistik olarak bir dstiinliigli bulunmustur. Bununla birlikte Sau3Al 1820/422
polimorfizmindeki genotipler bu o6zellikler ile istastistik olarak onemli bir iliski gostermemislerdir
(P>0.05), fakat LSVj3ps’deki (P=0.11, P=0.13) ve KSV’deki (P=0.12, P=0.08) 6nem seviyelerindeki
egilimlerinden dolay1 B alleli seleksiyonda tercih edilebilir.

Anahtar Kelimeler: isvicre Esmeri, kontrol siit verimi, leptin polimorfizmleri, Pit-1
polimorfizmi, siit verimi ve bilesenleri
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ASSOCIATIONS BETWEEN LEPTIN AND PIT-1 GENE POLYMORPHISMS
WITH MILK YIELD AND MILK COMPOSITION TRAITS IN BROWN SWISS
CATTLE RAISED IN KONUKLAR STATE FARM

ibrahim AYTEKIN
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The present study investigated the genetic variability of four polymorphisms (Kpn2l_422bp,
Sau3Al_1820/422 Hphl_331 and BsaAl_522) in leptin gene and one polymorphism (Hinfl_451) in pit-1
gene in a total of 301 Brown Swiss cattle, and also evaluated the possible association between genotypes
of these genes and dairy traits such as 305 days milk yield (MY3gs), test day milk yield (TDMY), fat (%),
protein (%), lactose (%), density (kg/m3), solids-non-fat (%), total solids (%), freezing point (°C) and pH
of conductivity (uS/cm) milk. Allel frequences are found as C: 0.553 and T: 0.447 in Kpn2l_422; A:
0.658, B: 0.198 and C: 144 in Sau3AI_1820; A: 0.777 and B: 0.223 in Sau3Al_422; C: 0.849 and T:
0.151 in Hphl_331 and A: 0.342 and G: 0.658 in BsaAl_522 polymorphisms in leptin gene and A: 0.374
and B: 0.626 in Hinfl_451 polymorphism in Pit-1 gene.

Statistically significant relation between some leptin gene polimorphism (BsaAl and Hinfl) and
milk yields (MY3ps and TDMY) are found except milk components. Both AA genotype for BsaAl
polymorphism and CT genotype and T allele for Hphl polymorphism were showed statistically
significant superiority than others on MY;3p; and TDMY. In addition to these, the genotypes at
Sau3Al_1820/422 polymophisms did not show a significant association with the these traits (P>0.05), but
B allele may be preferable in selection due to be inclined significant levels on MY3os (P=0.11, P=0.13)
and TDMY (P=0.12, P=0.08).

Keywords: Brown Swiss, test day milk yield, leptin polymorphisms, Pit-1 polymorphism,
milk yield and components
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1. GIRIS

Hayvansal {iiretim faaliyetlerinden biri olan siit sigirciliglr insanoglu icin
tilkketilmesi miimkiin olmayan yem kaynaklarini kullanarak ¢ok kiymetli olan siit ve et
gibi hayvansal iiriinleri saglamasinin yani sira iilke ekonomisine istihdam, bitkisel
liretime giibre ve deri sanayisine hammadde saglamasi yoniinden en Onemli tarimsal
faaliyetlerden birisidir.

Gelismisligin onemli gostergelerinden birisi hayvansal iiriinlerin {iretim ve
tiketim miktarlaridir. Dengeli bir beslenme karbonhidrat, protein, yag, vitamin ve
minerallerin viicut igin gerekli miktarlarda alinmasi ile saglanabilir. Insanoglunun
beslenmesinde onemli bir yer tutan hayvansal iiriinler hem biiylime ve gelismede hem
de zihinsel gelisim i¢in Onemli bir yere sahiptir. Diinya genelinde enerjice yetersiz
beslenmenin yaninda yeterli hayvansal proteinin tiikketilmemesi dengesiz beslenmeye
yol acmaktadir. Dengesiz beslenmeden de Onemlisi diinya genelinde acglikla karsi
karsiya kalan iilkelerin sayisinin da oldukga fazla olmasidir. Ortalama olarak giinde kisi
basina hayvansal protein tiiketimi diinya genelinde 27 g oldugu halde, giinde kisi bagina
tilketim, gelismis iilkelerde 44 g, gelismemis iilkelerde 9 g ve Tiirkiye'de 20 g olarak
bildirilmektedir. Dengeli beslenmede bir insanin, giinde her kg viicut agirhigi icin 1
gram protein tiiketmesi gerekir. Protein gereksiniminin en azindan iigte biri, hayvansal
tiriinlerden saglanmalidir. Bunun icin; siit, yumurta, beyaz et ve kirmizi etin giinliik
olarak diizenli sekilde tiiketilmesi 6nemlidir. Hayvansal gidalardaki protein miktari; ette
% 15-20, balikta % 19-24, yumurtada % 12, siitte % 3-4, peynirde % 15-25°dir
(Anonim, 2010). Cizelge 1.1 incelendiginde yilda kisi basina tiiketilen hayvansal
irtinlerden saglanan protein tiiketiminin balik tiiketimi dahil edilse bile (6.93 kg/kisi/yil)
yetersiz oldugu ve kirmizi ve beyaz et ile yumurta tiiketiminin Diinya ve AB
iilkelerinden diisiik oldugu goriilebilir. Tiirkiye’de kisi basina tiiketilen icme siitii (=24.5
kg) AB iilkelerinin (=75 kg) neredeyse iicte biri dolayindadir.

Cizelge 1.1. Tiiketilen hayvansal tiriinler (kg/kisi/y1l)

Siit* Kirmiz1 Et (kg)
Si1g1r, Manda, Kanathh ~ Yumurta  Bal
FAO-2005 Koyun, Kegi ve Domuzeti  Eti (kg) (kg) (kg)
Deve eti
Diinya 82.14 12.14 15.22 12.49 8.31 0.22
AB (15) 249.03 25.14 41.90 20.88 11.93 0.72
Tiirkiye 125.06 8.77 - 12.43 9.08 1.1

*Siit ve siitten yapilan iiriinler icin tiiketilen yagsiz siit miktarinin tiimiidiir.



Tiiketilen hayvansal iirlinlerin diisiik olmasinin yaninda, Tiirkiye’de yillar
itibariyle sagilan hayvan sayilarinin da diismesine ragmen hem toplam siit {iretiminde
hem de hayvan basina verim ortalamalarinda yildan yila yiikselme meydana gelmistir.
2010 yili TUIK verilerine gére toplam siit iiretiminde (13 605 600 ton) sigirlarin pay1 %
92 dolayinda olup, sigirlardan elde edilen siitiin (12 480 107 ton) % 51’1 kiiltiir, % 39’u
melez ve % 10’u ise yerli irklardan elde edilmektedir. Hayvan basina siit verim
ortalamalar1 ise sirasiyla 3878 kg, 2719 kg ve 1316 kg'dir. Sagilan sigir varhig
icerisinde (4 384 130 bas) genotiplerin paylar1 dikkate alindiginda yaklasik olarak %
37’si kiiltiir, % 41°1 melez ve % 22’si ise yerli irklardan meydana gelmektedir.

Birim hayvan basina siit verimleri ABD’de 9331 kg/laktasyon ve AB iilkelerinde
6117 kg/laktasyon’dur (FAO, 2011). Hayvancilig1 gelismis iilkelerde iiretilen siitiin
tamamima yakin kismu sigirlardan elde edilmektedir (Sekerden ve Ozkiitiik, 1990). Bu
acidan Tiirkiye siit sigirciligi bakimindan istenilen orani yakalamis olsa da birim hayvan
basina siit tiretimleri bakimindan bir degerlendirme yapilacak olursa gelismis iilkelerden
(>6000 kg/laktasyon) diisilk seviyelerde oldugu asikardir. Bunun sebebi  ise
populasyonlarin mevcut genotipik yapilart ile bakim ve besleme sartlarinin
yetersizligidir. Siit sigirlarinin genotipik kabiliyetlerini ortaya koyabilmeleri, ancak
genotipe uygun cevre sartlarinin saglanmasi ile miimkiindiir. Bu durum séz konusu
isletmelerde hem genotipik yapinin hem de ¢evre sartlarinin 1slahinin zorunlu oldugunu
ortaya koymaktadir. Bununla birlikte siit sigirciligr isletmelerinde yapilmasi gerekenler
tek basina siit verim ortalamalarin 1rk ortalamalarina yaklastirmak degil, bunun yaninda
ilkine dogurma yasi, buzagilama araligi, servis periyodu, gebelik basina tohumlama
sayis1 ve yasama giicii gibi cok onemli iireme Ozelliklerinin de optimum seviyelerde
tutulmasi son derece 6nemlidir.

Memelilerin dogumdan kuruya ¢ikana kadar siit verdigi donem olan laktasyon,
yetistiricilerin miimkiin oldugunca en az giderle en fazla kar elde etmeyi amacladiklari
bir siirectir. Laktasyon, hiicresel uyarilar ve endokrin sistem sayesinde anadan yavrulara
onemli bir enerji transferini saglayan (Block ve ark., 2001) fizyolojik bir olay olmakla
birlikte, memelilerin yeni generasyonlar olusturmasindaki roliiniin yaninda insanlarin
ihtiyag duydugu besin maddelerini saglamasi agisindan hayati bir donem olarak
hayvansal iiretimde insanoglunun ugras alanlarinin basinda gelmektedir. Baslangicta
nicelik olarak diisiiniilen siit verimi gelismis ve gelismekte olan iilkelerde zamanla

bilesimi bakimindan da degerlendirilmeye alinmis ve bazi iilkelerde 6demeler bilesime



yonelik yapilmaya baslanmistir. ABD, Kanada ve Avrupa Birligi gibi siit sigirciligi 6ne
cikan iilkeler dikkate alindiginda, siitiin kalite fiyatinin belirlenmesinde siit veriminin
yaninda siitiin bilesimindeki yag, protein, toplam ve yagsiz kuru madde ile siitteki
somatik hiicre ve toplam bakteri sayilar1 da dikkate alinmaktadir (EEC, 1992;
Anonymous, 2011a, Anonim, 2011d). Dolayisiyla ekonomik bir iiretim icin sadece
yiiksek siit verimi degil ayn1 zamanda siit bilesenleri de yetistirilecek 1rk seciminde
onem kazanmaktadir. Bu amagla diinyada siit verimi ve bilesenleri bakimindan Siyah
Alaca, Guernsey, Isvicre Esmeri, Jersey ve Ayrshire gibi sigir wrklar1 on plana
cikmaktadir (Hasheider, 2007).

Cok kiymetli hayvansal iiriinlerden birisi olan siit, besin maddeleri bilesimi
itibariyle disi memeli hayvanlarin yeni dogurduklar1 yavrularinin belirli bir donem ek
besin maddesi almadan biiyiime ve gelismesini siirdiirebilmesi i¢in karbonhidrat,
protein, yag, vitamin ve hemen hemen demir diginda biitiin mineralleri gerekli oranlarda
bulunduran porselen beyazi renginde, kendine has tat ve kokusu olan hayati bir sividir.
Siit ozellikle su ve kuru madde olmak iizere 2 temel bilesimden meydana gelmekle
birlikte kuru maddesi siit yagr ve yagsiz kuru madde olmak iizere 2 alt unsurdan
tesekkill etmektedir. Yagsiz kuru madde ise laktoz, azotlu maddeler, mineral ve diger
maddeler olmak {iizere ¢esitli kisimlardan olusmaktadir. Sekil 1.1°de inek siitiiniin temel
bilesenleri gosterilmistir (Demirci ve ark., 1992; Tekinsen, 1996; Fox ve ark., 1998;
Sekerden, 2001; Ozhan ve ark., 2004; Metin, 2005; Anonim, 2011b).

Kuru madde Su
(%%12.65) (%%87.35)
Sut vag (% 3.7) Yagsiz kuru madde (268.95)
* Laktoz (%% 4.7)

* Azotlu maddeler (% 3.4)
* Nineral maddeler (20.78)
* Diger maddeler (%0.07)

Sekil 1.1. Inek siitiiniin temel bilesenleri

Siit teknolojisi i¢cin 6nem tasiyan c¢iftlik hayvanlarina ait siit bilesenlerinin
degerleri literatiirde c¢esitli varyasyonlar gostermekle birlikte siit bilesenlerinin

bazilarinin ortalama degerleri Cizelge 1.2°’de verilmistir (Demirci ve ark., 1992;



Tekingen, 1996; Fox ve ark., 1998; Sekerden, 2001; Ozhan ve ark., 2004; Metin, 2005;
Anonim, 2011b).

Cizelge 1.2. Bazi ciftlik hayvanlari ile insan siitii bilesenlerinin ortalama degerleri (%)

Kuru Madde Yag Protein Laktoz Kiil

Tir (%) (%) (%) (%) (%)
Inek 12.65 3.7 3.4 4.7 0.78
Manda 17.52 7.7 4.2 4.7 0.77
Koyun 18.44 7.0 5.1 49 0.94
Keci 13.42 4.7 3.6 4.2 0.76
insan 12.23 3.7 1.4 6.7 0.25

Ciftlik hayvanlarina ait siit bilesenleri incelenecek olursa (Cizelge 1.2) tiirler
arasinda varyasyon oldugu goriilmektedir. Siit verimi ve bilesimini basta tiir olmak
izere 1rk, yas, mevsim, laktasyon sayist ve donemi, kuruda kalma siiresi, sagim (sagim
zamani, sayist ve sekli), kizginlik, hastalik ve ilaclar gibi faktorler etkilemektedir.
Gelismis iilkelerde siit iiretim miktar1 bakimindan inek siitii on plana ¢iktigindan dolay1
siit teknolojisi basta inek siitii olmak {iizere diger c¢iftlik hayvanlarinin siitlerini
kullanmakta, hem siit hem de siit iiriinlerine yonelik iiriinleri tiiketicilere sunmaktadir.
Baz1 yetistiriciler veya iiriin saticilar1 inek siitiine kiyasla diger ciftlik hayvanlarindan
elde edilen siit ve siit iiriinlerinin daha yiiksek fiyattan satilmasindan dolay1 bazen hile
(slit karistirma) yoluna basvurabilmektedirler. Tiirlere 6zgii olan siit ve siit {iriinleri
bilesenlerinin bilinmesi bu amacla ¢ok Onemli olmakla birlikte materyalin orjininin
tespitinde elektroforetik, immiinolojik ve kromatografik teknikler kullanilmaktadir
(Yetismeyen, 1999; Abdel-Rahman ve Ahmed, 2007; Lopez-Calleja ve ark., 2007;
Tunctiirk ve ark., 2008; Darwish ve ark., 2009). Bu teknikler yaninda molekiiler marker
sistemlerinin yardimiyla daha hassas olarak siit (Abdel-Rahman ve Ahmed, 2007;
Darwish ve ark., 2009) ve iiriinlerinde (Maskova ve Paulickova, 2006; Lopez-Calleja ve
ark., 2007) orjin tespiti de yapilabilmektedir. Haksiz rekabetin 6nlenmesi, tiiketicilerin
irtinleri hem beslenme tercihleri hem de dini inan¢ gibi isteklerine gore alabilmeleri
icin bu durum son derece énemlidir. Bununla birlikte inek siitii baz1 cocuklarda alerjik
reaksiyonlara neden oldugundan (Rance ve ark., 2005) bazi gidalarin karigiminda
olmas1 istenmemektedir. Ayrica siit iirlinleri kullanilarak yapilan cikolota gibi gida
tirtinlerinde siitiin mevcudiyeti (Herman, 2001) ve orjininin bilinmesi tiiketicilerin temel
haklarindandir. Insanoglunun gelecek yillarda siitiin bilesimini olusturan yapilar

hakkinda daha c¢ok bilgi sahibi olmas: degisik ciftlik hayvan siitlerinden bazilarinin



belki tek bir ambalaj lizerinde tiiketicilere sunulmasini da gerektirebilir. Molekiiler
marker sistemlerinin bu alanda hassas ve ¢abuk sonu¢ vermesi hem giiniimiizde hem de
gelecekte bu sistemlerin iiriin kontroliinde kullanimini artiracaktir. Siit sigirlarinin
beslemesinde kullanilan yem kaynaklarinin siitte tespitine yonelik Ponzoni ve ark.’nin
(2009) yaptiklar1 bir calismada hem ciftliklerden alinan c¢ig siitte hem de marketlerde
satilan siitlerde yem kaynaklarinin tespitinin marker sistemleri ile basarili bir sekilde
belirlenebildigi ortaya ¢ikmustir.

Inek siitiiniin bilesimi ile ilgili degisim smirlari Cizelge 1.3’de verilmistir

(Oysun, 1991; Metin, 2005; Anonim, 2011b).

Cizelge 1.3. Inek siitii bilesiminin degisim sinirlart

Bilesenler Degisim smirlar1  Ortalama Deger (%)
Su (%) 85.5-89.5 87,5
Kuru madde (%) 10.5-14.5 12.5
Yag (%) 2.5-6.0 4
Protein (%) 29-5.0 3.4
Laktoz (%) 3.6-5.5 4.8
Kiil (%) 0.6-09 0.8
Yogunluk (kg/m) 1028 -1039 1032
Donma Noktasi (°C) -0.530 - -0.570 -0,545
pH 6.5-6.6 6.55
fletkenlik (uS/cm) 4-55"

*Ol¢iim cihazlarina gore farkli degerler almaktadir.

Siit tiretimi denilince ilk olarak akla gelmesi gereken hayvancilik faaliyeti sigir
yetistiriciligidir. Tiirkiye’de sigir varlig yillar itibariyle 6nemli degisimler gostermekle
birlikte 1990’11 yillardaki seviyeye halen ulagilamamistir. Ancak zaman zaman sayisal
olarak bir azalma s6z konusu olmasina ragmen 2003 yilindan giiniimiize kadar sigir
varliginin arttigi goriilebilir. Bununla birlikte populasyonu olusturan kiiltiir irklarinin
sayisal varligi 1990’11 yillardan itibaren artan bir egilim igerisinde olmakla birlikte yerli
sigir varligr giin gectikce azalma egilimini siirdiirmektedir (Anonim, 2011a). Tiirkiye’de
siit sigirciliginda Cumhuriyetin ilk yillarindan itibaren kullanilagelen baslica sigir
irklarindan biri olan Esmer sigirlar, Isvigre nin daglik bolgelerinden orjin alan siit sigir
irklarinin en eskisi olarak diisliniilen kombine verimli bir sigir irkidir. Dayanikli ve
kuvvetli bir irk olan Esmer sigirlar genis bir viicut yapisina sahiptir. Renkleri ¢cok agik
kahverengiden koyu siyah kahverengiye kadar degisebilir. Sirtinda ester cizgisi vardir.

Mizag¢ olarak oldukg¢a uysal olup, hem entansif hem de ekstansif yetistirilebilmekle



birlikte farkli cevre sartlarina adaptasyon kabiliyetleri olduk¢a iyidir. Ergin canli
agirliklart 600-750 kg olup, siit verimleri yaklasik 7500 kg, % 4 yagh ve % 3.6
proteinlidir. Buzagilarinin gelisme hizlar1 yiliksek oldugundan yetistiriciligi yapilan
bolgelerde iyi bir besi materyali olarak kullanilmaktadir. Esmer sigirlar ozellikleri
itibariyle tercih edilen bir 1rk oldugundan zaman igerisinde degisik iilkelere gotiiriilmiis
sirekli ve siki bir seleksiyona tabi tutularak daha yiiksek siit verimine ve canli agirliga
sahip alt tipleri olusturulmustur (Hasheider, 2007; Sekerden ve Ozkiitiik, 1990). Sekil

1.2°de Esmer sigirlara ait bir resim verilmistir.

Sekil 1.2. Esmer s18ir siiriisiinden bir goriintii

1925°1i yillardan giiniimiize kadar Tarim Isletmeleri Genel Miidiirliigiiniin
araciligryla hem melezlemelerde kullanmak hem de saf olarak yetistirilmek iizere Esmer
sigirlar ithal edilmis ve Tiirkiye’de yaygin olarak yetistirilen kiiltiir irklar1 arasinda
yerini almistir. Tiirkiye’de mevcut varligi 1 099 926 bas saf ve 2 298 119 bas melez
olmak iizere toplam 3 398 045 bas olup, Konya ilinde 83 314 bas saf ve 38 720 bas
melez olarak yetistiriciligi yapilmaktadir. Saf olarak en cok yetistiriciligi yapilan iller
ise Afyon, Aydin, Corum, Kayseri, Konya, Sivas, Tokat ve Yozgat illeridir (Anonim,
2011c).

Populasyonda iizerinde durulan herhangi bir 6zelligin 1slah1 Oncelikle onun
ekonomikliligine baghdir. Bu nedenle giiniimiize kadar yetistiriciler oncelikle inek
bagina siit veriminin yiiksek olmasina yogunlasmislardir. Ancak siit bilesenlerini de gz
ardi1 etmemek gerekmektedir. Genetik seleksiyon siit veriminin yaninda siit yagi,
proteinini ve yagsiz kuru maddesini artirmak yoniinde olmalidir. Siit veriminin kalitim
derecesi orta dereceli olup 0.25 dolaylarinda, siit bilesenlerinin ise oldukga yiiksek olup

0.50 dolayindadir. Ancak siit verimi ile bilesen ylizdeleri arasinda negatif korelasyon



egiliminin olmasi seleksiyonu siirlamaktadir. Bununla birlikte rasyon muhtevasindaki
degisiklikler ile major siit bilesenlerinden yag yiizdesi % 3 iinite, proteinin ise % 0.6
inite kadar artirilabilmektedir (Diizgiines ve ark., 1996; Looper ve ark., 2001; Rajcevic
ve ark., 2003). Slots ve ark. (2009), her biri farkli rasyonlarla beslenen geleneksel
(Siyah Alaca), organik (Siyah Alaca) ve genis Olciide yapilan (Siyah Alaca ve Jersey
karigimi) siit liretim sistemlerindeki siit sigirlarinin yag yiizdelerinin sirasiyla 4.12, 4.05
ve 4.57 oldugunu bildirmislerdir. Ancak her ne kadar besleme ile siit bilesenleri ve
ozellikle yag ve protein yiizdeleri arzu edilebilir seviyeye getirilebilse de bu yaklasim
hem hayvanlarin genetik etkisini gormezlikten gelmekte hem de kalict bir etki
yapmamaktadir (Soyeurt ve ark., 2006). Kisaca yapilacak bir seleksiyonda siit verimini
artirmanin yaninda siit bilesenlerinin de arzu edilen seviyelerde tutulmasina yonelik bir
seleksiyon programinin planlanmasi énemlidir. Ancak seleksiyonda iizerinde durulacak
ozellikler ve bunlarin seleksiyondaki ekonomik agirliklar: iilkelerin siit piyasalarina,
tiretim sistemlerine, yem temini ve maliyetine, verilerin varlig1 ve kullanilabilirligi ile
sanayisine bagli olmaktadir (Shook, 2006).

Hayvan yetistiriciliginde ekonomik ©neme sahip Ozellikler Kkantitatif
karakterlerdir. Bu karakterlerin 1slahina Oncelikle {izerinde durulan 6zellige ait
varyasyonun tespitiyle baslanilmaktadir. Diger bir ifadeyle siiriideki fenotipik farklilikta
genotipik farkliligin payr fenotipten yararlanilarak tahmin edilir. Uzerinde durulan
ozellige etkili olabilecek c¢evre faktorleri tespit edilerek bunlarin etki miktarlarinin
belirlenmesi ve toplam varyasyonda bunlarin paylarinin tespitine ¢aligilir. Buna karsin
molekiiler genetikte, bilinen allel veya DNA dizileri ile baslanmakta ve daha sonra
bunlarin fenotipe etkileri degerlendirilmektedir. Okaryotik genomlar yiiksek bir oranda
DNA dizi varyasyonlar1 (polimorfizm) gostermektedir (Beuzen ve ark., 2000).

Genetik materyalde meydana gelen varyasyonlarin temel kaynagr mutasyon
olup, DNA’daki yer degistirmeler, ters donmeler, parca eksilmeleri ve yerlesmeleri gibi
nedenler ile meydana gelen polimorfizm ayni ¢evre sartlarinda bulundurulan bireylerde
fenotipik varyasyonun kaynagini olusturmaktadir. Mutasyona ilave olarak sans,
seleksiyon ve go¢ gibi nedenler de populasyonun sahip oldugu allel ve genotip
frekanslarint  degistirerek ~ populasyonu  genetik  dengeden  uzaklastirabilir.
Populasyonlarda veya bireylerde bu varyasyonlar tespit amaciyla son yillarda DNA
diizeyinde molekiiler genetik ve molekiiler biyoloji ¢alismalarina agirlik verilmistir.
Molekiiler ¢alismalarda cinsiyet farki gozetmeksizin yasamin erken donemlerinde

ekonomik degere sahip olan Ozelliklerin DNA analizlerinin gerceklestirilebilir olmast



bu sistemlerin dolayli seleksiyon kriteri olarak kullanimlarint saglamaktadir. Markore
dayali seleksiyonun dolayli seleksiyon kriteri olarak kullanilmasinin diger bir temel
dayanagi seleksiyonu diisiiniilen 6zellikle markor sistemleri ile elde edilen varyantlar
arasinda yiiksek bir genetik baglantinin (linkage) varligidir. Ciftlik hayvanlarinda
populasyonlarin genetik yapisinin DNA diizeyinde belirlenmesi ve 1slah ¢calismalarinda
markore dayali seleksiyon (MAS) calismalar1 icin molekiiler teknikler kullanilmaktadir.
Beuzen ve ark. (2000), MAS’ta kullanilmasi diisiiniilen markorlerin basarisinin
populasyonda seleksiyona konu olan ozellik ile genin baglilik derecesi (linkage) ile
arzu edilen allellerin frekanslarina bagl olmakla birlikte sz konusu 6zelligin kalitim
derecesi, hayvanlar arasindaki varyasyonun seviyesi, arastirmadaki hayvan sayisi ile
istatistik degerlendirmede kullanilacak fenotipik kayitlarin dogru ve uygun verilerden
olusmas1 gerektigini ifade etmislerdir. Bishop ve ark. (1995), ileri iireme teknolojileriyle
birlikte MAS teknolojisinin kullanilmas ile sigirlarda generasyon araligimi 69 aydan 45
aya kadar kisalttigini, bunun yaninda seleksiyon yogunlugunu artirmasi ve genetik
ilerlemenin daha hizli olmasina yol acacagini ifade etmislerdir. Meuwissen ve Goddard
(1996), farkli ozelliklerin seleksiyonunda MAS’1in kullanilmasindaki genetik kazanci
belirlemek amaciyla yaptiklar simiilasyon c¢alismasinda kantitatif karakter lokusunun
(QTL) seleksiyondan once populasyondaki genetik varyasyonun % 33°liik payina sahip
olmast durumunda, bes generasyon sonra seleksiyona karsi genetik kazancin % 64°e
kadar bir artis gostermesinin muhtemel olacaginm1i one siirmektedirler. Bazi DNA
polimorfizmleri hem translasyon hem de transkripsiyon asamalarinda gen
ekspresyonunu etkileyebilir. Genlerin ekzon bolgelerindeki bazi varyasyonlar amino
asit degisikliklerine sebep olarak proteinlerin ekspresyonunu degistirebilir. Fakat intron
bolgelerindeki bu gibi varyasyonlar proteinlerin amino asit sekanslarinda degisiklige
sebep olmamakla birlikte transkripsiyon siirecinde splicing ve diizenleyici proteinlerin
baglanmalarinda 6nemli bir role sahip olabilirler (Choudhary ve ark., 2005). Fakat tek
niikleotit polimorfizminin etkisi genetik ve ¢evrenin interaksiyonu sonucu baskilanarak
fenotipik degerlerde goziikmeyebilir. Bu tiir interaksiyonlarin s6z konusu genin etkisini
maskeleyebilmesi genler arasindaki genotipik dengesizlikten veya ¢evrenin giiclii bir
etkisinden kaynaklanabilir (Franco ve ark., 2005).

Ozellikle hayvancilikta ekonomik 6neme sahip, olgiilmesi pahali ve gii¢ olan
kantitatif karakterlerde hayvanlarin fenotipine bakarak en 1iyi allelleri tasiyan
genotiplerin belirlenmesi oldukca giictiir. Diger bir ifadeyle hayvanlarin fenotipik

degerleri her zaman genotipik degerlerini yansitmamaktadir. Bu gibi durumlarda ilgili



allelleri tasiyan bireyleri DNA markorleri ile belirlemek i¢in son yillarda 6zellikle siit
verimi, et verimi, hastaliklara diren¢, konformasyon ozellikleri, dol verimi vb. gibi
kantitatif karakterler iizerinde oldukca yogun c¢alismalar yapilmaktadir (Oprzadek ve
ark., 2003; Schnabel ve ark., 2005; Chebel ve ark., 2008). Kantitatif karakterleri
etkileyen lokuslarin kromozom iizerinde yerlerinin tam olarak belirlenmesi, markor ve
QTL (Kantitatif karakter lokusu; Quantitative trait locus) arasindaki rekombinasyon
olasiliginin yol agtigi belirsizligi Onlemek amaciyla yapilmaktadir. Daha sonra
seleksiyonun nasil olacagina karar vermek gerekir. Sade olmasi i¢in ifade edilen bu
fikir, markor ve QTL arasindaki rekombinasyon olmaksizin MAS i 6zel bir durumu
olarak ele alinmakta ve genom haritalar1 ile ¢oklu mikrosatellitler MAS’ta
kullanilmaktadir (Montaldo ve Meza-Herrera, 1998). Kantitatif karakterlerle ilgili QTL
analizinde sigir, koyun ve domuzda ticari ve deneysel amacli olarak kantitatif
karakterleri determine eden genetik yapilarin tespiti yapilmaktadir. Siit sigirlarinda siit
verimi ve siit bilesenleri, et sigirlarinda dogum agirligi, boynuz biiyiimesi, dogum
oncesi gelisme ile koyunlarda dol verimi ve kas hipertrofisi ile iligkisi olan markorler
tespit edilmistir (Davis ve DeNise, 1998).

Son zamanlarda molekiiler genetik teknikler ve istatistik metotlarindaki
gelismelere paralel olarak populasyonlarin gen ve genotiplerinin DNA seviyelerinde
calisilmalart miimkiin hale gelmektedir. Giiniimiize kadar yogun olarak DNA Parmakizi
analizinde kullanilan ve DNA’y1 temel alan en Onemli molekiiler markorler
Restriksiyon Fragman Uzunluk Polimorfizmi (RFLP), Mikrosatelitler (Basit Tekrar
Dizileri - SSR), Cogaltilmis Fragman Uzunluk Polimorfizmi (AFLP) ve Rastgele
Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD) metotlaridir. DNA seviyesinde molekiiler genetik
metotlar1 kullanilarak genotiplere 6zgii spesifik 6zellikler ve ekonomik verimler iizerine
etkili kantitatif 6zellik lokuslarinin (QTL) incelenmesi s6z konusu olabilmektedir.

RFLP teknigi Southern blotting ve PCR tabanli olmak iizere iki farkli yontem
kullanilarak uygulanabilmektedir. RFLP analizi, dokulardan izole edilen genomik
DNA’nin niikleik asit dizilislerini taniyan restriksiyon enzimlerince (EcoRI, HindlIlII,
Clal gibi) kesilmesi ile sonda olarak kullanilan DNA’nin melezledigi (hibridizasyon)
DNA etrafindaki farkli kesim yerlerinin tespit edilmesi esasina dayanir. Genomik
DNA’nin restriksiyon enzimlerince kesimi sonucunda olusan DNA fragmentlerinin jel
elektroforezinde molekiil biiyiikliiklerine gore ayrigsmasi saglanir. Daha sonra DNA jel
ortamindan daha kullanighh olan naylon filtrelere/membranlara tek iplik¢ik halinde

Southern transfer metoduyla transfer edilir. Filtreler bundan sonra c¢ogunlukla
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radyoaktif 2P le isaretlenmis bir DNA sondasi ile hibridize edilmekte ve
goriintiilenmektedir (Yildirnm ve Kandemir, 2001). RFLP c¢alismalarinda Southern
blotting yontemi ile 6rneklerin analizinin uygulanmasinin oldukg¢a zor, karmasik, zaman
alici, pahali ve isgiicii gerektirmesi sebebiyle bu yontem zamanla yerini PCR tabanl
RFLP teknigine birakmistir. PCR tabanli RFLP yonteminde genel olarak, 6zgiin primer
ciftleri ile hedeflenen DNA bolgeleri ¢ogaltilmakta, bu DNA bolgeleri arzu edilen
restriksiyon enzimleri ile niikleotid tanima siralarindan kesilerek DNA parcgaciklar elde
edilmekte ve bu DNA parcgaciklart uygun konsantrasyondaki agaroz yada poliakrilamid
jellerinde molekiiler biiyiikliiklerine gore ayrilmakta ve UV altinda goriintiilenmektedir.
Boylece genetik farkliliga sebep olan her bir bireye 6zgii RFLP bant profilleri elde
edilmektedir. RFLP metodunun farkli laboratuvar sartlarina gore otomasyona uygun
olmasi, cesitli calismalara transferlerinin yapilabilmesi ve kodominant 6zellikte olmasi
avantajlar1 arasindadir. Sekil ’de RFLP analiz tekniginin asamalar1 gosterilmistir.

e
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Genotiplendirme

Sekil 1.3. RFLP analiz teknigi asamalar1

Siit verimi ve Ozellikleri ¢cok sayida gen tarafindan determine edilen ve cevre
faktorlerinden biiyiik Olciide etkilenen kantitatif 6zelliklerdir. Bu ozellikleri determine
eden genlerin sekanslarinda meydana gelebilecek mutasyonlar hayvanlarin
performansini degistirebilecegi gibi damizlik degerlerini de degistirebilecektir (Madeja
ve ark., 2004). Siit ve siit iiriinlerinin insan beslenmesindeki 6éneminden dolay1 siit
verimi ve bilesimi ile bunlarla iligkisi olabilecek ©6zellikler {izerine halen arastirmalar
devam etmektedir. Dolayisiyla zamanla verim artisini saglayacak uygulamalara
hayvancilikta yer verilmesi kar artisin1 da yaninda getirecektir. Siit verimini artirmaya

yonelik yapilan 1slah ¢alismalar1 da fenotipe dayali olarak seleksiyonla yapilmaktadir.
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Hayvan yetistiriciliginde mevcut yapinin iyilestirilmesi veya en azindan muhafazasi
damizlik se¢imine bagli oldugundan en iistiin hayvanlarin sec¢ilmesi ve bunlarin
siiriideki nispi miktarlarinin artirilmasi gerekmektedir. Uygulamanin ozellikle kayit
sistemlerinin tam olarak gelismeyen isletmeler veya iilkeler géz Oniine alindiginda,
fenotiplerine gore yapilacak degerlendirmenin basarisiz olacag: aciktir. Bununla birlikte
bogalarin da dol verim kontroliine tabi tutulmalar1 hem zaman kaybini ortaya
cikarmakta hem de maliyeti yiikseltmektedir. Mackinnon ve Georges (1998) dol
kontroliinde kullanilacak boga adaylarinin 6n seciminde bu tekniklerden (MAS)
faydalanilmasinin 1slah acisindan yararli olabilecegini ifade etmislerdir. Giiniimiizde
seleksiyonda PCR teknigine dayali uygulamalara yer verilmesi goz ardi edilemeyecek
kadar fayda saglamaktadir (Javanmard ve ark., 2004).

Son zamanlarda gerek siit sigircilign gerekse et sigircilifinda popiilaritesi artan
ve yurt disinda cesitli hayvancilik sirketleri tarafindan ticari olarak DNA seviyesinde
tespit edilmeye calisilan bir cok gen ve bu genlerdeki mutasyonlar sonucu meydana
gelen yeni genotipler yetistiricilerin ilgisini cekmeye baslamistir. S6z konusu bir iligki
ile ileriki zamanlarda seleksiyonu diisiiniilen 6zelliklerin dikkate alinmasinda arzu
edilebilir nitelikteki damizlik se¢imine katki saglayarak, seleksiyon isleminin daha kisa
siirede ve daha etkili bir sekilde yapilmasina imkan verecektir. Giiniimiizde mevcut
molekiiler analizlerin hayvancilikta kullanim maliyetlerinin  yiiksek olmasi
kullanimlarin1 sinirlamaktadir. Ancak molekiiler biyolojideki gelismelere paralel olarak
insan yasaminda 6nemli yer tutan bu yontemlerin hayvan yetistiriciliginde de yer almasi
seleksiyonun daha etkili ve hizli bir sekilde yapilmasina yardimcr olacaktir. Zaman
icerisinde hayvan yetistirilerinin ekonomik Oneme sahip o6zellikleri belirlemek ig¢in
kullanilacak PCR testlerine olabilecek ilgilisi molekiiler sektoriin bu alanda daha da
yogunlagsmasint muhtemel kilacaktir. Yakin bir gelecekte DNA seviyesinde farkliliga
dayanan genotiplendirme ¢alismalart hayvanlarin gercek verim kabiliyetleri ile damizlik
degerlerinin tahminini saglayarak iistiin verimli hayvanlarin segilmesi icin gii¢lii bir
yontem olarak ve daha genis uygulama alanlariyla yetistiricilerin hizmetinde olacaktir.

Bu arastirma, Konuklar Tarim Isletmesinde yetistirilen Esmer sigirlarda
molekiiler genetik yontemlerden RFLP metodu ile leptin ve pit-1 genleri bakimindan
populasyonun DNA seviyesinde genetik yapist hakkinda bilgi edinilmesi ve s6z konusu
genlerdeki mutasyonlar sonucu meydana gelen genotipler ile siit verimleri ve bilesenleri

arasindaki iligkilerin belirlenmesi amaciyla yapilmstir.
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2. KAYNAK ARASTIRMASI

2.1. Leptin Geni Ekzon 2 (Kpn21/94), intron 2 (Sau3AI_1820/422 ile BsaAl_522),
ve Ekzon 3 (Hphl_331)’deki polimorfizmler

Leptin sigirlarda yem tiikketiminin ayarlanmasi, enerji metabolizmasi, canli
agirlik, biiyiime, karkas kompozisyonu, siit ve ireme ozellikleri ile bagisiklik sistemi
tizerine etkisi olan 16 kDa agirlifinda 167 amino asitten meydana gelen ve sigirlarda 4.
kromozom iizerinde (4q32) bulunan 3 ekzon ve 2 introndan meydana gelen 280836
numarali pleiotropik etkili bir gen olup, 6zellikle adipoz dokulardan sentezlenmektedir
(Zhang ve ark., 1994; Friedman ve Halas, 1998; Block ve ark., 2001; Taniguchi ve ark.,
2002; Lagonigro ve ark., 2003; Javanmard ve ark., 2004; Van Der Lende ve ark., 2005;
Leifers ve ark., 2003b). 167 amino asitten 21 tanesi leptinin prokiirsér formunda yer
almaktadir (Buchanan ve ark., 2002; Komisarek ve ark., 2005; Leifers ve ark., 2005).
Lindersson ve ark. (1998), siit verim ozellikleri icin QTL lokusuna leptin geninin
yakinligin1 82.8 cM olarak belirlemislerdir. Leptin geninin s6z konusu o6zelliklerdeki
etkisinden dolay1 si8ir yetistiriciliginde QTL c¢alismalart icin potansiyel bir aday gen
olarak kabul edilmektedir. Leptin geni adipoz dokudan baska plesanta, meme bezleri,
iskelet kaslari, gastrik mukoza, beyin ve hipofiz bezinden de sentezlenmektedir
(Houseknecht, 1998). Leptin geninin kodlama kismi ekzon 2 ve ekzon 3 olup
(Konfortov ve ark., 1999; Taniguchi ve ark., 2002), ekzonik sekansinin her 84 b¢’nde
bir polimorfizm meydana geldiginden (Leifers ve ark., 2005) son yillarda SNP ve RFLP
caligmalar1 yogun bir sekilde yapilagelmektedir. Leptin, noropeptit Y noronlarina
lokalize olan bir reseptore baglanarak metabolizmada fonksiyonlarini gostermekte
(Komisarek ve ark., 2005) ve bu multifonksiyonel etkilerinden dolayr metabolizma
diizenleyicisi olarak kabul edilmektedir (Houseknecht, 1998). Sekil 2.1°de leptin

geninin yapisi gosterilmistir.
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Sekil 2.1. Leptin geninin yapisi (Taniguchi ve ark., 2002)
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Leptin geni normal olan memelilerde, viicut yag miktar1 ile plazma leptin
seviyesi arasinda bir iligki vardir (Leifers ve ark., 2003a). Viicut yag1 miktar1 arttiginda
plazma leptin seviyesi de artarak viicut enerji dengesini ayarlamak i¢in hipotalamustaki
reseptorlere sinyal vermekte ve istah baskilanmaktadir. Ancak Zhang ve ark. (1994)
tarafindan fareler tizerinde yapilan bir caligmada leptin genindeki mutasyonun farelerde
(ob/ob  genotipli) obeziteden sorumlu oldugu ifade edilmistir. ob/ob tipi farelerde
leptinin yeterince iiretilememesi nedeniyle yag depolanmasi fazla olmaktadir. Daha
sonraki yillarda db/db genotipli ve fa/fa genotipli farelerin de ob/ob genotipliler gibi
obez olduklar1 fakat bunlarda leptin seviyelerinin yiiksek oldugu dolayisiyla leptine
kars1 direncgli olduklar1 bildirilmistir (Houseknecht, 1998). Buchanan ve ark. (2002)
leptin geninde meydana gelen bazi mutasyonlar neticesinde leptin molekiiliiniin
fonksiyonunun degiserek hormonun reseptorlere baglanmasinda karisikliga ve biyolojik
fonksiyonunda bir bozukluga neden olabilecegi O©ne siiriilmektedir. Dolayisiyla
obezlerde fazla miktarda olan yag dokusu ile orantili olarak, yine fazla miktarda leptin
yapilmakta ancak yem tiiketimi baskilanamadigindan kilo alimi devam etmektedir
(Ozbalci ve Sahin, 2007).

Silva ve ark. (2002), sigirlarda ortalama olarak cinsi olgunluk yasindan Once
giinlik 1 kg’in iizerinde biiyiime oranini saglayan yiiksek enerjili rasyonlarin meme
gelisimini % 15-20 oraninda zarar vermesinden yola ¢ikarak, meme gelisimi iizerine
yiiksek enerjili rasyonlarin inhibitor etkisine leptinin arabulucu bir gorev iistlendigini
Oone siirmiiglerdir. Arastiricilar leptin reseptdr formlarindan uzun form Ob-Rb’nin
mRNA’larinin hipotalamus, ekstra parankimal yag, meme parankimasi, meme epitel
hiicreleri, kalp, yumurtalik, hipofiz, akciger, karaciger, iskelet kaslari, deri alt1 yag,
testis ve dalakta tespit edildigini, ancak kisa form olan Ob-Ra’nin mRNA’larinin ise
sadece hipofiz, karaciger ve dalakta tespit edildigini bildirmislerdir. Sigir meme
hiicrelerindeki Ob-Rb sentezinin parankimal biiylimenin diizenlenmesinde leptinin direk
bir etkisinin oldugunu, yiiksek enerjili rasyonlarla beslenen sigirlarin serum leptin
konsantrasyonunun yiikselerek meme epitel hiicrelerinin DNA sentezini azaltmakta ve
meme gelisimine zarar vermekte oldugunu bildirmislerdir.

Sigirlar i¢in leptin geninin biitiin sekansina GenBank veri tabaninda U50365
erisim numarast ile ulasilmaktadir (Anonymous, 2011b). Leptin geninde giiniimiize
kadar tamimlanan RFLP polimorfizmlerinden ekzon 2 bolgesinde Kpn2l polimorfizmi
(C/T baz degisikligi ile bir arginin amino asidinin sisteine doniisiimii, Arg25Cys)

(Buchanan ve ark., 2002) ve Clal polimorfizmi (A/T baz degisikligi ile bir tirosin amino



14

asidinin fenilalanine doniisiimii) (Lagonigro ve ark., 2003); intron 2 bolgesinde Sau3Al
polimorfizmi (Pomp ve ark., 1997) ve BsaAl polimorfizmi (G—A baz degisikligi) (Lien
ve ark., 1997) ile ekzon 3 bolgesindeki Hphl polimorfizmi (C—T baz degisikligi ile bir
alanin amino asidinin valine doniisiimii) (Haegeman ve ark., 2000) ve Nrul
polimorfizmine (C—T baz degisikligi ile bir valin amino asidinin alanine doniisiimii)
(Lagonigro ve ark., 2003) bilgileri mevcuttur. Bununla birlikte leptin geni icin
mikrosatellit (BM1500) ve bir cok SNP polimorfizmi de bulunmaktadir. Sekil 2.2°de

leptin geni RFLP polimorfizmleri kisaca gosterilmistir.

ngon | hiron2 [ Figzon3 |

1 | ] | 4067
Kpn2l Sau3Al Hphl

Clal BsaAl Nrul

Sekil 2.2. Leptin genindeki RFLP polimorfizmleri

Pomp ve ark.’nin (1997) sigirlarda 4. kromozom iizerinde bulunan leptin geninin
intron 2 bolgesindeki 1820 bg’lik gen bolgesinin Sau3Al polimorfizmini tanimlamak
amaciyla yaptiklar1 calismada, A allelinin frekanslarimi Limuzin (7 bas), Simmental (9
bas), Gelbvieh (17 bas), Siyah Alaca (14 bas), Hereford (16 bas), Angus (15 bas),
Brahman (4 bas) ve Brangus (4 bas) sigirlarinda sirasiyla 0.70, 0.79, 0.82, 0.71, 0.50,
073, 0.00 ve 0.60 olarak belirlemisler ve nadir olarak gozlenen bagka bir allelin (C
alleli) varligin1 bildirmislerdir. Arastiricilar bu allelin Simmental, Gelbvieh ve Angus
sigirlarinda gozlendigini bildirmislerdir. Bos primigenius indicus olan 4 bas Brahman
sigirinda A allelini hi¢ belirleyememislerdir.

Haegeman ve ark. (2000), leptin geni ekzon 3 bolgesindeki Hphl polimorfizmini
(C—T baz degisikligi ile bir alanin amino asidinin valine doniisimii (A59V))
bildirdikleri ¢alismalarinda, T alllelinin mutant allel oldugunu, CC genotipli olanlarin
Hphl enzim kesimi ile herhangi bir ilave fragment vermeyerek sadece 331 b¢’nde bant
goriintiisii verdigini, mutant allelden kaynaklanan TT genotipli hayvanlarin ise 311 bg
ve 20 b¢’nde olan 2 kesim iiriiniine sahip olduklarimi bildirmislerdir. Arastirmacilar en
az 18 en fazla 56 bas olmak iizere 10 sigir irkinda (Cizege 2.3a) Hphl polimorfizmi
bakimindan C allelinin frekansinin 0.518 ile 0.887 degerleri arasinda belirlemisler ve

mutant allel olan T’nin frekasini ise C’ye kiyasla daha diisiik bulmuslardir.
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Leptin geni Kpn2l polimorfizmi (C—T baz degisikligi) et sigirlarinda yag
depolarmin artisiyla iligkilidir. Bu durum siit sigirlarinda da mevcut olup, erken
laktasyon doneminde enerji tilketimi smirlandiginda  yiiksek siit  veriminin
muhafazasinda viicut yag depolar1 énemli bir rol oynamaktadir. Buzagilamadan 6nce
viicut kondiisyonunun artmas: hayvanlarin laktasyondaki siit iiretimleri i¢in enerji
depolar1 saglanmast bakimindan onemlidir (Buchanan ve ark., 2003). Bununla birlikte
Verkamp ve ark.’nin (1995) liiteal aktivite ve enerji dengesi ile siit verimi ve canli
agirlik arasinda tespit ettikleri genetik korelasyonlardan yola ¢ikarak Leifers ve ark.
(2002), leptin geni lokusundaki polimorfizmlerin bir rolii olabilecegini ifade etmislerdir.
Aragtiricilar 613 bas Siyah Alaca diivenin dogumlarindan sonra laktasyona baslayan
565 bas inekte leptin geninin intron 2 bolgesindeki Sau3Al ve ekzon 3 bolgesindeki
Hphl polimorfizmleri ile BM 1500 mikrosatellitinin laktasyonun ilk 105 giiniine (ilk 15
hafta) kadarki periyodunda canl agirlik, yem tiiketimi ve siit verimi ile iliskilerini
arastirmiglardir. Calismalarinda siit verimi, protein verimi, yem tiiketimi ve laktoz
verimi bakimindan Sau3AI-AA ve Sau3Al-AB genotipleri arasinda farkliliklar1 6nemli
diizeyde bulmuslardir (P<0.05). Arastirma sonunda Sau3AI-AB genotipine sahip
hayvanlarin Sau3AI-AA genotiplilere kiyasla giinliik 1.23 ile 1.32 kg arasinda daha
fazla siit verdigini (P<0.05), giinliik 0.73 kg daha fazla yem (P<0.05) ve 0.39 kg daha
fazla kuru madde tiikettiklerini (P<0.10) ve ayrica laktasyonun 15. haftasinda 9.1 kg
daha fazla ortalama canli agirhiga sahip olduklarimi tespit etmislerdir (P<0.10).
Arastiricilar  AB  genotipli  hayvanlarin  AA  genotiplilere kiyasla kuru madde
tikketimlerinin 0.39 kg/giin daha fazla oldugunu ve tiiketilen kuru maddeye gore 0.36
kg/giin siit verimlerinin yiiksek olmasi gerekirken 0.96 kg/giin gibi daha yiiksek bir
seviyede tespit ettiklerini bildirmislerdir. Giinliik 0.96 kg siit verimi icin ihtiya¢ duyulan
enerjinin de kuru madde tiiketimleri sonucunda elde edilen enerjinin disindaki bir
kaynaktan (daha fazla negatif enerji dengesi, diisiik canli agirlik veya daha iyl yemden
yararlanma) elde edilebilecegini ifade etmislerdir. Ancak yiiksek siit iiretimine karsilik
AB genotipli hayvanlarin sasirtict bir sekilde daha agir olduklarin1 ve daha diisiik
seviyede negatif enerji dengesinde olma egiliminde olduklarini, bununda AB genotipli
hayvanlarin leptin seviyelerinin diisiik olmalar1 sonucunda daha fazla yem tiikettiklerini
ve daha az bazal enerji kullandiklarini veya yemden yararlanmalarimin yiiksek
olabilecegi hipotezini ortaya atmislardir. Hphl-CC genotipinin ise diger genotiplere
gore 5 kg daha diisiik canli agirlik kazancina sahip oldugunu (P=0.087) ve en diisiik
laktoz yiizdesine sahip genotip oldugunu (P=0.085) bildirmislerdir. Liiteal aktivite ile
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ilgili olarak onemli diizeyde hicbir etkinin bulunmadig: ifade edilmistir. Sonu¢ olarak
Sau3 Al polimorfizminin siit tiretimiyle iligkili olmakla birlikte yem tiiketimi ve canli
agirh@ da etkileyebilecegini, Hphl polimorfizminin de siitteki % yag miktarini
etkileyebilecegini bildirmislerdir. Bununla birlikte ileride yapilacak yetistirme
programlart i¢in Sau3Al-B allelinin enerji dengesini ve dol verimi lizerine negatif etki
yapmaksizin daha fazla siit verimi icin en ideal allel oldugunu bildirmislerdir. Sau3Al
polimorfizmi sonucunda AA, AB ve BB genotiplerinin frekanslarini sirasiyla % 83.3, %
18.5 ve % 0.2 olarak tespit etmisler ve seleksiyon uygulamasina baglamadan once leptin
lokusunun pleoitropik etkileri hakkinda (siit verimi-bagisiklik) daha fazla bilgiye sahip
olunmasi gerektigini ifade etmislerdir. Ayrica arastiricilar Hphl polimorfizmi
sonucunda CC, CT ve TT genotiplerinin frekanslarini ise sirasiyla % 58.1, % 32.9 ve %
9 olarak bildirmislerdir.

Leifers ve ark. (2003a), ilk laktasyona baslayacak ineklerin buzagilamadan 30
giin once ve 80 giin sonra leptin konsantrasyonunun siit sigirlarinin enerji dengesi, siit
verimi ve kompozisyonu, kuru madde tiiketimi, canli agirlik ve Ostrus iizerine etkisini
ortaya koymak i¢in yaptiklar1 ¢calismada, plazma leptin seviyesinin gebelik siiresince
yiikksek oldugunu, doguma dogru azalma gosterdigini, dogumdan sonra biraz artig
gostererek tekrar dogumdaki seviyesinde oldugunu ve buzagilamadan 70 giin sonrasina
kadar bu seviyede seyrettigini bildirmislerdir. Leptin konsantrasyonunun laktasyondaki
hayvanlarin enerji dengesinin durumunu yansittigin1 ve laktasyon siiresince ortalama
olarak negatif enerji dengesinde olan ineklerin plazma leptin konsantrasyonunun daha
diisiik oldugunu, genellikle diger hayvanlara gére daha fazla siit verimine, daha az yem
tiketimine ve daha diisiik canli agirhiga sahip olduklarini ifade etmislerdir.
Buzagilamadan sonra leptin konsantrasyonunun tekrar yiikselmesinin negatif enerji
dengesinin siiresi ve miktarina bagli olmakla birlikte, bu durumun da muhtemelen
dogum sonrasi tekrar yaglanma miktarindan kaynaklanabilecegini ifade etmislerdir. Siit
kompozisyonu bakimindan gebeligin sonlarinda leptin seviyesi daha yiiksek olan
ineklerin laktasyon boyunca siitteki % yag oranminin, gebeligin sonlarinda ve erken
laktasyon doneminde leptin seviyesi yiiksek olanlarda laktoz yiizdesinin ve her iki
donemde de leptin seviyesi yiiksek olanlarda da protein yiizdesinin daha yiiksek
oldugunu tespit etmislerdir. Bununla birlikte leptin seviyesi ile buzagilamadan sonra ilk
liiteal aktivite arasinda bir iligkinin tespit edilmemesine ragmen, leptin seviyesi yiiksek
olan hayvanlarda dogum ile gozlenebilen ilk kizginlik arasindaki siirenin daha kisa

oldugunu, bu durumun da leptin ile kizginlik arasindaki bir iliskinin gostergesi
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olabilecegini 6ne siirmiislerdir. Dolayisiyla leptin enerji dengesinin ayarlanmasinda
plazmada seviyesini artirarak ve azaltarak yem tiiketimini etkileyerek hayvanlarin viicut
yag miktarim1 ve canli agirliklarimm ayarlamada rol oynamakta, siit ve dol verim
ozelliklerini de etkilemektedir. Bununla birlikte Leifers ve ark. (2003b) 323 bas ilk
laktasyonlarina baslayacak olan Siyah Alaca diivelerin buzagilamadan 30 giin 6nce ve
80 giin sonrasina kadarki leptin seviyeleri ile leptin genindeki 4 farkli polimorfizm
(R4C, A59V, RFLP1, BM1500) ile arasindaki iligkileri arastirmiglardir. Arastiricilar
intron 2’deki RFLPI1-Sau3Al polimorfizmi sonucu CT genotipli hayvanlarin CC
genotiplilere kiyasla gebelige 20 ile 30 giin kalan zaman diliminde leptin
konsatrasyonlarinin 6nemli derecede daha yiiksek oldugunu, ekzon 3’deki AS9V-Hphl
polimorfizmi (C/T baz degisikligi ile arginin amino asidinin valine doniisiimii) sonucu
meydana gelen genotipik farklilik sonucu TT genotipli hayvanlarin digerlerine gore
leptin seviyelerinin buzagilamadan 30 giin Oncesine kadar onemli derecede yiiksek
oldugunu bildirmislerdir. Ancak ekzon 2’deki R4C polimorfizmi (C/T baz degisikligi
ile arginin amino asidinin sisteine doniisiimil) sonucu meydana gelen genotipik farklilik
sonucu CC genotipli hayvanlarin digerlerine gore leptin seviyelerinin buzagilamadan 30
giin Once ve laktasyonun ilk 5 giiniinde 6nemli derecede yiiksek oldugunu ve bu
durumun mutasyondan kaynaklanabilecegini One siirmiislerdir. Arastiricilar ekzon
3’deki Hphl (A59V) polimorfizmi sonucu meydana gelen CC, CT ve TT genotip
frekanslarin1 sirasiyla 0.58, 0.34 ve 0.08 olarak bulduklarin1 bildirmislerdir. RFLP1-
Sau3AI polimorfizmi sonucu TT (BB) genotipli 1 tane hayvan oldugunu ifade ederek
CC (AA) ile CT (AB) genotip frekanslarm 0.81 ile 0.09 olarak bildirmislerdir. R4C
polimorfizmi bakimindan ise R4C polimorfizmi bakimindan CC, CT ve TT genotip
frekanslarini sirasiyla 0.46, 0.42 ve 0.12 olarak bulmuslardir.

Block ve ark. (2001), leptinin yem tiikketimi ve enerji egiliminin
diizenlenmesindeki roliinden dolayr siit sigirlarinda gebelikten laktasyona gecis
doneminde metabolizmanin  organizasyonuna  katilabilecegini  bildirmektedir.
Aragtiricilar  dogumdan sonra safilan ineklerde plazma insilin ve glikoz
konsantrasyonlarinin diisiik, sagilmayan ineklerde ise plazma biiyiime hormonu ile
serbest yag asitleri konsantrasyonlariin yiiksek olduklarmmi ve sagilan hayvanlarin
plazma leptin konsantrasyonlarinin daha diisiik oldugunu bildirmislerdir. Arastiricilar
laktasyondaki siit sigirlarinda plazma leptin konsantrsayonunun plazma insiilin ve
glikoz seviyeleri ile pozitif, biiylime hormonu ve serbest yag asitleri ile negatif bir

korelasyon icinde oldugunu ifade etmislerdir. Ayrica dogum Oncesinde ineklerdeki
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enerji acig1 plazma leptin seviyesinde siirekli bir azalmaya sebep olmakla birlikte
dogumdaki enerji acig1 baslangicinin erken laktasyon donemindeki siit sigirlarinin
diisik plazma leptin seviyesi iizerine kismen sorumlu oldugunu bildirmislerdir.
Ozellikle erken laktasyon déneminde plazma leptin konsantrasyonunun azalmasinda
biiylik oOlciide adipoz dokuda leptin sentezinin diisilk olmasindan kaynaklandig ifade
edilmektedir. Kadokawa ve ark. (2000), Siyah Alaca siit sigirlarinda dogum sonrasi
erken laktasyon doneminde plazmada seviyesi diisen leptinin, tekrar yiikselmesindeki
gecikmenin ilk ovulasyonu geciktirdigini bildirmislerdir.

Leury ve ark (2003), siit sigirlarinda enerji yetersizliginin plazma leptin
seviyesinin azalmasina katkida bulunmasinda plazma insiliin ve plazma GH (biiyiime
hormonu)’larinin resiprokal etkisinden kaynaklanabilecegini ve siit siirlarinda dogum
oncesi plazma leptin seviyesinin diizenlenmesinde bu iki hormonun etkili
olabileceginden yola ¢ikarak, 6 bag Siyah Alaca siit sigirinda hiperglisemik-6glisemik
(kanda normal glukoz seviyesini saglayan ancak insiiliin seviyesini artiran) klamplar
kullanarak dogumdan 31 giin 6nce ve dogum sonras1 7 giinlilk donemde yaptiklari
caligmalarinda, insiiliiniin dogum 6ncesindeki ve sonrasindaki ineklerde plazma leptin
seviyesini sirastyla 2.4 ile 0.4 ng/ml artirdigimi, 6zellikle insiiliiniin dogum Oncesi
donemde adipoz doku sentezini tesvik ettigini ve GH’nin ise her iki donemde de biiyiik
bir etkisinin olmadigini bildirmislerdir.

Ciftlik hayvanlarinda buzagilamadan en yiiksek giinliik siit verimine ulasincaya
kadar gecen siirede siit veriminde olduk¢a hizli bir artis meydana gelmektedir. Bu
donem icerisindeki siit verimindeki hizli artisa karsilik, kuru madde tiiketimindeki
yetersizlik hayvanlarin negatif enerji dengesine girmesine sebep olmaktadir. Leifers ve
ark. (2005) erken laktasyon donemindeki siit sigirlarinda siit verimindeki artisa daha
fazla negatif enerji dengesinin eslik ettigini ve bu donemde iireme fonksiyonlarinin
azaldigimm bildirmislerdir. Siit sigirlart siit verimi i¢in gereksinim duydugu enerji
ihtiyacin1 karsilamak i¢in viicut yagi rezervlerini kullanma yoluna gitmektedir.
Dolayisiyla ineklerin buzagilamadaki viicut kondiisyonlar1 (ideali 3-3.5) 6nem arz
etmektedir. Ideal viicut kondiisyonunda laktasyona baslamayan ineklerin erken
laktasyon doneminde enerji tiiketimlerinin siit sentezi i¢in yetersiz kalmasindan dolay1
inekler negatif enerji dengesine girmekte ve siit verimlerini devam ettirebilmek icin
ihtiya¢ duydugu enerjiyi viicut yag ve proteinlerinden karsilama yoluna giderek ketosis

vb... gibi metabolik hastaliklarin ortaya ¢cikmasina neden olmaktadir.
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Rasor ve ark. (2002), Amerika Birlesik Devletleri’nin giiney batis1 ile
Meksika'nin kuzey bolgesinde yiiksek sicakliklara adapte olan et sigirlarinda leptin
geninin intron 2 bolgesindeki 1147 bc¢’lik bolgede Sau3Al polimorfizminin cinsi
olgunluk yasina ulagsma zamani (giin) ile cinsi olgunluktaki canli agirliklar1 (kg)
arasindaki iliskileri incelemislerdir. Arastiricilar A allel frekansini 25 bas Angus ile 11
bas Criolla sigirlarinda (Bos taurus) sirastyla 0.88 ve 1.00 olarak, Bos indicus’dan
koken alan 44 bas Brangus, 7 bag Amerikan Brahmani, 18 bas Hereford F; x Brahman
melezi, 33 bas Santa Cruz ve 25 bas Santa Gertrudis sigirlarinda sirasiyla 0.76, 0.93,
0.97, 0.94 ve 0.96 olarak, Bos taurus X Bos indicus melezi olan Afrikan Mashona
sigirlarinda ise 1.00 olarak belirlemislerdir. Arastiricilar et sigirlarinda A alleli (0.76-
1.00) ile AA genotip frekanslarinin (0.59 - 1.00) yiiksek frekanslarda belirlendigini,
Hereford F; x Brahman melezi, Santa Cruz ve Santa Gertrudis sigirlarinda cinsi
olgunluk yasina ulagsma zamani (giin) ve cinsi olgunluktaki canli agirliklar1 (kg) ile
Sau3 Al arasinda herhangi bir iliskinin olmadigini ifade etmislerdir.

Buchanan ve ark. (2002), leptin geninin ekzon 2 bolgesindeki Kpn2l
polimorfizmini (C/T baz degisikligi ile arginin amino asidinin sisteine doniisiimii) PCR-
RFLP yontemi ile tespit etmek amaciyla 60 bas Angus, 55 bas Hereford, 22 bas
Simmental ve 17 bas Sarole’den olusan, toplamda 154 bas etci sigir irkinda
caligmiglardir. Arastiricilar C/T baz degisikliginin et¢i irklarda karkas yaglanmasi
tizerine etkisi bakimindan T alleline sahip hayvanlarin karkaslarinin daha fazla
yaglandigini, C alleli tasiyanlarin ise daha az yaglandigini ve ele alinan irklarda C ve T
allel frekanslari bakimindan Avrupali irklarin  C alleli frekanslarinin (Simmental i¢in
C:0.68 — Sarole icin C:0.66) yiiksek olmalarina karsin, Avrupali irklara gore ergenlige
erken ulasan Britanya irklarinin T alleli frekanslarinin (Angus icin T:0.58, Hereford i¢in
T:0.55) yiiksek oldugunu ifade ederek irklar arasida allel frekans dagilimlarinin dengede
olmadigin1 (P=0.03) bildirmislerdir. Bununla birlikte T alleli bakimindan homozigot
hayvanlarin kesim zamanlarinda elde edilen yag oOrneklerinde riboniikleaz koruma
analizi ile leptin mRNA miktarlarinin fazla oldugunu ve sebebinin de proteine ekstra bir
sistein ilavesi yapan T allelinin leptin hormonunun biyolojik fonksiyonunda karisikliga
neden olarak mutasyona sebep olabilecegini ifade etmislerdir. Dolayisiyla hem ortalama
yag hem de yaglilik derecesinin genotipik farkliliktan dolayr ©Onemli derecede
etkilendiklerini bildirmislerdir. C/T baz degisikligi sonucu arginin amino asidinin
sistein amino asidine doniismesi leptin molekiiliiniin fonksiyonunun degismesine neden

olmaktadir. Fonksiyon degisikligine sebep olabilecek hipotezlerden ilkinin Ileptin
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molekiiliiniin A-heliks yapisindaki sisteinin varliginin leptin hormonunun reseptorlere
baglanmasinda karisikliga sebep olabilecegini ve bunun da leptinin biyolojik
fonksiyonunda bir bozukluga/karisikliga neden olabilecegini ifade etmislerdir.
Ikincisinin ise leptin molekiilinde eslesmemis bir sistein amino asidi varliginin
hormonun biyolojik fonksiyonu i¢in kritik olan 2 sistein arasindaki disiilfid kopriisiiniin
dengesini bozabilecegini bildirmislerdir.

Buchanan ve ark. (2003), PCR-RFLP yontemi ile 416 bas Siyah Alaca siit
sigirinda leptin geninin ekzon 2 bolgesindeki Kpn2I polimorfizminin (C—T baz
degisikligi ile arginin amino asidinin sisteine doniisiimii, Arg25Cys) leptin geni ile siit
verimi ve laktasyon verilerini kiyaslayarak yaptiklari caligmada sigir leptin geninin T
alleline sahip homozigot genotiplerin C alleline sahip olanlara kiyasla giinde ortalama
olarak 1.5 kg (P=0.04), TC genotiplilerin CC genotiplere kiyasla giinliik 0.91 kg
(P=0.12) daha fazla siit verimine sahip oldugunu ifade etmislerdir. Bununla birlikte
laktasyonun ilk 100 giinliik periyodunda CC genotiplilere kiyasla TT genotiplilerin
giinlik 2.44 kg, TC genotiplilerin de giinlik 1.74 kg; laktasyonun 101.ve 200.
giinlerinde TT genotipli hayanlarin 1.74 kg, TC genotiplilerin de giinliik 1.38 kg ve
200. giinden sonraki laktasyon doneminde ise TT genotipli hayanlarin 0.24 kg, TC
genotiplilerin de giinliik 0.22 kg daha fazla siit verdigini bildirmislerdir. Sonug¢ olarak
leptin geni polimorfizmi bakimindan T alleline sahip homozigot genotiplerin laktasyon
siiresince siitiin % yag ve % protein verimini 6nemli derecede etkilemeden C alleline
sahip olanlara kiyasla giinde ortalama olarak 1.5 kg daha fazla siit verdiklerini ve
ozellikle laktasyonun ilk 100 giinliik doneminde bu iistiinliigiin gbze en ¢arpan durum
oldugunu ve daha yiiksek somatik hiicre skoruna sahip olduklarini bildirmislerdir.
Kontrol giinlerindeki siit protein miktarindaki artis bakimindan CC genotiplilere kiyasla
laktasyonun ilk 100 giinlikk periyodunda TT genotiplilerin giinlik 72 g, TC
genotiplilerin de giinliik 50 g (P < 0.02), laktasyonun 101.ve 200. giinlerinde TT
genotipli hayanlarin giinliikk 47 g, TC genotiplilerin de giinlikk 37 g (P < 0.08) ve de
laktasyon boyunca giinliik olarak TT genotiplilerin CC genotiplilere gore 43 g/giin daha
fazla protein verimine sahip (P=0.06) ve yag verimindeki azalmanin 6nemsiz oldugunu
bildirmislerdir. Bununla birlikte leptin geni polimorfizminin siit verim ozellikleri ile
iligkisine sadece Siyah Alaca sigirlarda arastirmalarina ragmen, arastirmada leptin geni
polimorfizmindeki T ve C allelleri frekanslarin1 416 Siyah Alaca sigirinda T: 0.46; C:
0.54 olarak tespit etmekle birlikte; 17 Ayrshire sigirinda T: 0.62; C: 0.38, 21 Isvicre
Esmeri sigirinda T: 0.45; C: 0.55, 9 Canadienne sigirinda T: 0.11; C: 0.89, 16 Guernsey
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sigirinda T: 0.06; C: 0.94, 20 Jersey sigirinda T: 0.53; C: 0.47 olarak tespit etmislerdir.
Analizlerinde siit somatik hiicre skorlamasi iizerine leptin genindeki genotipik
farkliliklarin etkisinin de onemli oldugunu ifade etmisler ve TT genotiplilerin hem
yiiksek siit verimine hem de yiiksek somatik hiicre skoruna sahip olduklarini, bununda
stit verimlerinin yiiksek oldugu icin mastitis vakalarinin muhtemel olabilecegini ya da
bagisiklik sistemlerinin diisiik oldugundan kaynaklanabilecegini ve leptin ile somatik
hiicre skoru arasindaki iligkilerin coziilebilmesi icin ileride daha fazla aragtirmalarin
yapilmast gerektigini bildirmislerdir. Sonu¢ olarak leptin geninin T alleline sahip
homozigot ineklerdeki yag verimini degistirmeksizin siit verimi ve protein verimi
tistiinliiginiin  s181r  yetistiricileri icin biiyiik bir ekonomik avantaj olarak temsil
edilebilecegini bildirmislerdir.

Siirii icinde istenen genlerin frekansini artirmak i¢in yapilan seleksiyona dayali
yetistirme programlarinda kullanilabilen gen markorleri, 6zellikle dogru bir bi¢cimde
Olciilmesi zor ya da gorece pahali olan, yasamin daha sonraki donemlerinde veya sadece
eseyin birinde ortaya ¢ikan ozellikler bakimindan oldukca yararlidir (Elmaci ve Oner,
2007).

Et sigirlarinda leptin geni ile iireme Ozellikleri arasindaki iliskileri tespit etmek
amaciyla Almeida ve ark. (2003) tarafindan 4 RFLP polimorfizmi (Hphl; BsaAl;
Sau3Al (AB) ve Sau3Al (+/-) ile 5 STRs (Short Tandem Repeats; Kisa Tekrar Dizileri)
kullanarak 160 etci inek (5/8 Aberdeen Angus x 3/8 Nelore) iizerinde yapilan
calismada, Hphl polimorfizmi bakimindan C/T allelleri ile heterozigotluk degerini
0.85/0.15 ve 0.26, BsaAl polimorfizmi bakimindan A/G allelleri ile heterozigotluk
degerini 0.42/0.58 ve 0.49, Sau3Al polimorfizmi bakimindan A/B allelleri ile
heterozigotluk degerini ise 0.63/0.37 ve 0.47 olarak belirlemislerdir. Sau3Al (+/-)
polimorfizmi bakimindan buzagilama araliginin  Sau3Al*+/Sau3 Al*- heterozigot
hayvanlarda Sau3AT*-/Sau3AI*- homozigot hayvanlara kiyasla yaklasik olarak 81 giin
(P=0.016) daha fazla oldugunu, ilkine buzagilama agirligi bakimindan ise ortalama
olarak 27 kg (P=0.052) daha agir olduklarin1 ifade etmislerdir. Ayrica kisa tekrar
dizilerinden IDVGAS51*181 alleline sahip olanlarin diger allellerine kiyasla yaklasik
olarak 79 giin (P=0.002) daha fazla buzagilama araligina sahip oldugunu bildirmislerdir.
Dolayisiyla IDVGAS1*181 ve Sau3AI*+ mutasyonlarinin tasiyicilarina  karsi
seleksiyonda en azindan 2 ay gibi buzagilama araliginin 1slahina gidilebilecegini ve
Sau3AT*+/Sau3AT*- genotipli hayvanlara gebelik siiresince yapilacak ek yemleme ile

siiriiniin performansinin daha iyi olabilecegini One siirmiislerdir. Bu durum ile ilgili
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olarak Pyrce ve ark. (2000), Stott ve ark.’nin (1999) yaptig1 bir caligmadaki buzagilama
araliginm 1 giin uzamasmin Ingiltere’de 4 Ingiliz Sterlini gibi ekonomik bir kayba
sebep oldugunu ifade etmektedir.

Lagonigro ve ark. (2003), 169 bas Siyah Alaca x Sarole F, melezi buzagiy1
besiye alarak, besi sonunda yem tiiketimleri ve yaglanma ile ilgili ozellikler ile leptin
geninde 5 SNPs (Single Niikleotid Polymorphism; Tek Niikleotid Polimorfizmi)
arasindaki iliskileri belirlemek amaciyla yaptiklar1 ¢alismada, leptin geni ekzon 2’deki
252 posizyonunda Clal restriksiyon enzim kesim bolgesindeki (A—T baz degisikligi ile
tirosin amino asidinin fenilalanine doniisiimii) polimorfizm sonucu A/T genotipli
bireylerin (10.14 kg/giin) A/A genotiplilere (8.54 kg/giin) gore % 19 daha fazla
ortalama yem tiiketimlerine sahip oldugunu tespit etmislerdir (P<0.05). Ayrica bu
hayvanlarla birlikte 49 bas Ingiltere Alacasi, 42 bas Aberden Angus, 50 bas Hereford,
48 bas Highland ve 56 bas Sarole irklarindan olusan 5 sigir irkinda da polimorfizm
sonucu tespit ettikleri yeni allel varyanti (T) bakimindan allel frekanslarin1 da diisiik
seviyelerde (% 0 - 15.18) tespit etmislerdir. Caligmalarinda leptin geninin ekzon 2 deki
252 ve 305. tek niikleotit ve ekzon 3’deki 140. tek niikleotit polimorfizm sonucu
meydana gelen haplotiplerden TCC haplotipinin kaslar aras1 yag seviyesi (% 30 artirici,
P<0.001) ile ACC haplotipinin ise deri alt1 yag seviyesi (% 19 azaltici, P=0.046) ile
iliskili olduklarini da bildirmislerdir.

Oprzadek ve ark. (2003), 141 bas Siyah Alaca danasinin gelisme, yem
degerlendirme ve karkas ozellikleri ile leptin geni intron 2 bolgesi Sau3AI (1820 bg)
polimorfizmi arasindaki iliskileri arastirmislardir. Calismalarinda 7. aydan 8. aya kadar
yapilan besi performanslart ve 15 aylik yasta yapilan kesim performanslari bakimindan
98 bas AA genotiplilerin 21 bas AB ve 22 bas AC genotiplilere kiyasla giinliik olarak
daha fazla kuru madde (AA: 6.5 kg/giin; AB: 6.3 kg/giin ve AC: 6.2 kg/giin), ham
protein (AA: 0.98 kg/giin; AB: 0.95 kg/giin ve AC: 0.91 kg/giin), yasama ve verim pay1
icin yem degerlendirme (Feed unit for maintance and meat production; UFV) (AA: 6.8;
AB: 6.6 ve AC: 6.3) ve PDI (sindirilebilir protein tiiketimi) tiiketimlerinin (AA: 0.64;
AB: 0.62 ve AC: 0.60) oldugunu bildirmislerdir. Bununla birlikte karkas ozellikleri
bakimindan AA genotiplilerin sag karkastaki agirlik ve yag birikimi (114.6 kg ve 19.2
kg) bakimindan AB (113.5 kg ve 18.2 kg) ve AC (112.8 kg ve 17.9 kg) genotiplilerden
daha yiiksek degerlere sahip olduklarini, ancak sag karkastaki degerli kisimlarin yiizdesi
bakimindan AC genotipli (% 62.7) hayvanlarin AA (% 62.2) ve AB (% 61.9)
genotiplilerden daha yiiksek degerlere sahip olduklarini bildirmislerdir (P<0.05).
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Aragtiricilar A, B ve C allel frekaslarimi sirasiyla 0.85, 0.07 ve 0.08 olarak tespit
etmekle birlikte sonu¢ olarak AA genotipli hayvanlarin daha fazla yem tiikettiklerini
ifade etmislerdir.

Madeja ve ark. (2004), siit verimi ve oOzellikleri iizerine One siiriilen Kpn2l,
Sau3Al ve Hphl polimorfizmlerinin etkilerini dogrulamak icin 117 bas Polonya Siyah
Alaca bogada, siit, yag ve protein verimi ile siitiin yag ve protein yiizdeleri gibi
ozellikler bakimindan hayvanlarin damizlik degerleri iizerinde yaptiklar1 calismada,
Hphl polimorfizminde TT genotipli hayvanlarin siit ve protein verimi bakimindan
digerlerine nazaran 2 kat daha fazla damizlik degerine ve yag verimi bakimindan da
yiikksek bir damizlik degerine sahip olduklarini bildirmislerdir. Kpn2l ve Sau3Al
polimorfizmleri bakimindan ise herhangi bir iligki tespit etmediklerini ifade etmislerdir.
Hphl, Kpn2l ve Sau3Al polimorfizmleri bakimindan populasyonda elde ettikleri allel
frekanslarini ise sirasiyla C:0.66 ve T:0.34, C:0.54 ve T:0.46 ile A: 0.86, B:0.11 ve
C:0.03 olarak bulmuslardir. Arastiricilar alanin amino asidinin valine doniisiimii ile
sonuclanan Hphl kesim bolgesinin leptin proteinin /8 heliks yapisinin korunmus
bolgesinde yer aldigini, alanin ve valin amino asitlerinin benzer polar olmayan
(hidrofobik) alifatik R grubuna sahip olmalarindan dolayr amino asit degisikliginin
protein yapisini veya reseptorlere baglanmayi etkilemeyecegini bildirmislerdir. Bundan
dolayr bu polimorfizmin verim Ozelliklerini dogrudan etkilemeyecegini, fakat
cevresindeki diger bilinmeyen siit verimi ile iligkili olan lokuslarla baglantili
olabilecegini 6ne siirmiislerdir.

Klauzinska ve ark. (2004), 208 bas Polonya Kirmizis1 ve 211 bas Polonya Siyah
Alacasinda leptin geni intron 2 bolgesi 1820 bg’lik gen bolgesinin  Sau3Al
polmimorfizmi belirlemek i¢in yaptiklar1 ¢alismada A, B ve C allellerini sirasiyla
Polonya Kirmizis1 hayvanlarda 0.74, 0.11 ve 0.15 olarak, Polonya Siyah Alacalarinda
0.80, 0.10 ve 0.10 olarak tespit etmislerdir. Bununla birlikte Polonya Kirmizisi ve
Polonya Siyah Alacalarinda gozlenen heterozigotluk degerlerini 0.535 ve 0.353 olarak
bildirmiglerdir. Hardy—Weinberg dengesi bakimindan Polonya Kirmizisi hayvanlarinin
dengede, Polonya Siyah Alacalarinin ise dengede olmadiklarini ifade etmisler ve iki 1rk
arasindaki allel frekanslarinin farkli oldugunu ifade etmislerdir (P<0.04).

Javanmard ve ark. (2004), fran’in 6nemli sigir wrklarindan olan ve iki farkh
isletmede yetistirilen Sarabi sigirlarinda (Bos taurus) leptin intron 2 bolgesi Sau3Al
(422 be) polimorfizmini inceledikleri ¢calismalarinda, AA, AB ve BB genotipleri ile A/B
allel frekanslarin1 sirasiyla Shabestar’da yetistirilen populasyonda 0.429, 0.400 ve 0.171
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ile 0.63/0.37, Sarabi’de yetistirilen populasyonda ise 0.193, 0.452 ve 0.355 ile 0.42/0.58
olarak bulmuslar ve populasyonlar arasindaki allel frekans farkliliklarinin istatistik
olarak o©Onemli oldugunu (P<0.05) ve bu durumun genetik siiriiklenmeden
kaynaklanabilecegini bildirmislerdir. Her iki populasyondaki Sarabi sigirlar1 dikkate
alindiginda AA, AB ve BB genotipleri ile A/B allel frekanslar: sirastyla 0.31, 0.43 ve
0.26 ile 0.53/0.47 olarak tespit edilmistir.

Choudhary ve ark. (2005), Bos indicus (Hariana, Sahiwal, Gir ve Nimari) ve Bos
taurus (Siyah Alaca, Jersey) ile Bos taurus X Bos indicus (1/2 Siyah Alaca x ¥2 Hariana)
melezi toplamda 403 sigir iizerinde leptin geninin ekzon 3 ve intron 2’nin bir kismina
uzanan 522 bg¢ fragmentinin BsaAl enzimi (G—A baz degisikligi) ve ekzon 3
bolgesindeki 94 b¢ fragmentinin Kpn2l restriksiyon enzimi (C—T baz degisikligi) ile
kesimi sonucunda meydana gelen polimorfizmleri belirlemek amaciyla yaptiklar
calismada, BsaAl polimorfizmini biitlin hayvanlarda belirlemekle birlikte, saf olarak
yetistirilen Bos indius sigirlarinda ilk olarak kendilerinin tespit ettiklerini ve Kpn2l
polimorfizminin ise sadece Bos taurus ile Bos indicus x Bos taurus melezlerinde
belirlediklerini bildirmislerdir. BsaAl polimorfizmi bakimindan GG, GA ve AA
genotiplerinin frekanslarin1 melez sigirlarda 0.54, 0.43 ve 0.03, Siyah Alaca sigirlarinda
0.67, 0.30 ve 0.03, Jersey sigirlarinda 0.57, 0.38 ve 0.05, Hariana sigirlarinda 0.40, 0.53
ve 0.07, Sahiwal sigirlarinda 0.47, 0.50 ve 0.03, Gir sigirlarinda 0.55, 0.40 ve 0.05,
Nimari sigirlarinda ise 0.48, 0.45 ve 0.07 olarak belirlemislerdir. Kpn2I polimorfizmi
bakimindan CC/CT/TT genotip frekanslarim1 Siyah Alaca, Jersey ve melez sigirlarda
strastyla 0.25/0.69/0.06, 0.18/0.52/ 0.30 ve 0.68/0.27/0.05 olarak tespit etmislerdir. Her
iki polimorfizm bakimindan mutant homozigotlarin (AA ve TT) genotip frekanslarinin
cok diisiik oldugunu ve BsaAI-RFLP mutasyonunun evrimin ilk zamanlarinda meydana
geldigini, Kpn2I-RFLP mutasyonu i¢in ise TT genotip frekansinin saf olarak yetistirilen
iki Bos taurus (Siyah Alaca, Jersey) irkinda melezlere kiyasla daha yiiksek oldugu ve
sadece Bos taurus sigirlarinda belirlendigi icin mutasyonun son zamanlarda meydana
geldigini ifade etmislerdir.

Javanmard ve ark. (2005), 6 farkli Iran sigir irk1 (82 bas Sarabi, 57 bas,
Golpayegani, 38 bas Sistani, 70 bas Taleshi, 26 bas Manzadrani ve 8 bas Dashtiyari),
Golpayegani x Isvicre Esmeri F; melezi (13 bas) ve Iran mandalarinda (30 bas) leptin
geni intron 2 bolgesi Sau3Al (422 be) polimorfizmi ile heterozigotluk degerlerini tespit
etmek amaciyla yaptiklar1 calismada, Iran sigir irklari arasinda B alleli bakimindan en

yiikksek alleli Dashtiyari sigirlarinda (0.875) en diisiik frekansi ise Sarabi (0.250) ve
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Golpayegani (0.281) sigirlarinda belirlemislerdir. Golpayegani x Isvicre Esmeri F;
melezi siirlarinda B allelinin frekansint ise 0.846 olarak bulunmuslardir. Genotip
frekanslart bakimindan en yiiksek AB genotip frekansinin Taleshi siirlarinda (0.757)
bulmuslardir. S6z konusu alleller bakimindan heterozigotluk degerlerini ise 0.219
(Dashtiyari) ile 0.499 (Taleshi) degerlerleri arasinda tespit etmislerdir.

Bes farkli isletmede yetistirilen ve degisik oranlarda Holstein Friesian (hf) geni
tasiyan 860 Polonya Siyah Alacasinin siit verimi ve bilesenleri ile leptin geninin ekzon
3 bolgesindeki Hphl ve intron 2 bolgesindeki Sau3Al polimorfizmlerini birlikte dikkate
alarak aralarindaki iligkileri belirlemek i¢in Kulig (2005a) tarafindan yapilan bir
calismada, Hphl polimorfizmi bakimindan C ve T allelleri ile Sau3Al polimorfizmi
bakimindan da A, B ve C allelleri bakimindan meydana gelen genotiplerden en yiiksek
genotipik frekanst CC/AA genotiplilerin (0.315) oldugunu, bunu CT/AA (0.272) ve
CC/AB (0.142) genotiplilerin izledigini ve geri kalan genotiplerin frekanslarimin ise
0.100’ti gecmedigini bildirmislerdir. Hphl polimorfizmi bakimindan ortalama olarak C
alleli frekansim1i 0.760 ve T alleli frekansim 0.240, Sau3Al polimorfizmi bakimindan
ise A, B ve C allel frekanslarini sirasiyla 0.805, 0.114 ve 0.081 olarak tespit etmislerdir.
Birinci, ikinci ve iiclincii laktasyondaki inekler dikkate alinarak yapilan analiz
sonucunda laktasyon siit verimleri bakimindan CC/BB genotiplilerin I. II. ve IL
laktasyon siit verimlerini sirasiyla 5789, 7577 ve 8027 kg olarak tespit etmisler ve en
yiiksek laktasyon siit verim ortalamasina bu genotiplerin sahip oldugunu, CC/BB ile
CC/BC genotiplilerin II. ve III. laktasyon siit verim farkliliklarini istatistik olarak
onemli diizeyde belirlemislerdir (P < 0.01). I, II. ve III. laktasyonlar i¢in en yiiksek
ortalama giinliik siit verimlerini sirastyla TT/AB (30.1 kg), CC/CC (34.8 kg) ve CC/BB
(35.3 kg) genotiplilerde belirlenmis ve TT/CC-CC/BC (8.9 kg) ile CC/BB-CT/AC (5.5
kg) genotiplilerin ortalama giinliik siit verim farkliliklarin1 II. ve III. laktasyon igin
istatistik olarak Onemli bulmuslardir (P<0.01). Protein ve yag verimleri bakimindan
CC/BB genotipli hayvanlarin II.  laktasyondaki CC/BC genotipliler ile III
laktasyondaki CT/AB genotiplilerden farkliliklarini (72.6 kg ve 74.8 kg) istatistik olarak
onemli diizeyde tespit ederken, % protein ve % yag icerikleri bakimindan genotip
ortalamalar1 bakimindan istatistik olarak ©nemli bir iliskinin olmadigin1 ifade
etmislerdir. Sonug¢ olarak her iki mutasyon dikkate alinarak yapilan analiz sonucunda
CC/BB genotipli hayvanlarin istatistik olarak siit, yag ve protein verimleri bakimindan

digerlerine kiyasla daha yiiksek ortalamalara sahip oldugunu bildirmislerdir.
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Kulig (2005b), 905 bas Polonya Siyah Alaca inege ait siit verim 6zellikleriyle
leptin geni LEP/Hphl ile LEP/Sau3Al genotipleri arasindaki iligkileri inceledikleri
calismalarinda, Hphl polimorfizmi bakimindan CC, CT ve TT genotip frekanslarini
sirastyla 0.582, 0.364 0.054, Sau3Al polimorfizmi bakimindan ise AA, AB, AC, BB,
BC ve CC genotip frekanslarini sirasiyla 0.638, 0.189, 0.137, 0.015, 0.013 ve 0.008
olarak tespit ederlerken, bu genotiplerle siit, yag ve protein verim 6zellikleri arasindaki
iliskileri istatistik olarak ¢ok onemli oldugunu bildirmislerdir (P<0.01). Calismada Hphl
polimorfizmi bakimindan CC ve Sau3Al polimorfizmi bakimindan ise BB genotipinde
olan ineklerin daha yiiksek ortalamalara sahip olduklarini ifade etmislerdir.

Komisarek ve Dorynek (2005), dol kontroliine tabi olan 213 bas Polonya Siyah
Alaca bogada (108 bas1 % 94 oraninda Siyah Alaca geni tasimakta) leptin geninin ekzon
2 bolgesindeki C/T (Arg25Cys) baz degisikligi ile ekzon 3 bolgesindeki C/T (Ala80Val)
baz degisikligi sonucu meydana gelen polimorfizm sonucu CC, CT ve TT genotipleri ile
C/T allel frekanslarini sirastyla Kpn2l i¢in 0.26, 0.56 ve 0.18 ile 0.54/0.46, Eco91I i¢in
0.50, 0.41 ve 0.09 ile 0.71/0.29 olarak belirlemislerdir.

Ghazanfari ve ark. (2006), Iran’da Isvicre Esmeri sigirlarda siit verimi ve iireme
ozellikleri (laktasyon siiresi-servis periyodu) ile leptin geni arasindaki iligkileri tespit
etmek amaciyla toplam 104 hayvan iizerinde leptin geninin 422 b¢ fragmentinin PCR
ile ¢ogaltarak BstMB1 (Sau3Al) restriksiyon enzimi ile kesimi sonucunda genotip
frekanslarin1 AA i¢in 0.64, AB i¢in 0.36 ve BB i¢in de 0.01 olarak tespit etmisler ve
allel frekanslarimi ise A alleli icin 0.82, B alleli i¢in de 0.18 olarak tespit etmislerdir.
Arastirma sonucunda AB genotipinde olan hayvanlarin ilk 60 ve 100 giinliik siit verimi
izerine pozitif yonde 6nemli derecede (P<0.01), AA genotipli hayvanlarin da {ireme
ozellikleri {iizerine pozitif yonde o©nemli bir etkiye (P<0.05) sahip olduklarini
bildirmislerdir.

Heravi Moussavi ve ark. (2006), Iran Siyah Alaca siirlarinda bir 6nceki
(tamamlanmis) siit verimi (laktasyonun ilk 60 giinliik periyodu-305 giinliik siit verimi)
ve iireme ozellikleri (Ilk damizlikta kullanma yasi-servis periyodu-iIDKY’dan gebe
kaldig1 giinler aras1 veya ilkine servis periyodu) kayitlarim1 kullanarak bu 6zellikler ile
leptin geni (Sau3Al_422 bg) arasindaki iligkileri tespit etmek amaciyla toplam 238
hayvan lizerinde arastirmalarimi gerceklestirmislerdir. Arastiricilar AA ve AB
genotiplerinin frekanslarini sirasiyla 0.89 ve 0.11 olarak belirlemisler ve laktasyonun ilk
60 giinliik periyodu icin siit verimini AA genotipliler icin 2288 kg ve AB genotipliler
icin 2377 kg (P=0.21), 305 giinliik laktasyon siit verimini AA genotipliler i¢cin 9479 kg
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ve AB genotipliler i¢in 9550 kg (P=0.03) olarak tespit etmislerdir. Ureme 6zelliklerinde
ise AA ve AB genotipliler i¢in sirastyla ilk damizlikta kullanma yasin1 71.04 + 8.8 g ve
67.97 £ 12.2 g (P=0.77), servis periyodunu 126.75 + 18.7 g ve 119.86 + 28.1 g
(P=0.79), ilk servis periyotlarini ise 50.23 + 20.7 g ve 46.18 = 28.7 g (P=0.49) olarak
tespit etmislerdir. Sonu¢ olarak 305 giinliikk siit veriminde AB genotiplilerin AA
genotiplilere kiyasla daha fazla siit verimine sahip olduklarim1 (P<0.05) ve 305 giinliik
siit verimine yilin, mevsimin, buzagilama yasinin ve babalarinin etkili olduklarini
(P<0.01) ve 305 giinliikk siit verimindeki AB genotipli hayvanlarin gosterdikleri
istiinliigiin laktasyonun ilk 60 giinliik periyodu icinde ayni sekilde tespit edildigini ve
60 giinliik siit verimlerine ise yilin, buzagilama yasinin ve babalarinin etkili olduklarini
(P<0.01) bildirmislerdir. Ureme ozellikleri iizerine ise genotipin etkisi ©nemsiz
bulunmus olup, yetistirme programlarinda iireme Ozelliklerini ters yonde etkilemeden
305 giinliik siit verimi bakimindan en ideal allelin B alleli oldugunu ifade etmislerdir.

Kong ve ark. (2006), Kore’nin yerli sigirlarindan olan 275 bas Hanwoo
sigirlarinda leptin geninin ekzon 2 bolgesi Kpn2l polimorfizmi ile ger¢cek zamanlh
ultrasonik yontem kullanarak belirlenen g6z kasi alani, yaghlik durumu ve
mermerlesme skoru gibi Ozellikler arasindaki iligkiyi incelemek amaciyla yaptiklari
calismada, CC, CT ve TT genotipleri ile C/T allel frekanslarim sirasiyla 0.262, 0.476 ve
0.262 ile 0.50/0.50 olarak tespit etmislerdir. Kpn2I polimorfizmi sonucu CC genotipli
bireylerin yaglilk (4.23 mm) ve gdz kasi alam (57.57 cm?) bakimindan TT
genotiplilerden sirasiyla 3.14 mm ve 53.93 cm® daha yiiksek ortalamaya sahip
olduklarim1 (P<0.05), fakat mermerlesme skoru bakimindan genotipler arasinda
herhangi bir iliskinin olmadigini bildirmislerdir (P>0.05). Hem yaglilik hem de goz
kas1 alaninda CC ve CT genotipleri ile CT ve TT genotipleri arasindaki fark istatistik
bakimdan 6nemsiz bulunmustur (P>0.05).

Nassiry ve ark. (2007), Iran yerli sigir irklarindan 76 bas Golpayani ve 64 bas
Taleshi sigirlarinda leptin geninin ekzon 3 bolgesi Kpn2l polimorfizmini tespit etmek
amaciyla yaptiklar1 ¢calismada, CC/CT/TT genotip frekanslari, C/T allel frekanslar1 ve
heterozigotluk degerlerini Golpayani sigirlarinda 0.42/0.58/0.00, 0.71/0.29 ve 0.41
olarak, Taleshi sigirlarinda 0.36/0.36/0.27, 0.55/0.45 ve 0.51 olarak belirlemislerdir.
Ayrica her iki populasyonun Hardy—Weinberg dengesinde olmadigim (P<0.05)
bildirmislerdir.

Komisarek ve Antkowiak (2007), 219 bas Jersey sigirinda RFLP teknigi
kullanarak leptin genindeki R4C (Kpn2l), AS9V (Hphl) ve C(-963)T polimorfizmleri ile
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ilk buzagilama yasi, servis periyodu, buzagilama araligi, gebelik basmna tohumlama
sayis1 ve gebelik siiresi gibi iireme 6zellikleri arasindaki iliskileri belirlemek amaciyla
yaptiklar1 calismada, C ve T allel frekanslarini sirasiyla R4C ve A59V polimorfizmleri
icin 0.80/0.20 ve 0.67/0.33 olarak tespit etmislerdir. R4C ve C(-963)T polimorfizmleri
ile iireme Ozellikleri arasinda herhangi bir iliski tespit edemediklerini, fakat AS9V
polimorfizmi bakimindan TT genotipli bireylerin CT ve CC genotiplilere kiyasla daha
kisa buzagilama araligi, servis periyodu ve gebelik basina tohumlama sayisina sahip
olduklarinmi bildirmislerdir (P<0.05).

Alashawkany ve ark. (2008), Iran’da yetistirilen 161 bas Siyah Alaca siirda
leptin geninin ekzon 3 bolgesi Kpn2lI polimorfizmi ile servis periyodu ve 60, 100 ve 305
giinliik laktasyon siit verimleri arasindaki iliskileri tespit etmek amaciyla yaptiklar
caligmalarinda s6z konusu polimorfizm bakimindan allel ve genotip frekanslari ile ilgili
herhangi bir bilgi vermemektedirler. Iliski analizi sonucunda TT genotipli hayvanlarn
CC genotiplilerden 60 ve 100 giinliik siit verimleri bakimindan sirasiyla 1.7 kg/giin ve
1.5 kg/giin daha fazla siit verdiklerini (P<0.028), ancak 305 giinliik siit verimleri
bakimindan herhangi bir iliskinin olmadigini ifade etmislerdir. Bununla birlikte iireme
ozelliklerinden servis periyodu bakimindan da herhangi bir iliskinin olmadigini
bildirmislerdir.

Chebel ve ark. (2008), 356 bas ilk laktasyonunda olan ve 458 bas birden fazla
laktasyona sahip toplamda 814 bas Siyah Alaca inege ait tekrarlanan 6lctimlerle kontrol
giinlerinde tespit edilmis olan laktasyon performanslart (305 giinliik laktasyon siit
verimi, % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi, yag ve protein yiizdeleri ve
somatik hiicre skoru), saglik bozukluklar1 (plasentanin tutulmasi, abomasum kaymasi,
mastitis, topallik, herhangi bir hastalik veya birden fazla hastaliga sahip olma) ve iireme
performanslari (buzagilama skoru, giic dogum orani, disi buzag: orani, ikizlik oranm) ile
leptin geni ekzon 2 bolgesi R4C (Kpn2l) polimorfizmi arasindaki iligkileri
incelemislerdir. S6z konusu polimorfizm bakimindan CC, CT ve TT genotip ve C/T
allel frekanslarini sirasiyla 0.346, 0.482 ve 0.172 ile 0.587/0.413 olarak belirlemisler ve
C ve T allelini tasiyan hayvanlarin frekansini sirasiyla 0.828 ve 0.654 olarak
bildirmislerdir. Viicut kondiisyon skoru bakimindan laktasyonun ilk 62 giinliik
siirecinde CT genotipli ineklerin (2.98) CC (3.02) ve TT (3.04) genotiplilere kiyasla
daha diisiik degerlere sahip olduklarim1 (P=0.09), ozellikle CT genotiplilerin TT
genotiplilerden daha diisiik viicut kondiisyon skoruna sahip olduklarimi (P=0.05)

bildirmislerdir. Arastiricilar hayvanlarin kontrol giinii siit verimleri, yag ve protein
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yiizdeleri ile genotipler arasinda istatistik olarak herhangi bir iliski tespit
edememislerdir (P>0.05). Kontrol giinii protein yiizdeleri ile genotipler arasinda
istatistik olarak herhangi bir iligki olmamasina ragmen (P=0.28), birden fazla laktasyona
sahip olan CC ve TT genotipli hayvanlarin protein yiizdeleri bakimindan tek laktasyona
sahip olanlardan daha yiiksek degerler aldiklarini ve onem seviyelerinin P=0.04 gibi
seviyelerde degisiklik gosterdigini bildirmislerdir. Bununla birlikte % 3.5 yaga gore
diizeltilmis kontrol giinii siit verimleri ile genotipler arasinda bir iligki s6z konusu olup
(P=0.02), CC genotiplilerin (39.2 kg/giin) CT (40.8 kg/giin, P=0.01) ve TT (40.9
kg/giin, P=0.04) genotiplilerden daha diisiik degerlere sahip olduklarimi bildirmislerdir.
Kontrol giinii yag verimleri ile genotipler arasinda olan iliskide (P=0.02), CC
genotipliler (1.37 kg/giin) diger iki genotipe sahip hayvanlardan (1.43 kg/giin) diisiik
degerlere sahip olmuslardir. Kontrol giinii protein verimleri ile genotipler arasindaki
iliski (P<0.04) bakimindan ise yine CC genotiplilerin (1.15 kg/giin) CT (1.19 kg/giin) ve
TT (1.18 kg/giin) genotiplilerden daha diisiik degerlere sahip olduklar1 bildirilmistir.
305 giinliik laktasyon siit verimi, % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi, yag
ve protein yiizdeleri bakimindan CC genotipli homozigot hayvanlarin CT ve TT
genotiplilerden daha diisiikk degerler aldigini, 0Ozellikle CT genotiplilerin CC
genotiplilere kiyasla s6z konusu ozellikler bakimindan sirasiyla 282 kg (P=0.07), 258
kg (P=0.04), 12 kg (P=0.05) ve 10.7 kg (P=0.01) daha yiiksek ortalamalara sahip
olduklarim1 bildirmislerdir. Somatik hiicre skoru bakimindan ise CT (2.79) genotipli
hayvanlar CC (2.55) ve TT (2.48)’lere kiyasla daha yiiksek degerler almasina karsilik
onem seviyesi P=0.07 olarak bulunmustur. Saglik bozukluklar1 6zellikleri ile yapilan
iliski analizi sonucunda o6zelliklerin tiimiinde CT genotipliler en diisiik degerleri
almakla birlikte, abomasum kaymasi (P=0.02), herhangi bir hastaliga sahip olma
(P=0.004) ile birden fazla hastaliga sahip olma (P=0.10) bakimindan CT genotipli
hayvanlarin digerlerine kiyasla tercih edilebilir oldugu ifade edimekle birlikte tireme
performanslar ile genotipler arasinda herhangi bir iliskinin olmadigi bildirilmistir.
Kisaca arastiricilar CT genotipine sahip ineklerin laktasyonun ilk 62 giinliik doneminde
CC ve TT’lere kiyasla daha diisiik viicut kondiisyon skoruna sahip olduklarini, bununla
birlikte % 3.5 yaga gore diizeltilmis kontrol siit verimi, kontrol yag ve kontrol protein
verimleri ile % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi, yag ve protein verimleri
bakimindan daha yiiksek degerlere sahip olduklar1 bildirilmektedir. Ayrica TT genotipli
hayvanlarin CT genotipliler gibi % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi

bakimindan benzer bir ortalamaya sahip olduklarin1 fakat viicut kondiisyon skorlarinin
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daha yiiksek olmas1 yem tiiketimleri, enerji tiikketimleri ve depolamalarinin daha yiiksek
olacagina isaret ettiginden dolay1 c¢iftlestirme programlarinda heterozigotlarin verim ve
saglik ozelliklerindeki bu {istiinliiklerinden dolayr populasyonda frekanslarinin
artirilmasi gerektigi bildirilmektedir.

Sadeghi ve ark. (2008), iran’da dol kontroliine tabi olan 134 Siyah Alaca
boganin siit, yag ve protein verimlerinin yan sira yag ve protein yiizdeleri bakimindan
hesaplanan damizlik degerleri ile leptin geni Kpn2l polimorfizmi arasindaki iliskileri
belirlemek amaciyla yaptiklar1 calismada CC, CT ve TT genotip frekanslarini sirasiyla
0.366, 0.418 ve 0.216 olarak, C ve T allel frekanslarinm1 ise 0.575 ve 0.425 olarak
bulmusglar ve s6z konusu polimorfizm bakimindan populasyonun dengede oldugunu
ifade etmislerdir. Arastiricilar TT genotipli bogalarin CT ve CC genotiplilere kiyasla
siit, yag ve protein verimleri bakimindan daha yiliksek damizlik degerlerine sahip
olduklarim1 (P<0.05) bildirmekle birlikte CC genotipli bogalarin TT genotiplilerden
daha yiiksek protein yiizdesine (P<0.05) sahip olduklarimi ifade etmislerdir. Ayrica
C—T baz degisikligi ile siit veriminde 139.5 kg, yag veriminde 2.1 kg ve protein
veriminde 1.83 kg’lik bir artisin meydana geldigini, fakat yag ve protein yiizdelerinde
ise -0.024 ile -0.019’1uk bir azalisin meydana geldigini ifade etmektedirler.

Nassiry ve ark. (2008), ran’da 86 bas Sarabi, 66 Bas Taleshi, 94 bas Sistani, 76
bas Golpayegani, 161 bas Siyah Alaca ve 104 bas Esmer sigir irki olmak {iizere
toplamda 587 bas sigirda leptin genin ekzon 2 bolgesi Kpn2l (94 bg¢) polimorfizmini
belirlemek amaciyla yaptiklart calismada, C/T allel frekanslar1 ile heterozigotluk
degerlerini (Hy) s6z konusu sigir irklarinda sirasiyla 0.68/0.32 ile 0.4390, 0.55/0.45 ile
0.4997, 0.69/0.29 ile 0.4289, 0.71/0.29 ile 0.4141, 0.57/0.43 ile 0.4922 ve 0.55/0.45 ile
0.485 olarak tespit ederek CC ve CT genotiplerinin 6 sigir irkinda gozlendigini fakat TT
genotipinin sadece Taleshi, Sistani ve Siyah Alaca sigirlarda gozlendigini ifade
etmislerdir. Ayrica arastiricilar C allelilin frekansini 6 sigir irkinda T allelinden yiiksek
bulmuslardir.

Kulig ve ark. (2009), Polonya’da yetistirilen 181 bas Jersey sigirinda leptin
geninin ekzon 3 bolgesindeki Hphl (331 bg) polimorfizmi ve Hphl polimorfizmi ile
intron 2 bolgesindeki Sau3Al (1820 bg) polimorfizmlerini birlikte dikkate alarak siit,
yag ve protein verimleri ile siit ve yag yiizdeleri bakimindan iliskileri belirlemek
amaciyla yaptiklar1 ¢alismada, Hphl polimorfizmi bakimindan CC, CT ve TT genotip
frekanslar1 ile C ve T allel frekanslarin1 sirasiyla 0.52, 0.40 ve 0.08 ile 0.72 ve 0.28
olarak, Sau3Al polimorfizmi bakimindan (caligmalarinda A ve B allelleri C ve T
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allelleri olarak tanimlanmis) AA, AB ve BB genotip frekanslar1 ile A ve B allel
frekanslarini sirasiyla 0.30, 0.57 ve 0.13 ile 0.59 ve 0.41 olarak bildirmislerdir. Her iki
polimorfizm bakimindan TT/BB haplotipleri disindaki CC/AA, CC/AB, CC/BB,
CT/AA, CT/AB, CT/BB, TT/AA ve TT/AB haplotip frekaslarini ise sirasyla 0.11, 0.29,
0.11, 0.12, 0.27, 0.02, 0.07 ve 0.01 olarak tespit etmislerdir. Haplotip frekanslarindan en
yiiksek frekansa CC/AB haplotipliler sahip olmuslardir. Siit verim 6zellikleri ile yapilan
iligski analizi sonucunda Hphl (A59V) polimorfizmi sonucunda TT genotipli hayvanlarin
CC ve CT genotiplilere kiyasla sirastyla 173 ve 177 kg daha az siit (P<0.01), 10.6 ve
15.3 kg daha az yag (P<0.05), ve 7.6 ve 7.8 kg protein (P<0.01) verimlerine sahip
olduklarini, ancak siit ve protein yiizdeleri bakimindan herhangi bir iliskinin olmadigim
ifade etmislerdir. Sau3Al polimorfizmi bakimindan ise herhangi bir iliskinin
olmadigini, ancak BB genotipli hayvanlarin yiiksek siit, yag ve protein verimlerine, AA
genotipli hayvanlarin da yiikksek yag ve protein yiizdelerine sahip olduklarini ifade
etmislerdir. Hphl polimorfizmi ile birlikte meydana gelen haplotiplerden TT/AA
haplotiplilerin toplam yag ve protein verimi bakimindan CC/BB ve CT/AA
haplotiplilerden daha diisiik (P<0.01) degerlere sahip olduklarin1 ve ayrica CT/AA
haplotiplilerin yag yiizdeleri bakimindan CC/BB (P<0.01), CT/AB (P<0.05) ve CC/AB
(P<0.05) haplotiplilerden daha yiiksek degerlere sahip olduklarini bildirmislerdir.
Ayrica CC/BB haplotiplerinin siit ve protein verimlerini diisiirmeden siitiin yag ylizdesi
tizerine diisiiriicii bir etkiye sahip oldugunu bildirmislerdir (P<0.01).

Kulig ve Kmie¢ (2009), 129 bas Limuzin buzagisinin 3., 210. ve 365. giin canli
agirhigi, 3. giinden 210. ve 365 giine kadar olan ortalama giinliik canli agirlik artisi,
cidago ve sakrum yiiksekligi ile gogiis ¢cevresi gibi ozelliklerle leptin geni Hphl (331 bg)
ve Sau3Al (1820 bg) genotipleri arasindaki iligkileri inceledikleri ¢alismalarinda, Hphl
polimorfizmi bakimindan CC, CT ve TT genotip frekanslar1 ile C ve T allel
frekanslarini sirasiyla 0.54, 0.39 ve 0.07 ile 0.74 ve 0.26 olarak, Sau3Al polimorfizmi
bakimindan A ve B allellerini C ve T allelleri olarak tanimlanmis olup, AA, AB ve BB
genotip frekanslari ile A ve B allel frekanslarini sirasiyla 0.65, 0.33 ve 0.02 ile 0.81 ve
0.19 olarak bildirmislerdir. Her iki polimorfizm bakimindan CT/BB ve TT/BB
haplotipleri disindaki CC/AA, CC/AB, CC/BB, CT/AA, CT/AB, TT/AA ve TT/BB
haplotip frekaslarini ise sirasyla 0.33, 0.19, 0.02, 0.26, 0.13, 0.06 ve 0.01 olarak tespit
etmislerdir. Hphl (AS59V) polimorfizmi sonucunda TT genotipli hayvanlarin CC
genotiplilere kiyasla 210. giin canli agirligi ile 3. giinden 210. giine kadar olan ortalama

giinliik canli agirlik artisi bakimindan sirasiyla 19.1 kg (P<0.05) ve 78.3 g (P<0.01)
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daha fazla ortalamaya sahip oldugunu ve TT genotipli hayvanlarin seleksiyonda
secilmesinin canli agirligir artirmada katki saglayabilecegini bildirmislerdir. Sau3Al
polimorfizmi bakimindan ise her hangi bir iligkinin olmadigin1 (P>0.05), ancak Hphl
polimorfizmi ile birlikte meydana gelen haplotiplerden CT/AB haplotiplilerin 3. giinden
210. giine kadar olan ortalama giinliik canli agirlik artis1 bakimindan CC/AA ve CC/AB
haplotiplilerden 73.8 g (P<0.05) daha yiiksek degerlere sahip olduklarim ifade
etmislerdir. Ayrica 365. giin canli agirhidi, 365 giine kadar olan ortalama giinliik canli
agirhik artisi, cidago ve sakrum yiiksekligi ile gogiis cevresi gibi Ozelliklerle leptin
polimorfizmleri arasinda herhangi bir iligkinin olmadigini bildirmislerdir.

Carsai (2009), 88 bas Baltata Romaneasca ve 64 bas Bruna de Maramures sigir
irklarinda leptin geninin intron 2 bolgesindeki Sau3Al polimorfizmi bakimindan AA,
AB ve BB genotipleri ile A/B allel frekanslarin1 Béltatd Roméneasca sigirlarinda
sirastyla 0.60, 0.36 ve 0.04 ile 0.78/0.22 olarak, Brund de Maramures sigirlarinda ise
sirastyla 0.62, 0.38 ve 0.00 ile 0.81/0.19 olarak bulmuslardir. Arastirici leptin geninin
intron 2 bolgesindeki diger bir polimorfizm olan BsaAl polimorfizmi bakimindan ise
her iki sigir irkinda AA ve AG genotiplilerin gozlendigini belirtmis ancak genotip ve
allel frekanlar ile ilgili herhangi bir bilgi vermemislerdir.

Jawasreh ve ark. (2009), Urdiin’de yetistirilen yerli sigirlar (36 bas) ile Siyah
Alacalarda (45 bas) leptin geni intron 2 bolgesi Sau3Al (422 bg) polimorfizmini
belirlemek amaciyla yaptiklar1 ¢alismada AA, AB ve BB genotip ve A/A allel
frekanslart ile heterozigotluk degerlerini yerli sigirlarda sirasiyla 0.629, 0.296 ve 0.074,
0.777/0.223 ile 0.346, Siyah Alaca sigirlarda sirasiyla 0.619, 0.309 ve 0.071,
0.774/0.226 ile 0.346 olarak bulmuslardir.

Dandapat ve ark. (2010), leptin geninin ekzon 3 bolgesi Hphl polimorfizmini
Hindistan’da yetistirilen 30 bas saf Sahiwal s1gir1 (Bos indicus) ile 70 bas Bos taurus x
Bos indicus (Jersey x Siyah Alaca x Sahiwal) melezi siirlarda tespit etmek amaciyla
yaptiklart c¢alismalarinda, Sahiwal sigirlarinda mutant allel olan T (V) alleline
rastlamadiklarimi ve 30 bas hayvanin tiimiiniin CC (AA) genotipli olduklarini
bildirmiglerdir. Bos taurus x Bos indicus melezi sigirlarda ise mutant allel olan T
allelinin var oldugunu, genotip frekanslarint CC, CT ve TT ig¢in sirasiyla 0.57, 0.36 ve
0.07, C ve T allel frekanslarin1 ise 0.75 ile 0.25 olarak tespit etmislerdir. Bununla
birlikte Bos taurus X Bos indicus melezi sigirlarda mutant allelin varliginin Jersey ve

Siyah Alaca sigirlardan kaynaklandigini ifade etmislerdir.
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Oztabak ve ark. (2010), 40’ar bas Giiney Anadolu Kirmizisi, Dogu Anadolu
Kirmizis1 ve Boz wrk sigirlarda Kpn2l (94 bg), Sau3Al (1820 bg) ve Hphl (458 bg)
polimorfizmini belirlemek amaciyla yaptiklart calismada, Sau3Al polimorfizmi
bakimindan populasyonlarin Hardy—Weinberg dengesinde oldugunu (P>0.05), Kpn2l
polimorfizmi bakimindan ii¢ sigir wrkinimin ve Hphl polimorfizmi bakimindan ise
sadece Giiney Anadolu Kirmizis1 sigirlarin Hardy—Weinberg dengesinde olmadigini
(P<0.05) bildirmislerdir. Kpn2lI polimorfizmi bakimindan en yiiksek T alleli frekansini
Giiney Anadolu Kirmizilarinda (0.58), en diisiik T alleli frekansini ise Boz 1irk
sigirlarinda (0.45) tespit etmisler ve genotip frekanslarindan CT genotipliler (0.65, 0.67
ve 0.70) en yiiksek frekanlara sahip olmuslardir (Cizelge 2.1¢). Sau3Al polimorfizmi
bakimindan her ii¢ irkta da B (0.19, 0.26 ve 0.30) ve C (0.09, 0.03 ve 0.02) allellerinin
frekanslarin1 A (0.72, 0.71 ve 0.68) alleline kiyasla daha diisiik bulduklarini bildirmekle
birlikte BB ve AC genotip frekanslarini ¢ok diisiik seviyelerde tespit etmislerdir. Ayrica
arastiricilar CC ve BC genotiplileri populasyonlarda hi¢ gozleyememislerdir (Cizelge
2.2d). Hphl polimorfizmi bakimindan ise A (C) allelinin frekansini populasyonlarda
strastyla 0.89, 0.86 ve 0.89 olarak bulurlarken, AA (CC) genotip frekanslarini sirasiyla
0.83, 0.78 ve 0.80 olarak bildirmislerdir (Cizelge 2.3c). Arastiricilar s6z konusu leptin
polimorfizmlerinin her ii¢ irkta da esit seviyelerde belirlendiklerini ve dikkate deger bir
farkliligin olmadigini ifade etmekle birlikte Kpn2l polimorfizmi bakimindan T allelinin,
Sau3Al polimorfizmi bakimindan ise B ve C allellerinin verim o6zellikleri ile iliskili
olabilecegini 6nermektedirler.

Brickell ve ark. (2010), 385 bas Siyah Alaca diivenin ilk dogumlarindaki
perinatal olim oranlar1 ile leptin geni ekzon 2FB bolgesindeki SNP polimorfizmi
(Kpn2l) arasindaki iligkileri inceledikleri ¢alismalarinda, s6z konusu polimorfizm
bakimindan CC, CT ve TT genotip ve C/T allel frekanslarini sirasiyla 0.35, 0.48 ve 0.17
ile 0.59/0.41 olarak belirlemisler ve s6z konusu gen bolgesi bakimindan populasyonun
dengede oldugunu ifade etmislerdir. 385 bas diivenin ilk buzagilamadaki perinatal 6liim
oranin1 % 16.9 olarak tespit ederek, CT (% 20.2) ve TT (% 19.4) genotipliler CC
genotiplilere (% 11.1) kiyasla 2 kat daha fazla perinatal 6liim oranina sahip olduklarini
bildirmislerdir. Kpn2lI polimorfizmi bakimindan T allelinin yiiksek siit verimi ile iliskili
olmasindan dolayr siit verimini Yyiikseltmek i¢in T alleli lehine yapilacak bir
seleksiyonda perinatal Olim oranlarinin  artmasinin  muhtemel  olabilecegi

bildirilmektedir.
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Giblin ve ark. (2010), irlanda’da uluslararas1 dol kontroliine tabi olan 848 bas
Siyah Alaca boganin 43.117 kizimin laktasyon kayitlarin1 kullanarak performans
ozellikleri ile leptin geninin reseptor, promotor ve kodlama bolgelerindeki SNP’ler ile
iliskilerini incelemek amaciyla yaptiklar1 calismada, kodlama bolgesindeki R25C
(Kpn2l) ve A80V (Hphl) polimorfizmleri bakimindan CC, CT ve TT genotipleri ile C/T
allel frekanslarini sirasiyla 0.40, 0.47 ve 0.13, 0.63/0.37 ile 0.49, 0.44 ve 0.07, 0.61/0.29
olarak bulmuslar ve her iki SNP bolgesi bakimindan populasyonun dengede oldugunu
ifade etmislerdir. Performans 6zellikleri bakimindan R25C polimorfizminde T allelinin
daha kisa gebelik siiresi ve dogum kolayligi (P<0.05) ile iliskili olmasindan dolay1 kisa
siiren gebelik siiresinden dolayr dogumda buzaginin daha diisiik canli agirlikta dogmasi
ve sonugta perinatal Oliim oraninin yiiksek olmasinin meydana gelebilecegini
bildirilmistir. Bununla birlikte T allelinin somatik hiicre sayisi, siit, yag ve protein
verimleri ile herhangi bir iligkisi tespit edilememis (P>0.05), ancak yag ve protein
yiizdesini artirici bir etkisinin oldugu bildirilmektedir (P<0.05). A80V polimorfizmi
bakimindan ise T allelinin siiriide yasama giiciinii azaltic1 bir etkiye sahip oldugunu
(P<0.05), diger ozellikler bakimindan herhangi bir iligkisinin tespit edilemedigi
bildirilmistir. Kal¢a dolgunlugu, viicut kondiisyon skoru ve karkas yaglanmasi gibi
ozellikler bakimindan hem R25C hem de A80V polimorfizmlerinin herhangi bir iligkisi
olmayip (P>0.05), soz konusu SNP’lerden sadece Y7F (ekzon 2’de tirosin amino
asitinin fenilalanin amino asitine doniisiimii) polimorfizmindeki A/T baz degisikligi
sonucu T allelinin kal¢a dolgunlugunu diisiiriicti bir etkisi (P<0.01) ile birlikte protein
verimini de (P<0.05) diisiiriicii bir etkisinin oldugunu, ayrica viicut kondiisyon skorunu
artirici, siit verimi ile gebelik siiresini kisaltict bir egilim icerisinde (P<0.10)
bulundugunu ifade ederek enerji depolanmasi ile iliskili oldugunu bildirmislerdir.

Souza ve ark. (2010), 3 farkli Nelore populasyonundan (Bos indicus) toplamda
350 bas sigirm dogum agirligi, 210. giin siitten kesim agirligi, 550. giin canli agirhgy,
sagn yiiksekligi, goz kasi alani, sirt bolgesi yagliligi (backfat thickness) ve sagr1 bolgesi
yaghiligi (rump fat thickness) ile leptin geni intron 2 bolgesi BsaAl (522 bg)
polimorfizmi arasindaki iligkileri incelemislerdir. Calismalarinda AA, AG ve GG
genotipleri ile A/G allel frekanslarin1 sirasiyla kontrol populasyonunda 0.26, 0.41 ve
0.33 ile 0.46/0.54, selekte edilmis populasyonda 0.23, 0.52 ve 0.25 ile 0.49 ve 0.51,
geleneksel populasyonda 0.28, 0.49 ve 0.23 ile 0.53/0.47 olarak belirlemekle birlikte
genelde 0.26, 0.49 ve 0.25 ile 0.50/0.50 olarak tespit etmislerdir. BsaAl polimorfizmi
bakimindan AA genotipli sigirlarin siitten kesim agirligr bakimindan (180.78 kg) AG
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(175.89 kg) ve GG (172.62 kg) genotipli sigirlardan istatistik olarak daha fazla
ortalamaya sahip oldugunu bildirmislerdir (P=0.03). Dogum (P=0.08) ve 550. giin canli
agirliklar1 (P=0.06) bakimindan da AA genotipli hayvanlar en yiiksek ortalamaya sahip
olmakla birlikte P=0.05 O©Onem seviyesine yoOnelik bir egilime sahip olduklar
anlasilmistir. Arastiricilar, 210. giin canli agirliklar1 bakimindan 6nemli bulunan AA
genotipli hayvanlarin dogum giicliigiine neden olmayacak sekilde seleksiyonda tercih
edilmesinin 30 kg kadar diisiik dogum agirligina sahip olan Nelore sigirlarinin dogum
agirh@ini artirabilecegini ifade etmislerdir. S6z konusu diger ozellikler ile BsaAl
genotipleri arasinda istatistik olarak herhangi bir iliski tespit edilememistir (P>0.05).

Yazdani ve ark. (2010), Iran’da yetistiilen 4 farkli Siyah Alaca
populasyonundan aldiklar1 kan 6rnekleri ile toplam 255 bas sigirda leptin geninin ekzon
3 bolgesindeki 331 be’lik AS9V polimorfizmi ile buzagilama araligi, servis periyodu ve
gebelik stiresi gibi Ozellikler bakimindan iligkilerini incelemek amaciyla yaptiklar
calismada, BB (TT) genotip frekanslarin1 diisiikk seviyelerde bularak ortalamada AA
(CC), AB (CT) ve BB (TT) genotipleri ile A/B (C/T) allel frekanslarini sirasiyla 0.558,
0.388 ve 0.024 ile 0.782/0.218 olarak belirlemislerdir. Hphl polimorfizmi ile {ireme
ozellikleri arasindaki iligki analizinde genotipler arasinda buzagilama aralig1 ve servis
periyodu bakimindan herhangi bir farkliligin olmadigini (P>0.05), fakat gebelik siiresi
bakimindan AA (CC) genotiplilerin (279.17 giin) hem AB (CT) (276.96 giin) hem de
BB (TT) (274.8 giin) genotiplilerden daha yiiksek ortalamaya sahip oldugunu
bildirmislerdir (P<0.05).

Javanmard ve ark. (2010), Iran’da yetistirilen 66 bas Siyah Alaca boganin siit ve
yag verim Ozellikleri ile leptin geninin intron 2 bolgesindeki 422 b¢’lik gen bolgesinin
Sau3Al polimorfizmi arasindaki iliskileri incelemek amaciyla yaptiklar1 ¢calismada, soz
konusu gen bolgesi bakimindan AA, AB ve BB genotipleri ile A/B allel frekanslarini
sirastyla 0.90, 0.10 ve 0.00 ile 0.95/0.05 olarak belirlemislerdir (P<0.21). Verim
ozellikleri acisindan bogalarda hesaplanan damizlik degeri ile genotipler arasindaki
iliski analizinde siit verimi ile istatistik olarak herhangi bir iligkiyi tespit edemediklerini,
ancak AB genotipli bogalarin (43.41 kg) AA genotiplilere kiyasla daha yiiksek yag
verimine sahip olduklarini ifade etmislerdir (P<0.005).

Kulig ve ark. (2010), 181 bas Jersey sigirinda leptin geninin ekzon 2 bolgesi
Kpn2l (R4C_94 bg), intron 2 bolgesi Sau3Al (1820 bg) ve ekzon 3 bolgesi Hphl
(A59V_331 beg) kesim bolgeleri ile mastitisin erken donemde bir gostergesi olan siitteki

somatik hiicre sayist ile iligkilerini inceledikleri ¢alismalarinda, Kpn2I polimorfizmi
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bakimindan CC genotipi ile C allelinin, Sau3 Al polimorfizmi bakimindan BB genotipi
ile B allelinin somatik hiicre sayisim1 diisiiriicii bir etkisinin oldugunu bildirmislerdir
(P<0.01). Kpn2l/Sau3Al haplotipleri bakimindan CC/BB haplotiplerinin somatik hiicre
sayisini diisiiriicii bir etkisinin olmasininin bu iligkileri dogruladigimi ifade etmislerdir
(P<0.01). Ayrica Hphl polimorfizminin tek basma somatik hiicre sayisi lizerine bir
etkisi bulunmamakla birlikte, somatik hiicre sayisim Kpn2l/Hphl haplotipleri
bakimindan TT/CC haplotiplilerin artirdig1 (P<0.05), Hphl/Sau3Al haplotipleri
bakimindan ise CT/BB haplotiplilerin azalttigi (P<0.05) bildirilmistir. Calismada CC,
CT ve TT genotipleri ile C/T allel frekanlarim Kpn2l ve Hphl polimorfizmleri
bakimindan sirasiyla 0.514, 0.436 ve 0.05 ile 0.732/0.268 ve 0.519, 0.403 ve 0078 ile
0.721/0.279 olarak, Sau3Al polimorfizmi bakimindan AA, AB ve BB genotipleri ile
A/B allel frekanslarini ise sirasiyla 0.298, 0.575 ve 0.127 ile 0.586/0.414 olarak tespit
etmislerdir.

Kaygisiz ve ark. (2011), 38 bas Dogu Anadolu Kirmizisi, 45 bas Yerli Kara ve
16 bas Esmer sigirda leptin geni ekzon 2 bolgesi Arg25Cys polimorfizminin BamHI
kesim enzimi ile kesimi sonucu CC, CT ve TT geotipleri ile C/T allel frekanslarini
sirasiyla 0.21, 0.50 ve 0.29 ile 0.46/0.54, 0.24, 0.56 ve 0.20 ile 0.52/0.48 ve 0.19, 0.56
ve 0.25 ile 0.47/0.53 olarak bulmus ve ii¢ sigir irkinin da Hardy—Weinberg dengesinde
oldugu bildirilmistir. Arastiricilar Arg25Cys polimorfizmi ile viicut Olciilerinden sadece
gogiis cevresi ile olan iliskisini Dogu Anadolu Kirmizisi ve Yerli Kara sigirlarinda
arastirmis olmakla birlikte Dogu Anadolu Kirmizisi siirlarda herhangi bir iliski
bulamamuslardir (P>0.05). Fakat Yerli Kara sigirlarda TT genotipli siirlarin (153 cm)
CC (133.25 cm) ve CT (137.45 cm) genotiplilerden daha yiiksek goglis cevresi
ortalamasina sahip olduklar1 bildirilmistir (P<0.05).

Leptin geni ile ilgili olarak 6zellikle mevcut ¢alismadaki polimorfizmler ile
verimler arasindaki iligkilerin daha iyi anlagilmasi icin takip eden sayfalarda
polimorfizmlerden Kpn2l i¢in Cizelge 2.1a,b,c,d; Sau3Al icin Cizelge 2.2ab,c,d.e;
Hphl i¢in 2.3a,b,c,d ve BsaAl i¢in Cizelge 2.4 hazirlanmistir.
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Cizelge 2.1a. Leptin geni ekzon 2 bolgesi Kpn2l polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslari
Kaynak ve PCR fiiriinii Irk N H, Verimle iligkisi
CcC CT TT C T
T alleline sahip hayvanlarin karkaslar
« |daha fazla yaglanmakta, Avrupali irklara
gz?r%)llles 2(5) ] ] ] 822 ggi 832; gore ergenlige erken ulagan Britanya
Buchanan ve ark. (2002) Hereford 9 0' 45 O' o 0' 495" wklarinda T alleli frekanslar1t (Angus,
94 bg . ) ) ) : ‘ "o+ | Hereford) yiiksek,
Simmental 17 - - - 0.68 0.32 0.435 TT genotipli hayvanlarm  kesim
Genel 154 i i i 0.54 0.46 | 0497 | manlarinda leptin - mRNA miktarlart
yiiksek
. « |Siyah Alaca sigirlarda laktasyon boyunca
il;/;l}llﬁgaca 41176 : : : 82: 823 832} giinlik olarak TT genotipliler CC
Buchanan ve ark. (2003) | Isvicre Esmeri 21 - - - 0.55 | 045 | 0495 |genotiplilere gore 1.5 kg daha fazla siit
94 be Canadienne 9 i i i 089 011 0196 |verimi ve 43 g/giin daha fazla protein
Guernsey 16 i i i 0'9 4 0‘0 6 0' 13" verimine sahip, yag verimindeki azalma
’ ) " ao* |1s€ Onemsiz ve ancak yiliksek somatik
Jersey 20 - - - 0.47 0.53 0.498 hiicre skoruna sahipler
CC genotipli hayvanlarin leptin seviyeleri
Leifers ve ark. (2003b) Siyah Alaca 323 046 042 012 067" 033" | 0442" digerlerine gore buzagilamadan 30 giin
R4C ' ’ ' ' ' ' once ve laktasyonun ilk 5 giiniinde 6nemli
derecede yiiksek #
. Siit, yag ve protein verimi ile siitiin yag ve
Madeja ;ka' (2009 | polonya Siyah Alaca bogast 17 |- i i 0.54 | 046 | 0497 |protein  yizdeleri  gibi  ozellikler
¢ bakimindan bir iliski yok
1/2 Siyah Alaca x %2 Hariana 205 0.68 0.27 0.05 0.82 0.18 0.295"
Siyah Alaca 19 0.25 0.69 0.06 0.60 0.40 0.480"
Jersey 40 0.18 0.52 0.30 0.44 0.56 0.493"
Choudhary ve ark- 20051 Hariana 60 | - i = | 000 | 100 | 000 #
¢ Sahiwal 32 - - - 0.00 | 1.00 | 0.00°
Gir 20 - - - 0.00 | 1.00 | 0.00
Nimari 29 - - - 0.00 | 1.00 | 0.00
Komisarek ve Dorynek (2003)] p; 12 Siyah Alacast 213 | 026 | 056 | 018 | 054 | 046 | 0497 4
Arg25Cys
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Cizelge 2.1b. Leptin geni ekzon 2 bolgesi Kpn2l polimorfizmlerine iligkin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslari
Kaynak ve PCR fiiriinii Irk N H, Verimle iligkisi
CC CT TT C T
CC genotipliler yaghhl§ (4.23 mm) ve gbz
Kong ve ark. (2006) « |kast alam (57.57 cm”) bakimindan TT
94 be Hanwoo 275 | 0.262 | 0.476 | 0.262 0.50 0.50 0.50 genotiplilerden (3.14 mm ve 53.93 cm?)
daha yiiksek ortalamaya sahip (P<0.05)
Nassiry ve ark. (2007) Golpayani 76 0.42 0.58 0.00 0.71 0.29 0.41 4
94 be Taleshi 64 0.36 0.36 0.27 0.55 0.45 0.51
Ilk buzagilama yasi, servis periyodu,
Komisarek ve Antkowiak « |buzagilama  araligi, gebelik  basina
(2007)  R4C Jersey 219 ) i ) 0.80 0.20 1 0.320 1 humlama sayist ve gebelik siiresi gibi
tireme Ozellikleri ile iligkisi yok
CT genotipliler laktasyonun ilk 62 giinliik
doneminde CC ve TT’lere kiyasla daha
diisik viicut kondiisyon skoruna sahip,
ancak %3.5 yaga gore diizeltilmis kontrol
siit verimi, kontrol yag ve kontrol protein
Chebel Vﬁ jék' (2008) Siyah Alaca 814 | 0.346 | 0.482 | 0.172 | 0.587°| 0.413" | 0.485" |verimleri ile %3.5 yaga gore diizeltilmis
laktasyon siit verimi, ya§ ve protein
verimleri bakimindan daha yiiksek
degerlere sahip
CT  genotiplilerin  frekansim1  artirici
melezlemeler yapilmali
TT genotipliler CT ve CC’lilere kiyasla
siit, yag ve protein verimleri bakimindan
Sadeghi ve ark. (2008) Siyah Alaca boga 134 | 0366 | 0418 0216 0575 0425 | 0.489" daha yiiksek damizlik degerlerine sahip

94 be

(P<0.05), CC genotipliler ise TT
genotiplilerden daha yiiksek protein
yiizdesine sahip (P<0.05)
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Cizelge 2.1c. Leptin geni ekzon 2 bolgesi Kpn2l polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslari
Kaynak ve PCR fiiriinii Irk N H, Verimle iligkisi
ccC | cr [ TT c | T
TT genotipliler CC genotiplilere gore
laktasyonun 60 ve 100 giinlik siit
verimleri bakimindan sirasiyla 1.7 kg/giin
AlaShaWka;ZJ ¢ ark. (2008) Siyah Alaca 161 Bildirilmemis - ve 1.5 kg/giin daha fazla siit vermekte
¢ (P<0.05), ancak 305 giinliik siit verimleri
ve servis periyodu ile genotipler arasinda
istatistik bakimdan bir iliski yok (P>0.05)
Sarabi 86 - - - 0.68 0.32 0.439
Talashi 66 - - - 0.55 0.45 0.500
Nassiry ve ark. (2008) Sistani 94 - - - 0.69 0.31 0.429 4
94 be Golpayegani 76 - - - 0.71 0.29 0.414
Siyah Alaca 161 - - - 0.57 0.43 0.492
Esmer 104 - - - 0.55 0.45 0.485
~ Giiney Anadolu Kirmizisi 40 0.10 0.65 0.25 0.42 0.58 0.487
Oztabak ' e GO0 Dogu Anadolu Kirmazs: 40 | 015 | 067 | 018 | 049 | 051 |0.500° #
¢ Boz itk 40 0.20 0.70 0.10 0.55 0.45 0.495"
. CT (% 20.2) ve TT (% 19.4) genotipliler
Brickell ve ark. (2010) 1 ;o1 Ajaca 385 | 035 | 048 | 017 | 059 | 041 | 0484 |CC genotiplilere (% 11.1) kiyasla 2 kat
Ekzon 2FB-94 b¢ . - .
daha fazla perinatal 6liim oranina sahip
T alleli daha kisa gebelik siiresi ve dogum
kolaylig1 (P<0.05) ile iliskili olmasindan
dolay1 kisa siiren gebelik siiresinden dolay1
dogumda buzaginin daha diisiik canh
agirlikta dogmasina sebep olarak perinatal
- 0liim oram yiikseltebilir.
Giblin ve ark- 2010) | oo Alaca bogast 848 | 040 | 047 | 013 | 063 | 037 | 0466 |T allelinin somatik hiicre sayist, siit, yag
R25C . . .. S TS
ve protein verimleri ile herhangi bir iliskisi
yok (P>0.05), ancak yag ve protein
yiizdesini artirict  bir  etkisi mevcut
(P<0.05)
Kalca dolgunlugu, viicut kondiisyon skoru
ve karkas yaglanmasi ile iligkisi yok
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Cizelge 2.1d. Leptin geni ekzon 2 bolgesi Kpn2l polimorfizmlerine iligkin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR fiiriinii

Irk

N

Genotip frekanslari

Allel frekanslar1

CC

CT

TT

C

T

Hy,

Verimle iligkisi

Kulig ve ark. (2010)
94 be

Jersey

181

0.514

0.436

0.050

0.732

0.268

0.392°

CC genotipi ile C allelinin somatik hiicre
sayisini azaltici bir etkiye sahip (P<0.01)
Kpn2l/Sau3Al haplotipleri bakimindan
CC/BB haplotiplerinin somatik hiicre
sayisint diisiiriicii bir etkisinin olmasi bu
iligkileri dogrulamakta (P<0.01),
Kpn2l/Hphl  haplotipleri  bakimindan
TT/CC haplotipleri ise somatik hiicre
sayisin artirmakta (P<0.05)

Kaygisiz (2011)
Arg25Cys

Dogu Anadolu Kirmizisi
Yerli Kara
Esmer

38
45
16

0.21
0.24
0.19

0.50
0.56
0.56

0.29
0.20
0.25

0.46
0.52
0.47

0.54
0.48
0.53

0.497"
0.499"
0.498"

Yerli Kara sigirlarda TT genotipli sigirlar
(153 cm) CC (133.25 cm) ve CT (137.45
cm) genotiplilerden daha yiiksek gogiis
cevresine sahip (P<0.05)

H,, beklenen heterozigotluk, # herhangi bir verimle iliskilendirilmemis, “allel veya genotip frekanslarindan hesaplannus degerleri temsil etmektedir.
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Cizelge 2.2a. Leptin geni intron 2 bolgesi Sau3Al polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR iriini Ik N Genotip frekanslari Allel frekanslar1 H, Verimle iliskisi
AA | AB | BB | CC| AC | BC A B
Limuzin 7 - | - - -1 -] - 1]070] 030 0.420° i
Simmental 9 - - - - - - 0.79 | 0.21° 0.332" | ilave bir kesim bélgesi olarak tanimlanan
Gelbvieh 17 - - - - - - 0.82 0.18" 0.295" | C allel polimorfizminin ~ Simmental,
Pomp ve ark. (1997) Siyah Alaca 14 - - - - - - 0.71 | 0.29" 0.412" | Gelbvieh  ve  Angus sigirlarinda
1820 be Hereford 6 | - | - | -] -1]-1]-105/]050 0.500" | gozlenmekte
Angus 15 - - - - - - 0.73 | 027 0.394" | Bos primigenius indicus olan 4 bas
Brahman 4 - - - - - - 1000 | 1.00° 0.000" | Brahman sigirinda A alleli yok
Brangus 4 - - - - - - |1 060 | 040 0.480"
Sau3Al-AB  genotipliler = Sau3AI-AA
genotiplilere kiyasla giinliik 1.23 ile 1.32
kg arasinda daha fazla siit vermekte
(P<0.05), giinliik 0.73 kg daha fazla yem
. (P<0.05) ve 0.39 kg daha fazla kuru
Leifers Zg;@k' (2002) 1 givah Alaca 613 0.813]0.185[0.002| - | - | - |0905"| 0.005" 0.171" | madde (P=0.087) tiiketmekte, laktasyonun
¢ 15. haftasinda 9.1 kg daha fazla ortalama
canli agirliga sahip (P=0.097) ve ayrica
giinliik daha fazla 40.3 g protein (P<0.05)
ve 64.7 g laktoz (P<0.05) verimlerine
sahip
Angus 25 10.76 1024 |0.00 | - - - | 0.88 0.12 0211
Brangus 44 1059034007 | - - - 1076 | 024 0.365"
Amerikan Brahmam 7 0.86 | 0.14 | 0.00 - - - 0.93 0.07 0.130" | Hereford F; x Brahman melezi, Santa
Criolla 11 |1.00|0.00 |0.00 | - - - | 1.00 0.00 0.000" | Cruz ve Santa Gertrudis sigirlarinda cinsi
Rasor ve ark. (2002) * .
1147 be Her.eford F,x Brahman | 18 |0.94 | 0.06 | 0.00 - - - | 097 0.03 0.058* oilgu.nluk yasina glasma Zamani (glin) ve
Afrikan Mashona 6 1.00 | 0.00 | 0.00 - - - 1.00 0.00 0.000 | cinsi olgunluktaki canli agirliklart (kg) ile
Santa Cruz 33 10.91]0.06|0.03 - - - | 094 0.06 0.113" | bir iliski yok (P>0.38)
Santa Gertrudis 25 1092|0.080.00| - - - | 0.96 0.04 0.077°
Genel 169 10.8210.16 | 0.02 | - - - 0.90 0.10 0.180°
CT (AB) genotiplilerin leptin
Leifers ve ark. (2003b) Siyah Alaca 322 10.80810.18910.0037 - i - 10902° | 0.098" 0177" konsatrasyonlart CC (AA)’lere kiyasla

422 be

gebelige 20 ile 30 giin kalan zaman
diliminde 6nemli derecede daha yiiksek
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Cizelge 2.2b. Leptin geni intron 2 bolgesi Sau3 Al polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR iriini Ik N Genotip frekanslari Allel frekanslari H, Verimle iliskisi
AA | AB | BB | CC| AC | BC A B C
Sau3Al_A ve Sau3Al_B alleleri arasinda
buzagilama aralig1 ve ilk buzagilamadaki
canli agirlik arasinda bir iligki yok.
. Ancak Sau3AT*+/Sau3Al*-’lar Sau3Al*-
Almeida ye ark (2003) | /8 Sberdeen Angusx g6 | | .| - | - | - | - | 063 | 037 | - | 047 |/Sau3AT*-homozigotiara kiyasla yaklasik
820 bg 3/8 Nelore . < <
81 giin daha fazla buzagilama araligina
(P=0.016) ve ilkine buzagilama agirligt
bakimindan ise ortalama olarak 27 kg
daha agir (P=0.052)
AA genotipli hayvanlarin yem
tilketimleri AB ve AC genotiplilerden
daha fazla, ancak sag karkastaki agirlik
Oprzadek ve ark. (2003) | g5 01 Ataca danast 141 0.69570.1497 - | - {01567 - | 085 | 007 | 008 |0266" |VC yag birikimi bakimindan daha yiksek
1820 bg degerlere sahip
Sag karkastaki degerli kisimlarin yiizdesi
bakimindan ise AC genotipli hayvanlar
yiiksek degerlere sahip (P<0.05)
. Siit, yag ve protein verimi ile siitiin yag
Madeja ve ark. (2004) | Polonya ) 17 | - | - | = - - | - |08 ] 011 | 003 [0247 |ve protein vyiizdeleri gibi ozellikler
1820 bg Siyah Alaca bogasi bakimindan bir iliski yok
Klauzifiska ve ark. (2004) | Polonya Kirmuzisi 208 [0.52970.14970.0147 - [0.26470.0437 0.74 | 0.11 0.15 [0.423 u
1820 bg Polonya Siyah Alacast | 211 [0.62170.15270.019°] - [0.19070.0197 0.80 | 0.10 0.10 |0.352"
Sarabi Shabester pop. 35 10.429|0.400|0.171| - - - 0.63 0.37 0.466
Javanmarjzvzesrk' (2004) | Sarabi Sarabi pop. 31 ]0.1930.452/0.355| - | - | - | 042 | 058 T 0487 #
¢ Genel 66 |0.31]043/0.26"| - - - 0.53 0.47 ) 0.498"
Sarabi 82 (0.561(0.378|0.061| - - - 1 0.750 | 0.250 - 0.375
Golpayegani 57 10.544|0.351|0.105| - - - 10719 | 0.281 - 0.404
Javanmard ve ark. (2005) Sistani' 38 10.211]0.263|0.526| - - - 10342 | 0.658 - 0.450
422 be Taleshi . 70 10.100(0.757]0.143| - - - 10479 | 0.521 - 0.499 #
Manzadrani 26 0.231]0.308|0.462| - - - 10385 | 0.615 - 0.473
Dashtiyari 8 10.000|0.250|0.750| - - - 10.125 | 0.875 - 0.219
Golpayegani x Esmer F;| 13 |0.000|0.308|0.692| - - - 10.154 | 0.846 - 0.260
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Cizelge 2.2c. Leptin geni intron 2 bolgesi Sau3 Al polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR iiriinii

Irk

N

Genotip frekanslari

Allel frekanslari

AB

BB

CC

AC

A

B

C

Hy,

Verimle iligkisi

Kulig (20052)
1820 b

Siyah Alaca

Genel

L. siirii

II. siirii
II1. siirii
IV. siirii
V. siirii

141
123
278
117
201
860

0.798
0.825
0.806
0.765
0.823
0.805

0.128
0.090
0.108
0.145
0.109
0.114

0.074
0.085
0.086
0.090
0.068
0.081

0.341°
0.304"
0.331"
0.386"
0.306"
0.332"

Hphl/Sau3Al haplotiplerinden
CC/BB haplotipliler siit, protein ve
yag verimleri bakimindan yiiksek
ortalamalara sahip (P<0.01), protein
ve yag ylizdeleri bakimindan
herhangi bir iliski yok

Kulig (2005b)
1820 be

Siyah Alaca

905

0.638

0.189

0.015

0.008

0.137

0.013

0.801"

0.117°

0.083"

0.339"

BB genotipliler siit, yag ve protein
verimleri bakimindan daha yiiksek
degerlere sahip (P<0.01)

Ghazanfari ve ark. (2006)
422 be

Isvicre Esmeri

104

0.64

0.36

0.01

0.82

0.18

0.295"

AB genotipliler BB’lere kiyasla ilk
60 ve 100 giinliikk siit verimleri
bakimindan daha yiiksek ortalamalara
sahip (P<0.01), AA genotipliler
BB’lere kiyasla laktasyon siiresi ve
servis periyodu bakimindan daha
yiiksek ortalamalara sahip (P<0.05).
A alleli hem yiiksek siit verimini hem
de laktasyon siiresi ile servis
periyodunu artirici bir etkiye sahip

Heravi Moussavi ve ark.
(2006) 422 be

Siyah Alaca

238

0.78

0.22"

0.00

0.89

0.11

0.196"

Genotipler ile laktasyonun ilk 60
giinliik siit verimleri arasinda bir iliski
yok (P=0.21), ancak 305 giinliik
laktasyon siit verimleri bakimindan
AB genotipliler AA genotiplilere
kiyasla 71 kg daha fazla siit verimine
sahip (P = 0.03), genotipler ile ilk
damizlikta kullanma yasi, ilk servis
periyotlar1 ile servis periyotlari
arasinda bir iliski olmayip, iireme
ozelliklerini ters yonde etkilemeden
LSV3s icin B alleli tercih edilmeli
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Kaynak ve PCR iiriinii

Irk

N

Genotip frekanslari

Allel frekanslar1

AA

AB | BB | CC| AC

BC

A B C

H,

Verimle iligkisi

Carsai (2009)
422 be

Baltata Roméaneasca
Bruna de Maramures

88
64

0.60
0.62

0.36 1 0.04 | - -
0.3810.00 | - -

0.78 0.22 -
0.81 0.19 -

0.343"
0.308"

#

Kulig ve ark. (2009)
1820 bg

Jersey

181

0.30

0571013 | - -

0.59 0.41 -

0.484"

Sau3Al polimorfizmi ile siit, yag ve
protein verimi ile yag ve protein
yiizdeleri arasinda her hangi bir iliski
yok

Ancak, Hphl (331 bg) ve Sau3Al
(1820 bg) polimorfimlerinden olusan
haplotiplerden CT/AA haplotipliler
yag ylizdelerini artirict, CC/BB
haplotipler ise siit ve protein
verimlerini diislirmeden siitiin yag
ylizdesi lizerine diisiiriicii bir etkiye
sahip

Kulig ve Kmie¢ (2009)
1820 bg

Limuzin

129

0.65

0.3310.02| - -

0.81 0.19 -

0.308"

3., 210. ve 365. giin canli agirhif, 3.
giinden 210. ve 365 giine kadar olan
ortalama giinliikk canli agirlik artisi,
cidago ve sakrum yiiksekligi ile
gogiis cevresi gibi ozellikler arasinda
bir iligki yok

Hphl/Sau3Al haplotiplerden CT/AB
haplotipliler 3. giinden 210. giine
kadar olan ortalama giinliik canh
agirhik artist bakimindan CC/AA ve
CC/AB haplotiplilerden 73.8 g daha
yiiksek degerlere sahip (P<0.05)

Jawasreh ve ark. (2009)
422 be

Urdiin yerli sigirlari
Siyah Alaca

36
45

0.629
0.619

0.296(0.074
0.309/0.071

0.777
0.774

0.223
0.226

0.346
0.346

#

Oztabak ve ark. (2010)
1820 bg

Giiney Anadolu Kirmizisi
Dogu Anadolu Kirmizisi
Boz itk

40
40
40

0.48
0.45
0.37

0.3210.03| -
048 10.02| -
0.5510.03 | -

0.17
0.05
0.05

0.72
0.71
0.68

0.19
0.26
0.30

0.09
0.03
0.02

0437
0.427"
0.447°

#
CcC ve BC
populasyonlarda yok

genotipleri
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Cizelge 2.2e. Leptin geni intron 2 bolgesi Sau3 Al polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslar1 . e g
Kaynak ve PCR iiriinii Irk N H, Verimle iligkisi
AA | AB | BB | CC| AC | BC A B C

Damizlik degerleri bakimindan AB
genotipliler AA genotiplilere kiyasla
daha yiiksek yag verimine sahip
(P<0.005), ancak siit  verimi
bakimindan genotipler arasinda bir
iligki yok

Javanmard ve ark. (2010)

422 be Siyah Alaca bogasi 66 |0.90|0.100.00| - - - 0.95 0.05 - 0.095

BB genotipi ile B alleli somatik hiicre
sayisin1 azaltict bir etkiye sahip
(P<0.01)

Kpn2l/Sau3 Al haplotipleri
bakimindan CC/BB haplotiplerinin
Jersey 181 10.298 |0.575]|0.127| - - - 10.586 | 0414 - 0.485" | somatik hiicre sayisini diigliriicii bir
etkisinin  olmast  bu iliskileri
dogrulamakta (P<0.01), Hphl/Sau3 Al
haplotipleri ~ bakimindan  CT/BB
haplotipliler ise somatik hiicre
sayisini azaltmakta (P<0.05)

Kulig ve ark. (2010)
1820 bg

H, beklenen heterozigotluk, # herhangi bir verimle iliskilendirilmemis, “allel veya genotip frekanslarindan hesaplanmus degerleri temsil etmektedir.
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Cizelge 2.3a. Leptin ekzon 3 geni Hphl polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslari
Kaynak ve PCR fiiriinii Irk N H, Verimle iliskisi
CC CT TT C T
Belcika Mavisi 54 - - - 0.713 | 0.287 | 0.409°
Piedmont 36 - - - 0.736 | 0.264 | 0.389
Blonde d'Aquitaine 47 - - - 0.789 | 0.211 | 0.333°
Sarole 18 - - - 0.720 | 0.280 0.403: 4
Haegeman ve ark. (2000) | Limuzin 53 - - - 0.887 | 0.113 0.200
331 bg Kirmizi Alaca (Red Pied) 56 ; ; ; 0.616 | 0384 | 0.473° ;leﬁfiee]hf;zgznsgh;n;égzka“el olan T
Belcika Mavisi Melezleri 28 - - - 0.875| 0.125 | 0.219
Bati Flanders Kirmizist 27 - - - 0.518 | 0.482 | 0.499
Kirmizi Alaca (Red Holstein) 53 - - - 0.755 | 0.245 0.370"
Siyah Alaca 49 - - - 0.704 | 0.296 | 0.417
Hphl-CC genotipi diger genotiplere gore
5 kg daha diisiik canli agirlik kazancina
(P=0.087) ve en diisiik laktoz yiizdesine
(P=0.085) sahip ve ayrica % yag
miktarin1 etkileyebilecegi bildirilmekle
Leifers ve ark. (2002) Siyah Alaca 613 | 0581 | 0.329 009 | 0.746" | 0254° | 0.379" ‘pirlikte .énemli olma egiliminde oldugu
331 be ifade edilmekte
Ancak laktasyonun ilk 105 giiniine (ilk 15
hafta) kadarki periyodunda canli agirlik,
yem ve kuru madde tiikketimleri, siit, yag,
protein ve laktoz verimleri ile ylizdeleri
arasindaki iligkiler 6nemsiz (P>0.05)
TT genotipli hayvanlar CT ve CC’lere
Leifers V;;;‘ﬂgé(zomb) Siyah Alaca 323 | 058 | 034 | 008 [0749° | 0251° | 0376" |Yie dogumdan 30 E hsek ot
seviyesine sahip #
. Hphl*- (C) ve Hphl*+(T) alleleri ile
Almeida ve ark. 2003) | 5,0 Aperdeen Angus x 3/8 Nelore | 100 - - - 0.85 | 0.15 | 026 |buzagilama araligi ve ilk buzagilamadaki
331 bg bg < e
canli agirlik arasinda bir iliski yok
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Cizelge 2.3b. Leptin ekzon 3 geni Hphl polimorfizmlerine iligkin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR fiiriinii

Irk

N

Genotip frekanslari

Allel frekanslar1

CC

CT

TT

C

T

H,

Verimle iligkisi

Madeja ve ark. (2004)
331 bg

Polonya Siyah Alaca bogasi

117

0.66

0.34

0.449"

TT genotipli hayvanlar siit ve protein
verimi bakimindan digerlerine nazaran 2
kat daha fazla damizlik degerine ve yag
verimi bakimindan da yiiksek bir
damizlik degerine sahip

Kulig (2005a)
331 bg

Polanya Siyah Alaca

I. siirii
II. siirii
II1. siirii
IV. siirii
V. siirii
Genel

141
123
278
117
201
860

0.730
0.817
0.745
0.786
0.751
0.760

0.270
0.183
0.255
0.214
0.249
0.240

0.394"
0.299"
0.380"
0.336"
0.374"
0.365

Hem Hphl polimorfizmi hem de Sau3Al
polimorfizmi bakimindan CC/BB
haplotipliler siit, protein ve yag verimleri
bakimindan yiiksek ortalamalara sahip
(P<0.01), protein ve yag yiizdeleri
bakimindan herhangi bir iligki yok

Kulig (2005b)
331 bg

Siyah Alaca

905

0.582

0.364

0.054

0.764"

0.236"

0.361"

CC genotipliler siit, yag ve protein
verimleri bakimindan daha yiiksek
degerlere sahip (P<0.01)

Komisarek ve Dorynek
(2005) Ala80Val

Polonya Siyah Alacasi

213

0.50

0.41

0.09

0.71

0.29

0.412"

#

Komisarek ve Antkowiak
(2007)  A59V

Jersey

219

0.67

0.33

0.442"

TT genotipli bireyler CT ve CC
genotiplilere kiyasla daha  kisa
buzagilama aralifi, servis periyodu ve
gebelik bagina tohumlama sayisina sahip

Kulig ve Kmie¢ (2009)
331 bg

Limuzin

129

0.54

0.39

0.07

0.74

0.26

0.385"

TT genotipliler CC genotiplilere kiyasla
210. giin canli agirligy ile 3. giinden 210.
giine kadar olan ortalama giinliikk canli
agirhik artist bakimindan sirasiyla 19.1 kg
(P<0.05) ve 78.3 g (P<0.01) daha fazla
ortalamaya sahip ve TT genotipli
hayvanlar tercih edilmeli, Hphl/Sau3Al
haplotiplerden CT/AB haplotipliler 3.
giinden 210. giine kadar olan ortalama
giinliilk canli agirlik artist bakimindan
CC/AA ve CC/AB haplotiplilerden 73.8 g
daha yiiksek degerlere sahip (P<0.05)
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Cizelge 2.3c. Leptin ekzon 3 geni Hphl polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Kaynak ve PCR fiiriinii

Irk

N

Genotip frekanslari

Allel frekanslar1

CC

CT

TT

C T

H,

Verimle iligkisi

Kulig ve ark. (2009)
331 bg

Jersey

181

0.52

0.40

0.08

0.72 0.28

0.403"

TT genotipli hayvanlar CC ve CT
genotiplilere kiyasla sirastyla 173 ve 177
kg daha az siit (P<0.01), 10.6 ve 15.3 kg
daha az yag (P<0.05), ve 7.6 ve 7.8 kg
protein (P<0.01) verimlerine sahip, ancak
siit ve protein yiizdeleri bakimindan
herhangi bir iliski yok

C alleli (CC ve CT genotipleri)
seleksiyonda tercih edilmeli

Ayrica Sau3Al (1820 bg) ile birlikte
haplotiplerden CT/AA haplotipliler yag
yiizdelerini artirici, CC/BB haplotipler ise
siit ve protein verimlerini diisiirmeden
siitiin yag ytizdesi iizerine diigiiricii bir
etkiye sahip

Oztabak ve ark. (2010)
458 be

Giiney Anadolu Kirmizisi
Dogu Anadolu Kirmizisi
Boz itk

40
40
40

0.83
0.78
0.80

0.12
0.17
0.17

0.05
0.05
0.03

0.89 0.11
0.86 0.14
0.89 0.11

0.196"
0.241"
0.196"

Dandapat ve ark. (2010)
331 bg

Sahiwal
Jersey x Siyah Alaca x Sahiwal

30
70

1.00
0.57

0.00
0.36

0.00
0.07

1.00 0.00
0.75 0.25

0.000"
0.375"

#

Giblin ve ark. (2010)
A80V

Siyah Alaca bogasi

848

0.49

0.44

0.07

0.71 0.29

0.412"

T alleli siirtide yasama giictinii azaltict bir
etkiye sahip (P<0.05)

Somatik hiicre sayisi, siit, yag ve protein
verimleri ve ayrica siit ve protein
yiizdeleri ile herhangi bir iligkisi yok
(P>0.05)

Kal¢a dolgunlugu, viicut kondiisyon
skoru ve karkas yaglanmasi ile iligkisi
yok (P>0.05)
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Cizelge 2.3d. Leptin ekzon 3 geni Hphl polimorfizmlerine iligkin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari Allel frekanslari
Kaynak ve PCR fiiriinii Irk N H, Verimle iliskisi
CC CT TT C T
Siyah Alaca L. siirii 58 | 0552 | 0141 | 0034 | 0759 | 0241 | 0366 |CC genotipliler (279.17 giin) hem CT
o (276.96 giin) hem de TT (274.8 giin)
Yazdani ve ark. (2010) I1. siirii 54 | 0.648 | 0.352 | 0.000 | 0.824 | 0.176 | 0.290 enotiplilerden  daha  viiksek  eebelik
z ”331b' L. siirii 40 | 0.650 | 0325 | 0.025 | 0.813 | 0.188 | 0.304 f"res'lrll)elsah' (P<0.05) yu &
¢ IV. siirii 103 | 0553 | 0417 | 0.029 | 0.762 | 0238 | 0.363 B“ a{ lamalparal_“l' ) cemvis erivod
Genel 255 | 0558 | 0.388 | 0.024 | 0.782 | 0218 | 0341 | "8 181 Ve SCIvIS perlyodu
bakimindan herhangi bir iligki yok
Genotipler ile somatik hiicre sayisi
arasinda herhangi bir iliski yok
. Kpn2l/Hphl  haplotipleri bakimindan
Kulig V;“ﬁﬂ;' 0101 jergey 181 | 0519 | 0.403 | 0.078 | 0.721 | 0.279 | 0.402° |TT/CC haplotipliler ~somatik hiicre
¢ sayisint artirmakta (P<0.05),
Hphl/Sau3Al haplotipleri bakimindan ise
CT/BB haplotipliler azaltmakta (P<0.05)

H, beklenen heterozigotluk, # herhangi bir verimle iliskilendirilmemis, “allel frekanslarindan hesaplanmus degerleri temsil etmektedir
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Cizelge 2.4. Leptin intron 2 geni BsaAl polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Genotip frekanslari

Allel frekanslari

Kaynak ve PCR iiriinii Irk N H, Verimle iliskisi
AA | AG GG A G
. BsaAT*- (A) ve BsaAl *+(G) alleleri ile
Almeldasvz"‘za;k' (2003) | 5/8 Aberdeen Angus x 3/8 Nelore| 96 - - - 042 | 058 | 0.49 |buzagilama aralid: ve ilk buzagilamadaki
¢ canli agirlik arasinda bir iliski yok.
Vs Siyah Alaca x vz Hariana 205 | 003 | 043 | 054 | 024 [ 076 | 0365
Siyah Alaca 17 | 003 | 030 | 067 | 0.18 | 082 |0.295
Jersey 40 | 005 | 038 | 057 | 024 | 076 | 0365
Cho“dharg’zvzebark' 2909 Hariana 60 | 0.07 | 053 | 040 | 034 | 066 | 0.449° #
¢ Sahiwal 32 | 003 | 050 | 047 | 028 | 072 | 0403
Gir 20 | 005 | 040 | 055 | 025 | 075 | 0375
Nimari 29 | 007 | 045 | 048 | 029 | 071 | 0412
. s A < < Her iki sigir irkinda AA ve AG genotiplilerin gozlendigi
Cargzlz(ioo% fdezlﬁziilﬁ:maneasca Brund de 22 belirtilmis ancak genotip ve allel frekanlarn ile ilgili #
¢ i herhangi bir bilgi yok
« |AA genotipli sigirlar siitten kesim
Nelore Kontrol 60 0.26 0.41 0.33 0.46 0.54 0.497 agirhgn bakimindan (18078 k) AG
Souza ve ark. (2010) Selekte 120 | 023 | 052 | 025 | 049 | 051 |0.500° (1g75 §9 ko) ve GG (172.62 ke) fnoti i
522 be Geleneksel 170 | 0.28 | 049 | 023 | 053 | 047 | 0498 | =" daf i vitkeok goré 1amap N
Genel 350 | 026 | 049 | 025 | 050 | 050 |o0.500° | y Y

sahip (P=0.03)

H, beklenen heterozigotluk, # herhangi bir verimle iliskilendirilmemis, allel frekanslarindan hesaplanmis degerleri temsil etmektedir.
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2.2. Pit-1 Geni Polimorfizmleri

Pit-1 geni POU familyas1 (Herr, 1988) simif 1 hipofiz transkripsiyon faktorii
(POUI1FI1, POU domain class 1 transcription factor 1) olarak isimlendirilmekte ve
memelilerde biiylime hormonu (GH), prolaktin (PRL) ve tirotropinin (TSHp)
ekspresyonundan sorumlu olan (Haugen, 1993; Renaville ve ark., 1997a; Kopp ve
Jameson, 1998; Miyai ve ark., 2005) 129 amino asitten meydana gelen ve sigirlarda 1.
kromozomun sentromerik kismina (1q21-22) lokalize olan 282315 numarali (Moody ve
ark., 1995) 6 ekzon ve 5 introndan olusan aday bir gendir. Pit-1 yaklasik 33 kDa
agirliginda, o©zellikle hipofizin 6n bezinden sentezlenmekle birlikte tirotroplarda,
somatotroplarda ve laktotroplarda simirli diizeyde sentezlenmektedir (Haugen, 1993;
Kopp and Jameson, 1998). Pit-1 proteini transaktivasyonda rol oynayan N-terminal,
POU-specific ve POU-domain olmak iizere ii¢ kisstmdan meydana gelmektedir (Haugen,
1993; Kopp and Jameson, 1998; Weatherly, 1998).

Pit-1 geni mutasyonunun farelerde bodur fenotiplerden sorumlu oldugu
bildirilmistir (Camper ve ark., 1990; Li ve ark., 1990). Gende meydana gelen bazi
mutasyonlar memelilerde biiylime, prolaktinin ve TSH hormonlarinin diizenini
bozmakta ve hatta hipofizer gelismede anormalliklere (hipoplazi) neden olmaktadir
(Renaville ve ark., 1997a).

PRL ve GH meme hiicrelerinin gelismesi ve siit verimi icin gerekli olmakla
birlikte (Oprzadek ve ark., 2003) somatotropik hiicrelerin proliferasyonunda etkili
olmalarindan dolay:1 (Castrillo ve ark., 1991) biiylime ve gelismenin diizenlenmesinde
sigirlarda ve diger memelilerde Pit-1 geni aday bir gen olarak kabul edilmektedir
(Zhang ve ark., 2009). Bona ve ark. (2004), Pit-1 geninin laktotropik, somatotropik ve
tirotropik hiicrelerin  gelismesinde gerekli oldugunu ve insanlarda Pit-1 geni
mutasyonunun ACTH, LH ve FSH hormonlarinin salgilanmasi normal olmasina karsin
GH, PRL ve TSH’in yetersiz salgilanmasindan dolayr kombine hipofiz hormonu
eksikligine (Combined Pituitary Hormone Deficiency) neden oldugunu ve bunun da
hipotiroidizme ve ergenlige gec ulasmaya sebep oldugunu bildirmislerdir.

[k olarak Woollard ve ark. (1994) Pit-1 geninde 451 bg’lik gen bolgesinin Hinfl
restriksiyon enzimi ile kesimi sonucu A—G baz degisikligi ile AA genotiplilerde kesim
tiriinii gozlenmedigini, BB genotiplilerde ise 244 b¢ ve 207 b¢’nde olan 2 kesim bolgesi
gozlendigini ifade etmislerdir. Bununla birlikte GenBank veri tabaninda Pit-1 geninin

degisik bolgelerinde bulunan SNP polimorfizmlerine de ulagilmaktadir.
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Renaville ve ark. (1997a), 89 bas Italya Siyah Alaca bogalarmin Pit-1 geni Hinfl
polimorfizminin siit verimi ve bilesimi ile konformasyon 6zelliklerine etkisini ortaya
koymak i¢in yaptiklar1 ¢alismada, s6z konusu gen bolgesi bakimindan AA, AB ve BB
genotip frekanslar1 sirasiyla 0.022, 0.315 ve 0.663 olarak, A ve B allel frekanslarini ise
sirastyla 0.188 ve 0.812 olarak bulmuslardir. Arastiricilar A allelinin siit verimi
(P<0.10), protein verimi (P<0.05), viicut derinligi (P<0.10) ve kal¢ca dolgunlugu
(angularity) (P<0.10), arka bacak yerlesimi (P<0.10) ve diisiik yag ylizdesi (P<0.10)
izerine etkiye sahip oldugunu ifade etmislerdir. Yag yiizdesi iizerine pozitif yonde
onemli bir iligkinin olmamasini hayvanlarin yiiksek siit verimine sahip olmalarina, yag
verimi iizerine 6nemli bir iligkinin olmamasini ise yag ylizdesinin negatif etkisinden
kaynaklanabilecegini ifade etmislerdir. Sonuc¢ olarak siit ve protein veriminin
seleksiyonunda Pit-1/Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen allellerden A allelinin
secilmesinin bir dereceye kadar umut verici oldugunu bildirmislerdir. Renaville ve ark.
(1997b)’nin yaptiklart bagka bir ¢alisma ile ilgili olarak BB alleline sahip olan ¢ift kash
Belcika Mavisi bogalarin 7 aylik yastaki canli agirliklarinin AB (P<0.01) ve AA
(P<0.05) genotiplililere kiyasla daha yiiksek oldugunu bildirmislerdir. On ii¢ aylik
yastaki omuz yiiksekligi bakimindan ise AA ve BB genotiplilerin daha yiiksek degerlere
sahip oldugunu (P<0.001) ve ozellikle B allelinin erken donemde canli agirlikla iligkili
olabilecegini ifade etmislerdir. Arastiricilar 350 bas Belgika Mavisi bogada Hinfl
polimorfizmi sonucu meydana gelen AA, AB ve BB genotip frekanslarini sirasiyla 0.20,
0.445 ve 0.355 olarak, A ve B allel frekanlarin1 ise sirasiyla 0.53 ile 0.47 olarak
bulmusglardir.

Zwierzchowski ve ark. (2002), Pit-1 geni A allelinin Polonya Siyah Alaca
sigirlarda giinliik siit verimi ve siit bilesenleri iizerine etkili oldugunu bildirmislerdir.

Hori-Oshima ve Barreras-Serrano (2003), Meksika’nin Baja Kaliforniya
eyaletine bagli Tijuana sehrindeki 196 bas Siyah Alacada 451 bg’lik Hinfl
polimorfizminin 305 giinlik laktasyon siit verimleri ile iligkisini arastirmislardir.
Calismalarinda AA, AB ve BB genotip frekanslari ile A ve B allel frekanslarini sirasiyla
0.026, 0.257 ve 0.717 ile 0.155 ve 0.845 olarak bulmuslardir. Pit-1 geni A allelinin
giinliik siit verimine tek basina etkili olmadigini, bununla birlikte DGAT1 (acylCoA:
diacylglycerol O-acyltransferase) genindeki K (lizin) allelinin etkisiyle Pit-1 geni Hinfl
polimorfizmi sonucu meydana gelen AA genotiplilerin (296.28 kg) AB (140.2 kg) ve
BB (145.9 kg) genotiplilerden daha yiiksek 305 giinliik siit verimine sahip olduklarini
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bildirmislerdir (P=0.02). Ayrica DGATI lokusu ile birlikte asl-casein genindeki BC
genotiplilerinde siit verimini artirici bir etkiye sahip oldugunu ifade etmislerdir.

Oprzadek ve ark. (2003) 144 bas Siyah Alaca danasimnin gelisme, yem
degerlendirme ve karkas ozellikleri ile Pit-1 geni Hinfl (451 bg) polimorfizmi arasindaki
iligkileri incelemislerdir. Calismalarinda 7. aydan 8. aya kadar yapilan besi
performanslar1 bakimindan AB genotiplilerin AA ve BB genotiplilere kiyasla giinliik
olarak daha fazla kuru madde (AB: 6.6 kg/giin; AB ve BB: 6.3 kg/giin), ham protein
(AB: 0.99 kg/giin;, AB ve BB: 0.95 kg/giin), yasama ve verim payl icin yem
degerlendirme (Feed unit for maintance and meat production; UFV) (AB: 6.8; AA: 6.5
ve BB: 6.6) ve PDI (sindirilebilir protein tiiketimi) tikketimlerinin (AB: 0.64; AB ve BB:
0.62) oldugunu ifade etmislerdir. Ayrica karkas ozelliklerinden gogiis cevresi ve
derinligi bakimindan AA genotiplilerin, uzunluk ve genislik olciileri bakimindan ise BB
genotiplilerin daha yiiksek ortalamalara sahip olduklarimi ifade etmislerdir. Arastiricilar
Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen A ve B allel frekanslarini sirasiyla 0.25 ve
0.75 olarak tespit etmislerdir. Ancak, Zhao ve ark. (2004) Angus etci sigirlarinin
gelisme ve karkas oOzellikleri ile Pit-1 geni polimorfizmleri arasindaki iliskileri
belirlemek icin yaptiklart calismada Pit-1 genindeki intron 3, 4 ve 5’deki yeni
polimorfizmler ve ekzon 6 daki (Woollard ve ark.,1994) polimorfizm ile Angus
sigirlarinin  gelisme ve karkas Ozellikleri arasinda Onemli bir iliskinin tespit
edilmedigini, ekzon 6 daki Hinfl polimorfizminin iizerinde durulan ozellikler ile
iligkisinin arastirmalardaki calisilan irklarin genetik kompozisyonunun fakli olmasi,
farkli sayida hayvanlar ile calisilmasi ve kullanilan istatistik modelin farkli olmasindan
dolay1 calismadan c¢alismaya degistigini bildirmislerdir.

Dybus ve ark. (2004) bes farklh siiriideki 900 bas Polonya Siyah Alacasinda
Hinfl (451 bg) polimorfizmiyle siit, yag ve protein verimleri ile yag, protein ve yag &
protein ylizdeleri gibi verim o6zellikleri arasinda iliskileri belirlemek iizere yaptiklari
calismada, siiriilerdeki genotip frekanslar1 bakimindan BB’nin en yiiksek degerlerde
(0.531-0.603) oldugunu, bunlart AB genotipli heterozigotlarin (0.328-0.421) izledigini
ve AA’larin ise en diisiik frekanslara (0.043-0.069) sahip oldugunu bildirmislerdir. Allel
frekanslart bakimindan ise A allelinin 0.233 ile 0.261 degerler arasinda frekanslara
sahip oldugunu ifade etmislerdir. Arastiricilar verim ozellikleri ile Pit-1 geni Hinfl
polimorfizm allelleri arasinda 6nemli bir iligski bulmadiklar1 (P > 0.05) i¢in siit, yag ve
protein verimleri ile yag, protein ve yag & protein yiizdeleri gibi verim 06zelliklerinin

1slahinda en 1yi allelin se¢ilmesinin zor olacagini ifade etmislerdir.
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De Mattos ve ark. (2004), 40 bas Gry bogalarinin (her bir boganin en az 5
kizinin verim kaydi mevcut) siit verim ozellikleri ile Pit-1 geni Hinfl (~1355 bg)
polimorfizmi sonucu meydana gelen varyantlar arasindaki iliskileri belirlemek amaciyla
yaptiklar1 calismalarinda, AA (Hinfl +/+), AB (Hinfl +/-) ve AB (Hinfl -/-) genotip
frekanslarini sirasiyla 0.90, 0.10 ve 0.00 olarak, A ve B allel frekaslarim ise 0.95 ve
0.05 olarak belirlemislerdir. Arastiricilar siit verim 6zelliklerinden sadece yag verimi ile
Hinfl varyantlarinin iligkili oldugunu (P<0.05) ve AB genotipli bogalarin 16.6 kg yag
verimi ile 6.5 kg yag verim ortalamasina sahip olan AA genotiplilerden iistiin
olduklarim bildirmislerdir. Ancak AB genotiplilerin bu iistiinliiklerinin B allelinin sz
konusu genotiplerdeki etkisinden kaynaklanabilecegini ifade etmislerdir. Pit-1
genindeki bulduklar1 allel frekanslarinin literatiirden farkli bulunmasim1 Gry sigirlarinin
genetik olarak orjinlerinin (Bos indicus) farkli olmasina ve Gry sigirlarinda s6z konusu
allelin siit verim oOzellikleri ile iliskisinin olmasini Pit-1’le daha siki veya gevsek bir
baglantiya sahip olan baska bir fonksiyonel lokusun varligiyla miimkiin olabilecegini
One stirmiiglerdir.

Vargas ve ark. (2004) 46 bas Siyah Alaca sigirinda 443 laktasyon kaydini
kullanarak Pit-1 geni Hinfl (451 bg) polimorfizminin siit verimi ve iireme Ozellikleri
tizerine etkisini ortaya koymak icin yaptiklart calisjmada, AA, AB ve BB genotip
frekanslarini sirastyla 0.10, 0.35 ve 0.55 olarak bulmuslardir. Arastiricilar AA genotipli
hayvanlarin siit verimi i¢in ideal, tireme Ozellikleri bakimindan ise ideal olmadiklarini
ifade etmislerdir.

Javanmard ve ark. (2005), 6 farkli Iran sigir ki (82 bas Sarabi, 57 bas,
Golpayegani, 38 bas Sistani, 70 bas Taleshi, 26 bas Manzadrani ve 8 bas Dashtiyari),
Golpayegani x Isvicre Esmeri F; melezi (13 bas) ve Iran mandalar1 (30 bas) iizerinde
GH ve prolaktinin salgilanmasinda etkili olan Pit-1 geninin ekzon 6 bolgesindeki 600
bc’lik gen bolgesinin Hinfl enzimi kesimi sonucu allel ve genotip frekanslari ile
ortalama heterozigotluk degerlerini tespit etmek amaciyla yaptiklari calismada, iran
sigir irklar arasinda A alleli bakimindan en yiiksek alleli Sistani sigirlarinda (0.921) en
diisiik frekansi ise Sarabi (0.622) ve Dashtiyari (0.625) sigirlarinda belirlemislerdir.
Golpayegani x Isvigre Esmeri F; melezi siirlarinda A alleinin frekansim ise 0.385
olarak bulunmuslardir. Genotip frekanslar1 bakimindan AA genotip frekansimin iran
sigirlarinda yiiksek bulundugunu, AB genotipi bakimindan ise en yiiksek frekans
Golpayegani x Isvigre Esmeri F; melezi (0.769) sigirlarinda tespit ettiklerini

bildirmislerdir. Arastiricilar Pit-1 geni HinfI-RFLP polimorfizmi bakimindan A allelinin
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ideal allel oldugunu ve hayvan yetistiricilerinin temel amacinin yetistirmede
kullanilacak iistiin verimli hayvanlarin belirlenmesi oldugu i¢in markore dayali
seleksiyonda en ideal aracin DNA seviyesinde gozlenebilen allellerin mevcudiyetinin
oldugunu ifade etmektedirler.

Xue ve ark. (2006), 100 bas Nanyang sigirinda 451 b¢’lik Hinfl polimorfizminin
viicut Olgiileri iizerine etkisini arastirdiklar ¢alismalarinda, A ve B allel frekanslarimi
sirastyla 0.465 ve 0.535 olarak bulmusglar ve populasyonun soz konusu varyasyon
bakimindan Hardy—Weinberg dengesinde oldugunu bildirmislerdir. Arastiricilar BB
genotiplilerin AB genotiplilere kiyasla dogum agirligi, siitten kesime kadar ortalama
agirhik artiglar, 12 aylhik viicut yiiksekligi ile 6. ve 12. aylik canli agirlik, viicut
uzunlugu ve gogiis cevresi bakimindan daha yiiksek degerlere sahip olduklarini
(P<0.05), yine BB genotiplilerin 12. aylik canli agirlik bakimindan AA genotiplilerden
daha yiiksek oldugunu (P<0.05) ve diger yas gruplarinda canli agirlik ve viicut yapisi
bakimindan A alleline kiyasla egilimin B allelinde oldugunu bildirmislerdir. Sonug
olarak, genotipler bakimindan BB genotipinin, alleller bakimindan ise B allelinin
dominant olabilecegini ve Pit-1 genin polimorfizminin biiylime oOzellikleri iizerine
pozitif bir etkisinin muhtemel olabilecegini vurgulamislardir.

Yan ve ark.’nmin (2006) 218 bas Qinchuan ve Cin Siyah Alaca sigirlarinda Pit-
1/Hinf1 polimorfizmini aragtirdiklar1 caligmalarinda, A ve B allel frekanslarini sirasiyla
0.232/0.768 ve 0.132/0.868 olarak tespit etmislerdir. Heterozigotluk degerlerini ise
Qinchuan ve Cin Siyah Alaca sigirlarinda sirasiyla 0.356 ve 0.229 olarak bulmuslardir.
Qinchuan sigirlarinin - Hardy—Weinberg dengesinde oldugunu, Cin Siyah Alaca
sigirlarinin ise Hardy—Weinberg dengesinde olmadigini ifade etmislerdir.

Curi ve ark. (2006), 79 bas Nellore (Bos indicus, Zebu) ile farkli seviyelerde Bos
taurus x Bos indicus (Zebu) melezleri olan 30 bas Canchim (5/8 Sarole + 3/8 Zebu), 30
bas 1/2 Simmental ve 245 bas 1/2 Angus si18ir irklarinda besi siiresince canli agirliklar
(alistirma donemi, besi baslangici ve besi sonu), ortalama giinliik canli agirlik artiglari,
karkas agirligi, karkas randimani, goz kasi alam1 ve yaglanma gibi 6zellikler ile Pit-1
geninin 1301 bg¢’lik PCR iiriiniiniin Hinfl polimorfizminin iligkilerini belirlemek i¢in
yaptiklar1  calismada, BB  genotipini Nellore ve Simmental sigirlarinda
gozleyemediklerini, AA ve AB genotipleri ile s6z konusu 0Ozellikler arasinda yapilan
iliski analizinde herhangi bir iligkinin olmadigini (P>0.13) bildirmislerdir. Arastiricilar
AA, AB ve BB genotipleri ile A/B allel frekanslarim1 Nellore, Canchim, 1/2 Simmental
ve 1/2 Angus sigir irklarinda sirasiyla 0.795, 0.205 ve 0.000 ile 0.897/0.103, 0.800,
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0.167 ve 0.033 ile 0.883/0.117, 0.733, 0.267 ve 0.000 ile 0.867/0.133, 0.295, 0.693 ve
0.012 ile 0.641/0.359 olarak bulmuslardir.

Zakizadeh ve ark. (2007), Iran’in 97 bas Manzadrani, 87 bas Sarabi ve 112 bas
Golpayegani sigirlart ile 110 bas Siyah Alacada Pit-1 geni Hinfl (451 bg)
polimorfizmini arastirdiklar1 calismalarinda sirasiyla A allelinin frekansini 0.37, 0.27,
0.34 ve 0.21, B allelin frekanslarini ise 0.63, 0.73, 0.66 ve 0.79 olarak belirlemislerdir.
AA, AB ve BB genotip frekanslarin1 Manzadrani sigirlarinda 0.167, 0.406 ve 0.427,
Sarabi sigirlarinda 0.083, 0.381 ve 0.536, Golpayegani sigirlarinda 0.109, 0.455 ve
0.436, Siyah Alaca sigirlarinda ise 0.059, 0.297 ve 0.644 olarak bulmuslardir. Genotip
frekans farkliliklar1 bakimindan Manzadrani ve Golpayegani sigirlar ile Siyah Alaca
sigirlar1 arasinda onemli (P<0.05), Sarabi ile Siyah Alaca sigirlar1 arasinda onemsiz
(P>0.05) farkliliklar belirlemislerdir. Kirk bas Golpayegani ve seksen yedi bas Siyah
Alaca si1girin siit verimleri ile Hinfl polimorfizmleri arasinda yaptiklar: iligki analizinde
siit verimleri ile genotipler arasinda herhangi onemli bir iligki tespit etmemislerdir
(P>0.05).

Viorica ve ark. (2007), 76 bas Simenatal sigirinda Pit-1 geni ekzon 6 bolgesinin
1350 be’lik PCR iiriintiniin Hinfl enzimi ile meydana gelen polimorfizmini belirlemek
icin yaptiklar1 calismada AA, AB ve BB genotip frekanslar sirasiyla 0.118, 0.197 ve
0.685 olarak, A ve B allel frekanslarini ise 0.25 ile 0.75 olarak bulmuslardir.

Carrijo ve ark. (2008), Pit-1 geni Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen
genotipler ile 509 bas Canchim sigirinin dogum agirligi, dogumdan siitten kesime
kadarki ortalama canli agirlik kazancglari, siitten kesimden 12 aylik yasa kadarki
ortalama canli agirlik kazanglar ile siitten kesimden 12 ayhik yasa kadarki canlh
agirliklart ve 365 giinliikk yastaki canli agirliklar1 arasindaki iligkileri arastirmiglardir.
Calismada Canchim sigirlarinin grup 1 (GG1) olarak 232 bas 5/8’1 Sarole ve 3/8’i Zebu,
grup 2 (GG2) olarak 277 bas 21/32’si Sarole ve 11/32’si Nellore populasyonlart olmak
tizere genetik olarak 2 farkli sigir populasyonundan meydana geldigini ifade etmislerdir.
Hinfl polimorfizmi bakimindan A (+) / B (-) allel frekanslarim GG1 ve GG2 ig¢in
sirastyla  0.13/0.87 ile 0.27/0.73 olarak belirlemislerdir. Arastiricilar GGl
populasyonunda genotipler ile iizerinde durulan 6zellikler arasinda herhangi bir iliskiyi
tespit edememislerdir. GG2 populasyonunda AA (Hinfl +/+), AB (Hinfl +/-) ve BB
(Hinfl -/-) genotiplilerin dogumdan siitten kesime kadar ortalama canli agirlik
kazanglarin1 sirasiyla 0.76, 0.76 ve 0.85 kg olarak tespit etmisler ve BB (Hinfl -/-)

genotiplilerin dogumdan siitten kesime kadarki ortalama canli agirlik kazanclari
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bakimindan AA (Hinfl +/+) ve AB (Hinfl +/-) genotiplilerden iistiin olduklarimi ifade
etmislerdir (P<0.05). Ayrica BB (241.83 kg) genotiplilerin siitten kesimden 12 aylik
yasa kadarki canli agirliklari bakimindan AA (217.46 kg) ve AB (217.57 kg)
genotiplilerden iistiin olduklarimi ifade etmislerdir (P<0.05). Arastiricilar B allelinin
seleksiyonda kullanilmasinin hayvanlarin dogum agirligim yiikseltmeden siitten kesim
agirligimm artirabilecegini ifade etmekle birlikte her iki genetik grupta soz konusu
polimorfizmin aym etkiyi gostermemesinden dolay1 seleksiyonda kullanilmadan once
baska populasyonlarda test edilmesi gerektigini ifade etmislerdir.

Mukesh ve ark.’lar1 (2008) Hindistan’dal6 fakli sigir irkinda (Bos taurus ve Bos
indicus) Pit-1 geninin 1350 b¢’lik PCR iiriiniiniin Hinfl kesim enzimi sonucu meydana
gelen polimorfizmi arastirdiklar1 ¢alismalarinda genotip ve allel frekanslar1 bakimindan
en yiiksek degerlere BB ve B’lerin sahip oldugunu ve ortalama olarak sirasiyla 0.881 ve
0.937 olarak tespit ettiklerini bildirmislerdir. Bununla birlikte polimorfizm sonucu sigir
irklarinda meydana gelen varyant dagilim farkliliklarinin sigirlarin  yetistirildikleri
cografi ve iklimsel bolgeler ile deri renkleri bakimindan 6nemli olmadigim (P>0.05),
verim yonleri bakimindan ise onemli oldugunu (P<0.05) ifade etmislerdir.

Edriss ve ark.’nin (2008) Iran’in Isfahan ilindeki 4 farkli Siyah Alaca siiriindeki
Hinfl (451 bg) polimorfizmini belirlemek i¢in yaptiklar calismalarinda, ortalama olarak
A allelinin frekansim1 0.256, B allelinin frekansini ise 0.744 olarak bulmuslardir. AA,
AB ve BB genotip frekans ortalamalarini ise 0.031, 0.450 ve 0.519 olarak tespit etmisler
ve populasyonlarin Hardy—Weinberg dengesinde olmadigini ifade etmislerdir. Bununla
birlikte siiriiler bazinda (1. — 2. — 3. — 4. siirii) AA/AB/BB genotip frekanslarim
strastyla 0.050/0.450/0.500, 0.019/0.449/0.533, 0.018/0.564/0.418 ve 0.050/0.350/0.600
olarak belirlemislerdir. A/B allel frekanslarin1 ise yine siiriller bazinda sirasiyla
0.275/0.725, 0.243/0.757, 0.300/0.700 ve 0.225/0.775 olarak tespit etmislerdir.
Calismalarinda genotip frekanslarindan AA’nin, allel frekanslar1 bakimindan ise A
allelinin diisiik oldugu goriinmektedir. Arastiricilar herhangi bir verimle iligski analizi
yapmamis olmakla birlikte siit verimi ve yag verimi bakimindan literatiire dayanarak
populasyonun seleksiyonunda AB genotipli hayvanlarin tercih edilmesinin etkili
olabilecegini bildirmislerdir.

Zhang ve ark. (2009), 67 bas Qinchuan, 47 bas Limuzin x Qinchuan, 42 bas
Angus x Qinchuan ve 36 bag Germany Yellow x Qinchuan etci sigirlarinda Pit-1 geni
Hinfl polimorfizmi ile viicut ol¢iileri arasinda iligkileri arastirmiglardir. Calismalarinda

genotip ve allel frekanslar bakimindan BB genotipi ve B allelinin dominant oldugunu
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(Cizelge 2.5¢) ve biitiin populasyonlarin Hardy—Weinberg dengesinde oldugunu
bildirmislerdir. iliski analizinde ise sadece Germany Yellow x Qinchuan etci
sigirlarinda BB genotipli bireylerin AB genotiplilere kiyasla daha yiiksek dogum
agirlign (BB: 137.26 kg, AB: 96.27 kg) ve cidago yiiksekligine (BB: 97.40 cm, AB:
89.67 cm) sahip olduklarin1 bildirmislerdir (P<0.05). Arastiricilar calismalarinda
hayvan sayisinin az oldugunu ve verim Ozelliklerine Pit-1 geninin etkisinin daha iyi
anlasilmasi icin daha fazla hayvan sayisi ile calisilmasi gerektigini ifade etmislerdir.

Jawasreh ve ark. (2009), Urdiin’de yetistirilen yerli sigirlar (36 bas) ile Siyah
Alacalarda (45 bas) Hinfl (600 bg¢) polimorfizmini belirlemek amaciyla yaptiklari
calismalarinda, AA, AB ve BB genotip ve A/A allel frekanslan ile heterozigotluk
degerlerini yerli sigirlarda sirasiyla 0.000, 0.176 ve 0.8235, 0.088/0.912 ile 0.160, Siyah
Alaca sigirlarda sirasiyla 0.046, 0.255 ve 0.697, 0.174/0.826 ile 0.288 olarak
bulmuglardir.

Misrianti ve ark. (2010)’min Endonezya’nin 9 farkli yerinden olmak iizere
toplamda 45 bas Siyah Alacada Pit-1 geninin ekzon 6 bolgesindeki Javanmard ve ark.
(2005)’nin onerdigi 611 be’lik gen bolgesinin Hinfl enzimi kesimi sonucu allel ve
genotip frekanslarini tespit etmek amaciyla yaptiklar: calismada AA, AB ve BB genotip
frekanslart sirasiyla 0.022, 0.444 ve 0.553 olarak, A ve B allel frekanslarini ise 0.25 ve
0.75 olarak bulmuslardir.

Beigi Nassiri ve ark. (2010), ii¢ farkli bolgeden topladiklar1 toplamda 84 bas
Najdi sigirinda Hinfl (451 bg) polimorfizmini belirlemek i¢in yaptiklar: ¢aligmalarinda,
AA, AB ve BB genotip frekanslart sirasiyla 0.0357, 0.2976 ve 0.6666, A ve B allel
frekanslarini ise 0.1845 ve 0.8155 olarak bulmuslardir. Arastiricilar Najdi sigirlarinda
B allel frekansinin yiiksek oldugu icin kiiltiir irklar1 ile melezlemeler yapilarak AB
genotiplerinin frekanslarinin artirilmasi gerektigini bildirmislerdir.

Pit-1 geni ile ilgili olarak o©zellikle mevcut calismadaki polimorfizmler ile
verimler arasindaki iliskilerin daha iyi anlasilmasi icin takip eden sayfalarda Cizelge

2.5a,b,c hazirlanmustir.



59

Cizelge 2.5a. Pit-1 geni Hinfl polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Pit-1
Kaynak ve PCR iiriinii Irk N Genotip frekanslari Allel frekanslari H, Verimle iliskisi
AA AB BB A B
Renaville ve ark. (1997a) | . . . 89 . A .alllevlli siit verimi, protejn verimi, viicut
451 be Italyan Siyah Alaca bogas1 (1842] 0.022 | 0.315 | 0.553 | 0.188 0.812 ]0.305 derlnh.gl,. kalca dolgunlugg, a;ka t?gcak
kiz1) yerlesimi ve diisiik yag yiizdesi iizerine etkili
BB genotipinde olanlarin 7. ay canli agirliklar
AB (P<0.01) ve AA (P<0.05) genotiplilere
. kiyasla daha yiiksek; AA ve BB genotiplilerin
Renaville 4V5‘°‘13;k' (1997b) | Belcika Mavisi 350 | 0.200 | 0.445 | 0355 0045233* 005-‘;77* 0.4gg |13 ayhik yastaki omuz yiiksekligi daha yiiksek
¢ ’ ’ ' (P<0.001); giinliikk canli agirlik artisi ile yem
degerlendirmeye genotiplerin etkisi onemsiz
B alleli erken donemde canli agirlikla iliskili
Hori-Oshima ve Barreras- Pilt(_L geni Aljjlll.ehilin 305 giinli( ];lg X;rlilgirz
. « | tek bagina etkili olmadigi, anc "deki
Serrjllrslo1 %)2003) Siyah Alaca 196 | 0.026 | 0.257 | 0.717 | 0.155 0.845 |0.262 K allelinin etkisiyle AA genotipliler AB ve BB
¢ genotiplilerden daha yiiksek ortalamaya sahip
AA genotipliler gbgiis ¢evresi ve derinligi
Oprzadek ve ark. (2003) . - % " » | bakimindan, BB genotipliler ise uzunluk ve
451 be Siyah Alaca 144 | 0.063 | 0.368 | 0.569 | 0.247 | 0.753 |0.372 geniglik olgilleri bakimindan daha yiiksek
ortalamalara sahip
Zhao ve ark. (2004) Angus 416 | 0111 | 0440 | 0450 | 03317 | 0.669° |0.443" Gelisme ve karkas ozellikleri ile Onemli bir
451 be ] ) ] ) ) ) iliski yok
AB genotipliler AA geotiplilere kiyasla daha
De Mattos ve fk' 200N Gry bogasi 40 | 0900 | 0.100 | 0.000 | 095 | 005 [0.095 |yiksck yag verimine sahip
~' ¢ BB genotipli bogalar seleksiyonda secilmeli
Lstri | 116 | 0.069 | 0.328 | 0.603 | 0.233 0.767 0.357j
IL strii | 209 | 0.043 | 0.411 | 0.546 | 0.248 0.752 0.373* Hinfl allelleri ile sit, yag ve protein verimleri
Dybus ve ark. (2004) Polanya Siyah Alaca I siirii | 126 | 0.048 | 0.373 | 0.579 | 0.234 | 0.766 0.358* ile yag, protein ve ’yag & protein yiizdeleri
451 bg IV.Siirii | 140 | 0.048 | 0.421 | 0.531 | 0.261 0.739 0.386* arasmda’l bir iliski yok
V.Siri | 309 | 0.055 | 0369 | 0.576 | 0.239 | 0.761 |0.364 y
Genel 900 | 0.052 | 0.382 | 0.566 | 0.243 0.757 [0.368
Vargas ve ark. (2004) . * x « | AA genotipli hayvanlar siit verimi i¢in ideal,
451 be Siyah Alaca 46 0.10 0.35 0.55 | 0.283 0.717 | 0.405 iireme ozellikleri bakimindan degil
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Cizelge 2.5b. Pit-1 geni Hinfl polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri

Pit-1
Kaynak ve PCR iiriinii Irk N Genotip frekanslari Allel frekanslar H, Verimle iligkisi
AA AB BB A B
Sarabi 82 | 0451 | 0341 | 0.207 | 0.622 | 0378 | 0.470
Golpayegani 57 | 0.614 | 0.263 | 0.123 | 0.746" | 0.254 | 0.379
Javanmard ve ark. (2005) Sistanil 38 | 0.842 | 0.158 | 0.000 | 0.921 | 0.079" | 0.145
600 be Taleshi 70 | 0.614 | 0.314 | 0.071 | 0.771 0.229 | 0.353 #
Manzadrani 26 0.692 | 0.269 | 0.038 | 0.827 0.173 | 0.286
Dashtiyari 8 0.625 | 0.000 | 0375 | 0.625 | 0.375 | 0.469
Golpayegani x Isvigre Esmeri F, 13 0.000 | 0.769 | 0.231 | 0.385 0.615 | 0.473
BB genotipliler AB genotiplilere kiyasla dogum
agirlhigl, siitten kesime kadar ortalama agirlik
artiglari, 12. ay viicut yiiksekligi ile 6. ve 12. ay
Xue ve ark. (2000) |\ 0 ang 100 | 0210 | 0510 | 0.280 | 0.465 | 0.535 |0.497 |canh agirlik, viicut uzunlugu ve gogiis cevresi
451 be . b .
bakimindan daha yiiksek degerlere sahip
(P<0.05), BB genotipliler 12. ay canli agirlik
bakimindan AA’lardan daha yiiksek (P<0.05)
Yan ve ark. (2006) Qinchuan 218 i i i 0.232 0.768 | 0.356 4
(Ozet) 451 bg Cin Siyah Alacasi 0.132 | 0.868 | 0.229
Nellore 79 0.795 | 0.205 0.000 | 0.897 0.103 |0.185 |Besi siiresince canli agirliklar, ortalama giinlitk
Curi ve ark. (2006) Canchim 30 0.800 | 0.167 | 0.033 0.883 0.117 |0.207" |canli agirhik artiglari, karkas agirhigi, karkas
1301 bg 1/2 Simmental 30 0.733 | 0.267 | 0.000 | 0.867 0.133 [0.231" |randimam, goz kasi alani ve yaglanma gibi
1/2 Angus 245 | 0.295 | 0.693 | 0.012 | 0.641 0.389 | 0.438" | 6zellikler ile iliskisi yok
Manzadrani 96 | 0.167 | 0.406 | 0.427° | 0.370 | 0.630 [0.466
Zakizadeh ve ark. (2007) | Sarabi 84 | 0.083" | 0.381° | 0.536" | 0.274 | 0.726 |0.398" |Hinfl allelleri ile Golpayegani ve Siyah Alaca
451 be Golpayegani 110 | 0.109" | 0.455° | 0.436 | 0.336 | 0.664 |0.446 |sigirlarin siit verimleri arasinda bir iliski yok
Siyah Alaca 111 | 0.059" | 0.297" | 0.644" | 0.208 | 0.792 |0.329°
Vlorlcalg‘;.grli (20071 immental 76 | 0.118 | 0.197 | 0.685 | 0217 | 0.783 |0.340" "
BB genotipliler dogumdan siitten kesime kadar
Carrijo ve ark. (2008) | 5/8 Charolais ve 3/8 of Zebu 232 | - - - 0.13 | 087 [0.226' Ertzfla‘:;a fgnhl lig‘rhk kkgzalzglanl e ko
1301 be 21/32 Charolais ve 11/32 Nelore | 277 | - - -] 027 | 073 |0394" | SENMCET 2 AYIE yasa Face cant agiac an
bakimindan tiistiin olmakla birlikte seleksiyonda
B allelinin tercih edilmesi
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Pit-1
Kaynak ve PCR iiriinii Irk N Genotip frekanslari Allel frekanslari H, Verimle iliskisi
AA AB BB A B
Gir 51 0.000 | 0.040 | 0.960 | 0.020 | 0.980 [0.039"
Kankrej 43 0.000 | 0.060 | 0.940 | 0.030 | 0.970 |0.058"
Rathi 45 0.000 | 0.112 | 0.888 | 0.056 | 0.944 |0.106"
Sahiwal 45 0.000 | 0.259 | 0.741 | 0.130 | 0.870 |0.226"
Tharparkar 48 0.000 | 0.270 | 0.730 | 0.135 | 0.865 |0.234"
Deoni 48 0.000 | 0.108 | 0.892 | 0.054 | 0.946 |0.102"
Gaolao 44 | 0.000 | 0.288 | 0.712 | 0.144 | 0.836 0.280j
Hariana 42 | 0.000 | 0.228 | 0.772 | 0.114 | 0.886 |0.202
Mukesh ve (ﬁi (2008) 1 NMewati 48 | 0.000 | 0.124 | 0.876 | 0.062 | 0938 |0.116 #
Ongole 42 | 0.000 | 0.096 | 0904 | 0.048 | 0.952 |0.091
Amritmahal 42 | 0.000 | 0.072 | 0.928 | 0.036 | 0.964 |0.069"
Dangi 37 0.027 | 0.082 | 0.891 | 0.068 | 0.932 |0.127
Kangyam 57 0.000 | 0.034 | 0.966 | 0.017 | 0.963 |0.072°
Khillar 40 | 0.000 | 0.050 | 0.950 | 0.025 | 0.975 |0.049"
Nagori 44 | 0.000 | 0.000 | 1.000 | 0.000 1.000 | 0.000°
Red Kandhari 47 0.000 | 0.056 | 0.944 | 0.028 | 0.972 |0.054"
Genel 723 | 0.002 | 0.119 | 0.881 | 0.063 | 0.937 |0.118"
L. siirii 40 | 0.050 | 0450 | 0.500 | 0.275 | 0.725 [0.399"
Edriss ve ark. (2008) . II. suru 107 | 0.019 | 0.449 | 0.533 | 0.243 | 0.757 0.368:
451 be Siyah Alaca III. stirii 55 0.018 | 0.564 | 0.418 | 0.300 | 0.700 0.420* #
IV. siirii 60 | 0.050 | 0.350 | 0.600 | 0.225 | 0.775 |0.349
Genel 262 | 0.031 | 0450 | 0.519 | 0.256 | 0.744 |0.381"
Qinchuan 67 0.030 | 0.403 | 0.537 | 0.232 | 0.768 [0.356 |Germany Yellow x Qinchuan sigirlarinda AB
Zhang ve ark. (2009) Limusin x Qinchuan 47 0.043 | 0.277 | 0.681 | 0.181 0.819 |0.296 |genotipliler daha yiiksek dogum agihgi ve
451 bg Angus x Qinchuan 36 0.111 | 0.444 | 0.444 | 0.333 0.667 |0.444" | cidago yiiksekligine sahip
Germany Yellow x Qinchuan 42 0.071 | 0.214 | 0.714 | 0.178 0.822 [0.293
Jawasreh ve ark. (2009) | Urdiin yerli sigirlart 36 0.000 | 0.176 | 0.8235 | 0.088 0.912 | 0.160 4
422 be Siyah Alaca 45 0.046 | 0.255 | 0.697 | 0.174 | 0.826 | 0.288
Mlsrlannéﬁ ‘;‘;;‘ (2010) | givah Alaca 45 | 0022 | 0444 | 0533 | 0244 | 0756" |0.369" #
Beigi Nassfsl fﬁgark' QO1O} Najai 84 | 0.0357 | 0.2976 | 0.6666 | 0.1845 | 0.8155 |0301" #

H, beklenen heterozigotluk, # herhangi bir verimle iliskilendirilmemis, "allel frekanslarindan hesaplanmis degerler ve *diizeltilmis degerleri temsil etmektedir.
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3. MATERYAL VE YONTEM
3.1. Materyal
3.1.1. isletme

Tarim Isletmeleri Genel Miidiirliigii (TIGEM) ne bagli Konuklar Tarim
Isletmesi Konya’dan 57 km. uzakliktaki Sarayonii Ilgesi smirlar1 icinde yer almaktadir.
Isletmenin kuzeyinde Gozlii ve Kokez kodyleri, batisinda Yenicekaya koyii ve Besgoz
golii, dogusunda Sarayonii ilcesi bulunmaktadir. Isletmenin toplam arazi varlig1 42 610
dekar olup, bunun 35 275 dekarinda tarla, bah¢e ve yem bitkileri yetistiriciligi
yapilmaktadir. Yem bitkileri iiretimi (3 854 dekar) hem tohumluk olarak hem de
isletmede yetistirilen damizlik hayvanlarin kaba yem ihtiyacin (yonca, silajlik misir ve
fig) karsilamak icin yapilmaktadir. Geriye kalan 7 335 dekar ise kiiltiir dis1 arazidir.
Isletmenin sulanan arazi varlig1 ise 4 800 dekardir. iklimi tipik karasal iklim olup, kislar

soguk, yazlar genellikle sicaktir.
3.1.2. Hayvan materyali

Hayvansal iiretim faaliyeti bakimindan Konuklar Tarim isletmesinde Esmer 1rki
damizlik siit sigirciligl yapilmaktadir. 2010 yilinda yaklasik olarak 230 sagmal siit
sigirinda sagimlar gerceklestirilmis, 60 inek kuruda olarak tespit edilmistir. Sagmal inek
oramt % 80 dolayindadir. Isletmenin sagim sistemi 2x12 balikkilcigi seklinde
tasarlanmistir (Sekil 3.1). Sabah ve aksam olmak {iizere 12 saat araliklarla 2 sagimci
tarafindan gerceklestirilen sagimlarda iiretilen siit sogutma tankinda depolanmakta ve 1
yillik ihale usulii ile satilmaktadir. Isletme hayvansal iiretim faaliyetinde bulundugu
gibi hem ciftcilerin damizlik hayvan ihtiyacini hem de besi materyali saglamasi

acisindan iireticilerin onemli kapilarindan birisi haline gelmistir.

Sekil 3.1. Westfalia 2 x 12 balikkil¢ilg1 sagim sistemi
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3.1.3. isletmeden elde edilen veriler

3.1.3.1. Hayvanlarin bireysel kayit bilgileri

Konuklar Tarim isletmesinde gerek isgiiciinden tasarruf gerekse insan
hatalarindan kaynaklanacak olumsuzluklart gidermek ve daha objektif degerlendirmeler
yapabilmek i¢in siirii yonetiminin saglanmasi amaciyla bilgisayar destekli Westfalia
DairyPlan C21 (Versiyon 5.2) siirii yonetim programi kullanilmaktadir. Bu program
sayesinde hayvanlara ait bireysel bilgiler hem kullanici tarafindan girilebilmekte hem de
sistem tarafindan kayit altina alinabilmektedir. Calismada kullamilan sigirlara ait

kayitlar bilgisayara dayali siirii yonetim programindan elde edilmistir.

3.1.3.2. Kan ornekleri

DNA izolasyonunda kullanilacak olan kan Ornekleri sagmal ve kurudaki
hayvanlarin boyun toplardamarindan (Vena jugularis) EDTA (Etilen Diamin Tetra Aset
Asidi)’li vakumlu kan alma tiipleri ve kaniil kullanilarak elde edilmis ve +4°C’deki
soguk zincirde korunarak S.U. Ziraat Fakiiltesi Hayvan Biyoteknolojisi Laboratuarina
getirilmistir. U¢ yiiz bir bas Esmer inekten almnan kan 6rnekleri DNA izolasyonu

yapilana kadar derin dondurucuda —20 °C’de muhafaza edilmistir.

3.1.3.3. Siit ornekleri

Siit bilesenlerinin analizinde kullanilacak siit 6rneginin bir sagimda elde edilecek
olan siitiin tamammm homojen olarak temsil etmesi gerekmektedir. Ozellikle siit
bilesenlerinden yag yiizdesi sagum siiresince en ¢ok varyasyon gosteren major
bilesenlerden bir tanesidir. Giinlimiize kadar siit 6rneginin alinmasi ya sagim kovalari
karigtirilarak yada on sagimdan sonra yaklasik 40-50 ml kadar siitiin alinmasi ile
gerceklestirilmektedir. Ancak son zamanlarda siit Ornekleme aparatlarinin varligi
orneklemenin sagim siiresince elde edilen siitten homojen bir sekilde yapilmasina imkan
vermektedir. Calismada Westfalia DairyPlan siirii yonetim sistemine ait siit 6rnekleme

aparatlar1 kullanilmistir (Sekil 3.2).
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Sekil 3.2. Westfalia DairyPlan siit 6rnekleme aparatlar1 ve siit orneklemesi

Siit orneklemesi, iki ay Oncesinden laktasyona baslamis olan sagmal inekler
dikkate alinarak 2010 yil1 Ocak ayinda baslamis ve miiteakip kontrol zamanina kadar
laktasyona baslamis olan inekler siit kontrollerine dahil edilmislerdir. Calisma siiresince
meme problemlerine ve mastitisten kaynaklanan verim diisiikliigiine sahip olan
hayvanlar ile reforme olarak siiriiden ayrilan inekler degerlendirme dis1 birakilmiglardir.
2010 y1l1 Aralik ayinda son siit 6rneklemeleri de alindiktan sonra en az 7 siit kontroliine
sahip olan ineklerin siitleri caligmada kullanilmistir. Toplamda 126 bas Esmer sigirdan
alinan siitlerin analizleri sabah ve aksam olmak {izere sagimlarin bitiminden hemen
sonra iki tekerriirlii olarak Lactoscan MMC-30 sn siit analiz cihazi ile yapilmistir (Sekil

3.3).
—_— N
"’.. AL

Sekil 3.3. Lactoscan MMC-30 sn siit analiz cihazi

Analizde siit bilesenlerinden sabah ve aksam sagimlarindan alinan Orneklerin
yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3 ), yagsiz kuru madde (%), kiil (%),
donma noktas1 (°C), pH ve iletkenlik (uS/cm) degerleri olgiilmiis ve ortalamalar

alinarak kontrol giinii siit bilesenleri olarak degerlendirilmistir.
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3.1.4. Yemleme

Isletmedeki sigirlar biiyiime ve gelisme caglarina gore gruplar halinde ayri
barinaklarda yetistirilmektedir. Laktasyondaki inekler ise giinliik siit verim seviyelerine
gore 3 ayri padokta bulundurulmakta ve yem karma makinasi ile giinliik siit verim

seviyelerine gore sagim sonrast yemlemeleri yapilmaktadir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4. Unifit yemlemeden goriintiiler

Verim seviyeleri bakimindan gruplar I. gruptaki inekler > 20 kg/bas/giin, 20
kg/bag/giin <II. gruptaki inekler > 10 kg/bas/giin, III. gruptaki inekler <10 kg/bas/giin
olarak meydana gelmektedir. Isletmenin kendi biinyesinde karma yem hazirlama iinitesi
bulunmadigindan kullanilan karma yem (Cizelge 3.1) TIGEM’e bagl Altinova Tarim

isletmesinden temin edilmektedir.

Cizelge 3.1. Yem karmasinda hammadde bilesenleri ve hesaplanmis bazi besin madde degerleri

Hammaddeler %0 Hesaplanmis Degerler

Misir 14.27

Ham protein (%) 17.23
Arpa 9.51
Bugday 222

Metabolik Enerji (ME, kcal/kg) 2709
Kepek 10.31
ATK 25.37

Ham seliiloz (%) 8.32
SFK 7.61
Melas 4.8

Notral Deterjan Seliilloz (NDS, %) 21.24
Bypass yag 3.17
M. tozu 1

Asit Deterjan Seliilloz  (ADS, %) 2.73
DCP 0.56
Tuz 0.4

Kalsiyum (Ca, %) 1.09
Karbonat 0.7
Vit+Min Kar. 0.1

Fosfor P, %) 0.56

Toplam 100
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Kaba yem kaynagi olarak yonca, fig, musir silaji ve bugday sap1
kullanilmaktadir. Cizelge 3.2°de isletmede sagmal ve kurudaki inekler i¢in kullanilan

karma ve kaba yemler ile hayvanlara verilen miktarlar (kg/bas/giin) gosterilmistir.

Cizelge 3.2. Isletmede kullanilan karma ve kaba yemler ile verilen miktarlari (kg/bas)

Sagmal inekler

Yem Kaynagi Kurudaki inekler
L Grup I Grup IIL Grup

Karma Yem 12 8 6 4

Yonca 3 3 2 -

Fig - - 1 3

Masir Silajt 28 26 22 10

Bugday Sap1 1 1 1 1
Toplam (kg/bas/giin) 44 38 32 18

Giinliik siit verim seviyelerine gore 3 ayr1 gruba ayrilan sagmal inekler ile
kurudaki ineklere verilen yemin kuru madde tiiketimi (KMT) bakimindan hesaplanmis

degerleri ise Cizelge 3.3’de verilmistir.

Cizelge 3.3. Sagmal ve kurudaki ineklere verilen yemin kuru madde tiiketimi bakimindan
hesaplanmis degerleri (Anonim, 2005; Yavuz, 2001; Bahtiyarca, 2010)

KMT'nin % ’si olarak Sagmal inekler ..
hesaplanmis degerler L. Grup II. Grup  III. Grup Kurudald inelder
Kuru madde tiikketimi  (kg) 21.56 17.48 14.65 9.73
Ham protein (%) 15.04 14.34 14.00 14.29
Metabolik Enerji (ME, kkal/kg) 2767 2713 2680 2631
Ham seliiloz (%) 19.58 21.47 22.43 23.11
Notral Deterjan Seliilloz (NDS, %) 39.59 42.36 43.44 42.63
Asit Deterjan Selilloz ~ (ADS, %) 19.23 22.14 23.35 23.06
Kalsiyum/Fosfor (Ca/P) 1.84 1.88 1.84 1.78

Kaba yem orani (%) 50.46 59.27 63.55 63.41
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3.2. Yontem

3.2.1. Genomik DNA izolasyonu

Uc yiiz bir bas Esmer sigirdan almman kan orneklerinden genomik DNA

molekiiliiniin izolasyonunda Miller ve ark. (1988) tarafindan bildirilen tuzla ¢oktiirme

DNA izolasyon protokolii labaratuvar ortaminda optimize edilerek asagidaki gibi

gerceklestirilmistir.

1.

Ne)

-20 °C’de muhafaza edilen kan 6rnekleri ¢oziilene kadar oda sicakliginda (24- 25 °C)
bekletilmistir.

. Her bir kan 6rneginden 500 pl alinarak 1.5 ml’lik ependorf tiip i¢cine konulmustur.

. Orneklerin iizerine 1000 ul Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.4) ilave

edilmis ve kisa bir siire vorteksle iyice karigtirarak 10 dk oda sicakliginda

bekletilmistir.

. Bekletme siiresinin sonunda ¢rnekler 5000 devir/dk’da 10 dak santrifiij edilmistir.

. Ependorf tiiplerin iist kisminda toplanan sivi kisim (siipernatant) dikkatli bir sekilde

uzaklastinlmistir. Dipte kalan peletlerin (hiicre kismi) rengi gozlenerek, peletlerin
rengi beyaz olana kadar Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi ile tekrar (en fazla 3 defa)

muamele edilmistir.

. Peletlerin iizerine 1000 pl Fizyolojik Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.4) eklenmis ve

kisa bir siire karistirilmastir.

. Ornekler 5000 devir/dk’da 7.5 dak santrifiij edilmis ve santrifiij sonunda s1v1 kistm

dikkatli bir sekilde tekrar uzaklastirilmastir.

. Peletlerin iizerine 400 pl Lisis TE Tampon Cozeltisi (Cizelge 3.4) eklenmis ve

peletlerin iyice ¢oziinmesi saglanmustir.

. Coziilen peletlerin iizerine 100 pl SDS (Sodyum Dedosil Siilfat, %20 lik) solusyonu

ve 5 pl proteinaz K (10 mg/ml) eklenerek hafifce karistirilmis ve 65 °C’de 1.5 saat
su banyosunda tutulmustur. Inkiibasyon siiresince her 15 dakikada bir hafifce

karigtirilmastir.

10. inkiibasyondan cikarilan 6rneklerin iizerine 250 ul 6M NaCl Cozeltisi (Cizelge 3.4)

eklenmis ve 15 dk vorteksle iyice karistirtlmistir.
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12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.
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Ornekler 12000 devir/dk’da 10 dk santrifiij edilerek iistte kalan ve DNA

molekiillerini iceren s1vi kisim yeni bir ependorf tiip i¢ine koyulmustur.

Ornekler 12000 devir/dk’da 10 dk tekrar santrifiij edilmis ve yine iistte kalan sivi

kisim (tuz kismin1 almadan) yeni bir ependorf tiip i¢ine alinmistir.

Ornekler iizerine 6rnek hacminin iki kati hacimde % 99.9 luk soguk etanol (-20

°C’de saklanan) ilave edilmistir.

Soguk etanol ilave edildikten sonra ependorf tiipii DNA iplikg¢ikleri kiimelesinceye
kadar 4-5 kez hafifce karistirilmistir.

Kiimelesen DNA iplikgiklerinin tiipiin dibine ¢okmesi i¢in tiip 10000 devir/dk’da 7

dk santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonunda etil alkol uzaklastirilarak tiipiin dibine ¢okmiis olan DNA
peletlerinin iizerine 1000 pl % 70’lik etil alkol ilave edilerek 10000 devir/dk’da 5 dk

santrifiij edilmistir.
Santrifiij isleminden sonra tiipiin iistiinde yer alan alkol uzaklastirilmastir.

Tiip icindeki alkoliin tamamen uzaklagsmasini saglamak amaciyla ornekler, ceker

ocak i¢cinde kurumaya birakilmistir.

Tamamen kuruyan ornekler iizerine 100 pul TE Tampon Cozeltisi ilave edilmis olup,
DNA peletlerinin ¢oziilmesi icin kisa bir siire vortekslenmis ve bir gece

buzdolabinda (+4 °C’de) bekletilmistir.

DNA izolasyonunda kullanilan tampon ¢ozeltilerin molaritesi / miktar1 ve igerikleri

Cizelge 3.4’de verilmigtir.

Cizelge 3.4. DNA izolasyonunda kullanilan tampon ¢6zeltilerin molaritesi / miktar1 ve igerikleri

Tampon Cozeltisi Molarite/Miktar icerik

032 M Sukroz

Eritrosit Lisis Tampon Cozeltisi 10 mM EDTA
5 mM MgClL

. .. . 75 mM NaCl

Fizyolojik Tampon Cozeltisi 25 mM EDTA
500 mM Tris-HCI

Lisis TE Tampon Cozeltisi 20 mM EDTA
10 mM NaCl
10 mM Tri

TE Tampon Cozeltisi 1 mM E]r;l“ A

35064 g NaCI

6M NaCl Cozeltisi 100 ml’ye tamamlanir  bdH,O
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3.2.2. Genomik DNA miktarinin ve kalitesinin hesaplanmasi

Calismada genomik DNA izolasyonunun basarili bir sekilde gerceklesip
gerceklesmediginin belirlenmesi amaciyla izole edilen genomik DNA oOrneklerinin
miktar ve saflik kontrollerinin yapilmasinda NanoDrop Spektrofotometre (ND
1000)’den yararlanmilmistir (Sekil 3.5). DNA ve RNA oOrneklerinin saflik dereceleri
spektrofotometredeki 260 nm ve 280 nm degerlerinin oranlanmasi ile (OD;¢y/OD-go)
belirlenmektedir. Saf DNA ve RNA eldesi i¢in OD,4/OD5gp oranlarinin sirasiyla 1.8 ile
2.0’ye yakin olmasi izole edilen iiriinlerin saf olduguna isaret etmektedir. Bu oranin
1.8’den diisiik olmas1 ortamda protein ya da fenol artiklarinin varligina isaret etmektedir
(Sambrook ve ark., 1989). Ancak iyi bir PCR optimizasyonu ile arzulanan bu degerlerin

altindaki 6rneklerden basarili bir sekilde iiriin eldesi de saglanabilmektedir.

ND-1000
x...g;;;'ﬂuphummeter

Sekil 3.5. NanoDrop Spektrofotometre (ND 1000)

Spektrofotometrede okuma yaparken izole edilen DNA peletlerinin ¢oziilmesi
icin kullanilan TE Tampon Cozeltisi ile cihazin kalibrasyonu yapilmis ve her bir
genomik DNA oOrneginden kalibrasyonda kullanilan miktar kadar (1 yada 2 ul)
kullanilmistir. Okuma yaparken 260 nm dalga boyunda niikleik asitler, 280 nm’de
protein ve 230 nm’de icerige karisan protein ya da fenol gibi diger bilesiklerin
miktarlar1 belirlenmistir. OD,40/OD5go oraninin yaninda OD,¢0/OD53p orani da niikleik
asitlerin safliginin ikincil bir Olciisiidiir. Bu oran ODy0/ODygy’den genellikle biraz
yiikksek (1.8 - 2.2) olarak tespit edilir (ND-1000 Spectrophotometer V3.5 User’s
Manual).
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3.2.3. Primerlerin secimi

Calismada leptin geninin hedef bolgeleri intron 2 ile ekzon 2 ve ekzon 3
bolgeleridir. Sirasiyla Buchanan ve ark. (2002), Pomp ve ark. (1997), Haegeman ve ark.
(2000) ve Lien ve ark. (1997) tarafindan bildirilen primerler ¢alismada kullanilmis ve
PCR ile hedeflenen leptin geni bolgeleri cogaltilmistir. Pomp ve ark. (1997) tarafindan
intron 2 bolgesinde bulunan Sau3Al polimorfizminin istenmeyen (artifact bands)
bantlar vermesinden dolay1 Leifers ve ark. (2002) tarafindan bu bolge icin tekrar
tasarlanan bagka bir primer daha ¢alismada kullanilmistir.

Pit-1 geninin hedef bolgesi ise intron 5 - ekzon 6 olup, Woollard ve ark.
(1994)’min bildirdigi primer ¢ifti caligmada kullanilmistir.

Cizelge 3.5°de leptin ve Pit-1 genlerinde PCR ile ¢ogaltilmasi hedeflenen gen
bolgeleri, kullanilan primerler, elde edilen PCR iiriinleri ile birlikte genotipler

verilmistir.

Cizelge 3.5. Leptin ve Pit-1 genlerinde PCR ile ¢ogaltilmasi hedeflenen gen bolgeleri,kullanilan
primerler, elde edilen PCR iiriinleri ile birlikte genotipleri

Leptin Kaynak: Leifers ve ark. (2002)
Intron 2 Forward 5> -TGGAGTGGCTTGTTATTTTCTTCT-3’

Gen ve .
Gen Primer sekanslar1 ve yararlamlan kaynaklar Kes-l m PCR Genotipler

Blgesi Enzimi Uriinii

Kaynak: Buchanan ve ark. (2002) CC: 75+19
Leptin - poryward 5 -ATGCGCTGTGGACCCCTGTATC-3' Kpn2l  94be  CL:94+75+19
Ekzon 2 Reverse 5" “TGGTGTCATCCTGGACCTTCC-3’ TT: 94

AA: 730+690+400

Kaynak: Pomp ve ark. (1997) AB: 730+690+400+310+90
.Leptin Forward 5° -GTCACCAGGATCAATGACAT-3’ Sau3AT 1820 be BB: 730+690+310+90
Intron 2 Reverse 5 ~AGCCCAGGAATGAAGTCCAA-3’ CC: 730+470+400+220

AC: 730+690+470+4004220

BC:730+690+470+400+310+220+90

AA: 390+32
Sau3Al  422b¢  AB: 390+303+32+88

Reverse 5" ~GTCCCCGCTTCTGGCTACCTAACT-3’ BB: 303+88+32

CC: 331
Leptin Kaynak: Haegeman ve ark. (2000) ;
Ekzon 3 Forward 5> -GGGAAGGGCAGAAAGATAG-3’ Hphl 331 be %E ; ? ; Igél+20
Reverse 5° -TGGCAGACTGTTGAGGATC-3’ '
. AA: 522
Leptin Kaynak: Lien ve ark. (1997) :
fntron 2 Forward 5’ ~GTCTGGAGGCAAAGGGCAGAGT -3°  BsaAl  522b¢ ég; ﬁﬁg‘l‘“gl
Reverse 5> -CCACCACCTCTGTGGAGTAG -3’ )
Pit-1 AA: 451
: Kaynak: Woollard ve ark. (1997) .
Intron 5- , s Hinfl 451 b¢  AB: 45142444207
Ekzon 6 Forward 5° ~-AAACCATCATCTCCCTTCTT-3 BB: 2444207

Reverse 5° —~AATGTACAATGTGCCTTCTGAG-3’
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3.2.4. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu), DNA’nin kalip olarak kullanildigi ve DNA
polimeraz enzimi vasitasiyla istenilen bir genin ya da ozgiin bir DNA dizisinin
primerler tarafindan yonlendirilerek 3 asamali olan belirli siire ve farkli sicakliklarda
cok sayida kopyasimin elde edilebilmesi i¢in uygulanan in vitro bir yontemdir. Pratikte
iirtin verimi biraz daha diisiik olmakla birlikte teorik olarak dongii sayisina baglh olarak
2" kadar DNA fragmani ¢ogaltilmus olur.

PCR programi genel olarak 3 asamasi olan dongiilerden meydana gelmektedir.
Bu asamalar;

1. Ayrilma (denaturation): DNA iplikciklerinin yiiksek sicaklikta (90-95 °C)

birbirinden ayrilmasi,

2. Baglanma/yapisma (annealing): Primerin hedef DNA zincirindeki
komplementeri oldugu bolgelere yapismast (primer/primerlerin baglanma
sicaklig dikkate alinmali),

3. Sentez/uzama (extension): Tag DNA polimeraz enzimi yardimiyla uygun
tampon ve dort ¢esit deoksiriboniikleozid trifosfat (ANTP;) varliginda yeni
cift zincirli DNA’lar olusturacak sekilde primerlerin DNA zincirindeki 3’
ucundan zincirin 5’-3” yoniinde sentezlenmesidir.

Sentez esnasinda kullanilan DNA polimeraz enzimi genellikle yiiksek
sicakliklarda yasayan bir canli olan Thermus aquaticus mikroorganizmasindan elde
edilmektedir.

Calismada uygun amplifikasyon kosullarinin  saptanmast i¢in  PCR
reaksiyonundaki primerlerin, Tag DNA polimerazin, MgCl, ve dNTP¢nin farkli
konsantrasyonlar1 yaninda TC-512 Master Gradient Thermal Cycler PCR cihazinda
(Sekil 3.6) kullamilan primerlere bagli olarak sicaklik, zaman dilimleri ve dongii
sayllarinda bazi optimizasyonlara gidilmistir. En i1yi amplifikasyonun gerceklestigi
kosullar ilgili genin PCR uygulamalar1 i¢in kullanilmistir. Sekil 3.6’da TC-512 Master
Gradient Thermal Cycler PCR cihazinin resmi ile Cizelge 3.6’da amplifikasyonlarda

kullanilan reaksiyon kosullar1 verilmistir.



Sekil 3.6. TC-512 Gradient Thermal Cycler PCR cihaz1
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Cizelge 3.6. Leptin ve Pit-1 genleri ile ilgili amplifikasyonlarda kullanilan reaksiyon kosullar1

Gen

Baslangic

Polimorfizm / Enzim  Ayrilmasi

Ayrilma

Baglanma

Uzama

Dongii
Sayisi

Son Uzama

Leptin
Ekzon 2 / Kpn21
(94 be)
Leptin
Intron 2 / Sau3Al
(1820 bg)
Leptin
Intron 2 / Sau3Al
(422 be)
Leptin
Ekzon 3 / Hphl
(331 bg)
Leptin
Intron 2 / BsaAl
(522 bg)
Pit-1
Intron 5 -Ekzon 6
Hinfl (451 bg)

94°C/5dk

94°C/5dk

94 °C/2dk

94 °C /10 dk

94 °C/5dk

95°C/10dk

94 °C /45 sn

94 °C /60 sn

94 °C /60 sn

94 °C /45 sn

94 °C /30 sn

95 °C /30 sn

60.3°C /45 sn

60.3°C /30 sn

58.1°C /60 sn

53.8°C /30 sn

61°C /30 sn

571.1°C/ 60 sn

72°C/1dk

72°C/1dk

72°C/1dk

72°C/1dk

72°C/1dk

72°C/2dk

35

40

35

30

35

35

72°C/10dk

72°C/10dk

72°C/15dk

72°C/10dk

72°C/5dk

72°C/10dk

PCR iiriinlerini elde etmek amaciyla her bir PCR tiiptine (0.2 ml’lik) DNA

izolasyonu sonucunda elde edilen DNA Orneklerinden Cizelge 3.7°de belirtilen
miktarlar kadar ilave edilmistir. Calismada DNA konsantrasyonlarinin esitlenmesine

gerek  duyulmamistir. PCR  reaksiyonunda kullanilan  molekiiler  biyoloji

hassasiyetindeki diger kimyasallar ve konsantrasyonlar1 Cizelge 3.7°de verilmistir. Ilgili
gen bolgesinin ¢ogaltilmasi amaciyla DNA 0Ornegi disindaki diger kimyasallar

(Fermentas Life Sciences, Vilnius, Litvanya) ayr bir tiip (1.5 ml’lik) ig¢erisinde uygun
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konsantrasyonlarda karisimlar: saglanmis ve her bir PCR tiipiine toplamda 10 pl olacak

sekilde ilave edilmislerdir.

Cizelge 3.7. PCR reaksiyonunda kullanilan kimyasallar ve konsantrasyonlari

Gen Leptin Leptin Leptin Leptin Leptin . Pit-1
Gen Bolgesi Ekzon 2 Intron 2 Intron2  Ekzon3 Intron2  Intron 5 - Ekzon 6
Restriksiyon Enzimi Kpn2l Sau3Al Sau3Al Hphl BsaAl Hinfl
PCR iiriinii (94 be) (1820bg) (422 bg) (331bg) (522 bg) (451 be)
DNA 1wl 1wl 1.5 ul 1wl 1.5ul 1l
10x Buffer 1X 1X 1X 1X 1X 1X
g 25mM MgCl, 1.5 mM 1.5 mM 15SmM 125mM 15mM 1.5 mM
z dNTP; (2.5 mM) 0.2 mM 0.2 mM 0.2 mM 02mM  02mM 0.2 mM
§ F-Primer (10 uM) 0.25 uM 0.2 uM 0.3 uM 0.2 uM 0.3 uM 0.3 uM
2: R-Primer (10 uM) 0.25 yM 0.2 uM 0.3 uM 0.2 uM 0.3 uM 0.3 uM
& Taq Polimeraz
A ?5 Ull) 05U 05U 05U 05U 05U 05U
Steril bdH,0O 6 ul 6.2 ul 54ul 6.1 ul 54 ul 59 ul
Toplam (ul) 10 10 10 10 10 10

3.2.5. PCR iiriinlerinin restriksiyon enzimleri ile kesilmesi ve agaroz jel

elektroforez uygulamalar:

PCR isleminin hemen sonrasinda amplifikasyonlar sonucu elde edilen PCR

tirtinleri bekletilmeden ilgili restriksiyon enzimi ile kesime tabi tutulmuslardir. Cizelge

3.8’de amplifikasyonlar sonucu ¢ogaltilan gen bolgeleri ile bu gen bolgelerini tantyan

restriksiyon enzimleri ve kesim reaksiyonu bilesenleri verilmistir.

Cizelge 3.8. PCR iiriinlerini taniyan restriksiyon enzimleri ve kesim reaksiyonu bilesenleri

Gen Leptin Pit-1
Gen Bolgesi Ekzon 2 Intron 2 intron2  Ekzon3  intron2  Intron 5 - Ekzon 6
Restriksiyon Enzimi Kpn21 Sau3Al Sau3Al Hphl BsaAl Hinfl
PCR fiiriinii (bg) 94 1820 422 331 522 451
Buffer Tango Tango Tango B Tango R
Alman Miktar (ul) ve Son Konsantrasyonu

PCR Uriinii () | 10 10 10 10 10 10
z Buffer  (10X/ul) 2 (1X) 2 (1X) 2 (1X) 2 (1X) 2 (1X) 2 (1X)
‘E | Restriksiyon Enzimi
g y (10 Urul) 0.5 (5U) 0.5 (5U) 0.5 (5U) 0.6 (6U) 0.6 (6U) 0.6 (6U)
S b0 (uh) 75 75 75 74 74 7.4

Toplam  (ul) | 20 20 20 20 20 20
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Igili gen bolgesinin kesilmesi amaciyla amplifikasyonlar sonucu ¢ogaltilan PCR
triinlerinin tamami olan 10 pl alimmistir. Kesim miksi ise Cizelge 3.8’de verilen
reaksiyon tamponu (Buffer), ilgili restriksiyon enzimi ve bdH,O’un uygun miktar ve
konsantrasyonlar1 ayarlanarak 10 pl’de hazirlanmis ve her bir PCR tiipiine toplamda 20
ul olacak sekilde ilave edilmislerdir.

Literatiirde 1ilgili gen bolgesi icin kullanilan restriksiyon enzimleri daha kisa
siirelerde kesim islemini gerceklestirmis olmalarina ragmen mevcut c¢alismada
uygulama kolaylig1 olmasi bakimindan enzim ile PCR iiriinlerinin muamele siiresi gece
boyu yapilmistir (Cizelge 3.9).

Cizelge 3.9. Amplifikasyonlar sonucu elde edilen PCR iiriinlerinin restriksiyon enzimleri ile kesim
sicakliklar1 ve agaroz jel konsantrasyonlari ile jelde yliriitme voltaj ve siireleri

Gen Leptin Pit-1
Gen Bolgesi Ekzon 2 Intron 2 Intron 2 Ekzon3 Intron2  Intron 5 - Ekzon 6
Restriksiyon Enzimi Kpn2l Sau3Al Sau3Al Hphl BsaAl Hinfl
PCR fiiriinii (bg) 94 1820 422 331 522 451
Enzim Kesim Sicakligi 55°C 37°C 37°C 37°C 35°C 37°C
Enzim Kesim Siiresi Gece boyu
Jel Konsantrasyonu (%) 3 3 2 2 2.5 2
Volt 80 80 80 85 80 80
Siire (dk) 90 90 120 120 120 90

Kesim islemlerinin tamamlanmasindan sonra RFLP yontemi ile cogaltilan ve
ilgili restriksiyon enzimleri ile kesilen DNA Orneklerinin elektroforetik ayrimi igin
agaroz jel (Prona Agaroz; Basica Le, Burgos, Ispanya) kullanilmistir. Kesim iiriinleri
Cizelge 3.9’da belirtilen  jel konsantrasyonlarinda hazirlanan agaroz jellerde
yiirlitiilmiislerdir.

Jeli hazirlamak icin, jel tankinin kapasitesi kadar 1X TBE tampon ¢ozeltisi (10.8
g Tris, 5.5 g borik asit ve 4 ml 0.5 M EDTA (Etilendiamintetraasetikasit pH:8))
alindiktan sonra arzu edilen jel konsantrasyonu kadar (% 2-2.5 veya 3) agaroz tartilip
erlen mayer icerisinde yiiksek sicaklikta (300-305 °C’de) bir mikrodalga firin i¢inde 2—
3 dk 1sitilarak agaroz tampon c¢oOzelti icerisinde eritilmistir. Kaynama esnasinda
mikrodalga firininin sicakligr biraz diisiiriilerek yaklasik 10-20 sn’de bir cozelti
sallamak suretiyle seffaf bir goriiniim kazanincaya kadar karistirnlmistir. Karigim
yaklasik 50-60 °C’ye kadar sogutulduktan sonra kesim iiriinlerinin UV 11k altinda

goriinmesini saglamak amaciyla 100 ml’de 1.5 pl etidyum bromiir olacak sekilde
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etidyum bromiir ¢cozeltiye eklenmis ve homojenlik saglanmak amaciyla ¢ozelti hafifce
sallanmistir.

Islem sonunda kesim iiriinlerinin jele yiiklenecegi kuyularin meydana gelmesini
saglamak amaciyla jele taraklar yerlestirilmis ve ¢ozelti hava kabarcigi olusturmadan jel
tankina dokiilerek oda sicakliginda katilasmast beklenmistir (Sekil 3.7). Katilasan jel,
tankla birlikte elektroforez cihazina yerlestirilmistir. Agaroz jelin hazirlanmasinda
kullanilan 1X TBE elektrolit tampon cozeltisi jelin iist kismim1 kapatacak sekilde

elektroforez tankina ilave edilmis ve taraklar jelin igerisinden ¢ikarilmistir.

G S

Sekil 3.7. Jel tankina agaroz jelin dokiilmesi

3.2.6. Kesim iiriinlerinin jel kuyularina yiiklenmesi

Kesim {iriinlerinin elektroforez icindeki 1X TBE c¢ozeltisine karigmasini
onlemek ve yiiriitilmesi esnasinda kolay takibi amaciyla yogunlugu yiiksek 6X
yiikleme boyast ((10 mM Tris-HCI (pH 7.6), % 0.03 bromophenolblue, % 0.03 xylene
cyanol FF, % 60 gliserol 60 mM EDTA)) kesim iiriinlerine ilave edilmistir. Otomatik
pipet (Thermo) yardimiyla 6X yiikleme boyasindan her bir tiipe 3 pl ilave edildikten
sonra her biri toplamda 23 pl’lik olan karisimlar jeldeki yuvalara yiiklenmistir (Sekil
3.8).

Sekil 3.8. Kesim iiriinlerinin jel kuyularina yiiklenmesi
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Calismada hem uygun amplifikasyon kosullarinin belirlenmesindeki PCR
optimizasyonu sonug¢larim1 gormek hem de DNA kesim iiriinlerinin (bantlarinin)
molekiiler biiyiikliiklerinin elektroforez sonrast belirlenmesi amaciyla jeldeki
yuvalardan bir tanesine standart olarak 1 birim Loading Dye + 2 birim DNA markérii +
3 birim bdH,0O olacak sekilde hazirlanan markorlerden 2.5 pl kadar kullanilmuastir.
Standart markor olarak calismada 50 bg, 100 b¢ veya 1 kb’lik DNA markorleri
(Fermentas Life Sciences) kullanilmistir (Sekil 3.9).

L
-
-
-

50 b¢ DNA markorii 100 b¢ DNA markorii 1 kb DNA markorii

Sekil 3.9. Calismada kullanilan DNA markorleri

3.2.7. Kesim iiriinlerinin jelde yiiriitiilmesi ve bant profillerinin elde edilmesi

Elektroforez islemi sonucunda jel kuyucuklarina yiiklenen kesim iiriinlerini
elektrik akimi olan ortamda birbirlerinden ayirmak i¢in yatay elektroforez cihazi (Sekil
3.10) kullamilmustir. Cizelge 3.9°da belirtilen voltaj ve siirelerde ara sira kontrol edilerek
elektroforezde yiiriitiilen kesim {iriinleri daha sonra UV 15181 altinda gozlenmistir (Sekil

3.11).

Sekil 3.10. Yatay elektroforez cihazi Sekil 3.11. Kesim iiriinlerinin UV 15181 altinda gozlenmesi
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3.2.8. Bant profillerinin degerlendirilmesi, genetik ve istatistik analizler

3.2.8.1. Bant profillerinin degerlendirilmesi

Genotiplere ait bant profillerinin degerlendirilmesinde jel dokiimantasyon

sisteminde elde edilen goriintiiler kullanilmistir. Leptin geni polimorfizmleri i¢in Sekil

3.12’de gosterilen veri matrisine gore bireylerin genotiplendirmesi yapilmistir.

v Intron 1 Intron 2 Ekzon 3
be Kpn?I (¥4 be) 1
¢ cr 1T % (s thié.}[s wn’
0 - = — Al = = A
H - - -r 1l = - -
n - - B 0 - - -
be Buall (522 )
AA AG GG
i = e -
Ml = = -
/ 6l — 5 =
b¢ SaudAl (1820 be) be SaudAT {422 by)
AA AR EE CC AC BC AA AR BE
- - - - - - = - - =
M- - = - - = - = =
4mn— - - = BE— =; =
- — = = e
310 — - - - - 7 - 2
- - - -
0 — - — -

Sekil 3.12. Leptin geni polimorfizmlerinin sematik gosterimi

Pit-1 geni polimorfizmi i¢in ise Sekil 3.13’de gosterilen veri matrisine gore

bireylerin genotiplendirmesi yapilmistir.

b HinfT (451 bg)
AA AB BB

451 —  — —
244 — — _
207 — — —

Sekil 3.13. Pit-1 geni polimorfizminin sematik gosterimi
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3.2.8.1. Genetik analizler

Bant skorlamalarindan elde edilen veri matrisi ile leptin ve Pit-1 geni
polimorfizmleri sonucu bireylerin genotiplendirmesi tamamlandiktan sonra allel ve
genotip frekaslar ile ilgili gen bolgelerinin heterozigotluk (H; Nei, 1973) degerlerinin
analizinde PopGene Version 1.32 (Yeh ve ark., 1997) istatistik paket programi
kullanmilmistir. Elde edilen degerler bakimindan Esmer sigir populasyonunun Hardy —
Weinberg dengesinde olup olmadiginin belirlenmesinde %2 testi yapilmistir.
Populasyonda ele alinan genler bakimindan belirlenen genotiplerden herhangi birisinin
beklenen frekansinin 5’ten kiiciik olmamasi ve Ornek biiyiikliigiiniin 50’den biiyiik

olmasindan dolay1 %2 testinde Yates diizeltmesi yapilmamistir (Diizgiines ve ark., 1983).

3.2.8.1. Siit verimi ve kompozisyonunun istatistik analizleri

Esmer sigirlarin siit verimi ve bilesenleri ile ilgili olarak ayda bir olmak {iizere

isletmeden asagidaki 6zellikler tespit edilerek bu arastirmada incelenmistir.

. Kontrol giinii siit verimi (KSV)
*  Yag(%)
. Protein (%)

. Laktoz (%)

. Yogunluk (kg/m?)

o Yagsiz kuru madde (%)
o Kiil (%)

o Donma noktasi (°C)

. pH ve iletkenlik (uS/cm)

Kontrol sagimlari igsletmenin siit sagim diizenine uygun olarak sabah ve aksam
olmak iizere giinde iki defa yapilmis ve sagimlarin bitiminden hemen sonra kontrol
giinii siit verimleri (KSV) ile hayvanlara ait bilgiler bilgisayar destekli Westfalia
DairyPlan C21 (Versiyon 5.2) siirii yonetim programindan elde edilmistir. Sabah ve
aksam siit kontrollerinde alinan siit 6rneklerinin analizi sagim bittikten hemen sonra

gerceklestirilmis ve siit bilesenlerinin sonuclar1 elde edilmistir. Sabah ve aksam
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degerlerinin ortalamalar1 alinarak siit verimi ve bilesenleri ile ilgili giinlik degerler
tespit edilmigtir.

Isletmede yetistirilen hayvanlarin laktasyon siit verimlerinin hesaplanmasinda
kolaylig1 ve cabuk anlasilmasi sebebiyle Hollanda metodu tercih edilmistir. Hollanda
metodu ile laktasyon siit veriminin hesaplanmasindaki yaklasim, giinliik ortalama siit

verimi (GOSYV) ile laktasyon siiresinin ¢arpilmasidir (Esitlik 3.1).

LSV =GOSV x LS 3.1)

Hesaplamada kullanilan GOSV, her kontrolde elde edilen siit verim miktarlar

toplaminin kontrol giinleri sayisina boliinmesi ile belirlenmektedir (Esitlik 3.2).

GOSV=(Zki/Xn) A3.2)
ki = 1. kontrol siit verimi (kg)

n = kontrol sayis1

Laktasyon siiresi ise LS = nka — (ka / 2 - A) esitliginden hesaplanmaktadir.
Formiilde n; kontrol sayisini, ka; kontrol araligi (giin) ve A; dogumla ilk kontrol arasi
gecen siiredir (giin).

Tamamlanmamis ve 305 giinden uzun siiren laktasyonlara sahip hayvanlarin 305
giinliik laktasyon siit verimlerinin (LSV3ps) hesaplanmasinda diizeltme faktorleri
kullanilmistir (Akman ve Elicin, 1984).

Calismada LSV3ps, KSV ve siit bilesenleri gibi iizerinde durulan o6zelliklere
etkili olabilecek cevre faktorlerinin etkilerinin belirlenmesinde en kii¢iik kareler metodu
kullanilmis ve analizler SAS istatistik paket programi ile gerceklestirilmistir (SAS,
2002, Ver. 9). Etkisi incelenen faktorler arasinda faktor seviyelerinin biitiin halleri diger
faktoriin biitiin hallerinde bulunmadigindan interaksiyona bakilmamustir. Uzerinde
durulan ozellikler bakimindan modeldeki c¢evre faktorleri dikkate alinarak
standardizasyonlar gerceklestirilmis ve genotipin etkisini belirlemek amaciyla istatistik

analizlerde kabul edilen matematik modeller sirasiyla takip eden sayfalarda verilmistir.

e 126 bas Esmer sigira ait 305 giinlikk laktasyon siit veriminin (LSVs3ps,
kg/laktasyon) analizinde 377 laktasyon veri kaydindan yararlanilmistir. Analizde

genel dogrusal model (GLM), SAS Proc GLM metodu kullanilmis olup;
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Yim = 0+ o + Bj+ Sk + G + €ijkim 3.3)

Modelde (Esitlik 3.3);

Yiimi: i. yilinda, j. laktasyona baslama ayinda, k. laktasyon sirasinda, I. genotipteki
, m. hayvanin LSV3ps’ne ait degeri,

u: LSV3s’ye ait populasyon ortalamast,

aj: i. yitlimin etki miktari, i = 2004, 2005,............... , 2010

Bj: j. laktasyona baglama aymin (LBA) etki miktari, j=1, 2,...... ,12 (Ocak,
Subat,........ ,Aralik)

Sk: k. laktasyon sirasinin (LS) etki miktari, k=1, 2,......... ,6

Gi: m. genotipin etki miktar1, leptin (Ekzon 2_Kpn2l, Intron 2_Sau3Al, Ekzon
3_Hphl, Intron 2_BsaAl Intron 2_Sau3Al) ve pit-1 (1ntr0n 5 - Ekzon 6_Hinf1)
genotipleri

&iji: Hata etkisini ifade etmektedir.

KSV (kg/giin), siit bilesenleri (yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk
(kg/m3 ), yagsiz kuru madde (%), kiil (%), donma noktasi (°C)) ve siitiin pH ve
iletkenlik (uS/cm) degerlerine ait istatistik analizlerde tekrarlanan ol¢iimler igin
karisik modeller (MM) SAS Proc Mixed metodu kullanilmistir (Esitlik 3.4). Ayda
bir yapilan kontrol kayitlar1 ile ilgili olarak analizde hayvanlarin 2004 ile 2010
yillar1 arasinda elde edilen KSV’de ilk 10 kontrol verim kayaitlari, siit bilesenleri
ile ilgili olarak yalniz 2010 yilindaki belirlenen en az 7 en fazla 10 kontrol siit
bilesen kayitlar1 degerlendirmeye alinmistir. KSV (kg/giin) bakimindan 126 bas
hayvanin toplamda 3529 kontrol giinii siit verim degerinden, siit bilesenlerine ait
analizde ise 1051 adet kontrol siit bilesen degerinden yararlamlmstir. Istatistik

analizde kullanilan modeller (Cizelge 3.10) takip eden sayfalarda izah edilmistir.
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Yijimn = 1 + 05 + Bj+ Sk + G1 + Yijkim + Pijkimn + DXkt + &ijkimno~ (3.4)
Modelde (Esitlik 3.4);

Yiikimno : 1. yihinda, j. laktasyona baslama ayinda, k. laktasyon sirasinda, I
genotipteki, m. kontroldeki n. hayvanin ilgili 6zelligine [KSV (kg/kontrol),
yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3), yagsiz kuru madde (%),
kiil (%), donma noktas1 (°C), pH ve iletkenlik (uS/cm)] ait degeri,

u : ilgili 6zellige ait populasyon ortalamast,

;i : i. yitlinin etki miktar, i = 2004, 2005,............... , 2010

Bj : j. laktasyona baslama aymin (LBA) etki miktari, j=1, 2,...... ,12 (Ocak,
Subat,........ ,Aralik)

Sk : k. laktasyon sirasinin (LS) etki miktar, k=1, 2,......... ,6

Gy : m. genotipin etki miktar1, leptin (Ekzon 2_Kpn2l, intron 2_Sau3Al, Ekzon
3_Hphl, Intron 2_BsaAl, Intron 2_Sau3Al) ve pit-1 (Intron 5 - Ekzon 6_HinfT)
genotipleri

Yijkim : . yilinda, j. laktasyona baslama ayinda, k. laktasyon sirasinda, [
genotipteki, m. kontroliin etki miktar, (m =1, 2, ....... ,7-10)

Pikimn : I yilinda, j. laktasyona baslama ayinda, k. laktasyon sirasinda, [
genotipteki, m. kontroldeki n. hayvanin etkisi (subject effect),

bX;jum - Uzerinde durulan ozellikler iizerine KSV i¢in sagimda gecen giiniin (SGG);
yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3), kiil (%) ve donma noktas1
(°C) i¢in KSV ve iletkenligin; yagsiz kuru madde (%) icin KSV, yag ve
iletkenligin; pH ve iletkenlik i¢in KSV’nin kismi regresyon katsayist,

&ijkimno - Hata etkisini ifade etmektedir.

Siit  bilesenlerinin istatistik analizinde sadece 2010 yilinda veriler elde
edildiginden yilin etkisi (0;) modellerden c¢ikarilarak diger faktorlere gore
standardizasyon gerceklestirilmistir.

Istatistik analizler sonucu elde edilen hangi iki ortalama arasindaki farkin istatistik
olarak onemli olup olmadiginin kontroliinde asgari onemli fark testi yapilmis olup,
LSV3ps icin MSTAT-C (1989) istatistik programi, KSV ve siit bilesenleri icinse
PDMIX800 programi (Saxton, 1998) kullanilmstir.

Tekrarlanan oOl¢iimler bir deneme {initesindeki bireylerden belirli bir zaman

stiresince belirli araliklarla elde edilen degerlerden saglanmaktadir. Bu dl¢iimlerde ayni
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hayvanlardan birbirlerine yakin zamanlarda alinan degerler hem diger zamanlara hem
de diger hayvanlarin verilerine kiyasla daha iliskili olup genellikle homojen bir yapida
degildirler. Son yillarda tekrarlanan Olctimlii denemelerde elde edilen verilerin
analizinde Ol¢iimler arast iligkili olma durumu da goz ardi edilmeden modele
katilmasim1 saglayan farkli varyans-kovaryans yapilarmin kullanimi miimkiin hale
gelmistir (Wolfinger ve Chang 1995; Littell ve ark., 1998; Wang ve Goonewardene,
2004; Moser, 2004; Littell ve ark., 2005). Bu arastirmada kontrollerden elde edilen
Olctimlerden veriler elde edildiginden varyans analizine kiyasla daha esnek olarak
modellemeye imkan taniyan homojen ve heterojen farkli varyans-kovaryans yapilari
karsilagtirllarak en iyi uyum saglayan model, iizerinde durulan o6zelligin istatistik
analizinde kullanilmistir. Varyans-kovaryans matris yapisinin modellenmesi amaciyla
homojen varyans-kovaryans modellerinden bilesik simetri (Compound Symmetry, CS),
birinci dereceden otoregresif [First-Order Autoregressive, AR(1)] ve Toeplitz (TOEP)
ile heterojen varyans-kovaryans modellerinden yapilandirilmamis (Unstructured, UN),
heterojen bilesik simetri (Heterogeneous Compound Symmetry, CSH), Huynh-Feldt
(HF) ve birinci dereceden anti-bagimli [First-Order Ante-dependence, ANTE(1)]
modelleri arastirmada bilgi kriterlerine gore karsilastinlmis ve ilgili 6zellige en iyi
uyum gosteren model analizde tercih edilmistir. Kovaryans parametre tahmin yontemi
olarak REML (restricted maximum likelihood, kisitlandirilmis en ¢ok olabilirlik)
metodu kullanilmistir. Arastirmada 10 kontrolde elde edilen veriler olmasina karsin
kullanilan varyans-kovaryans yapilarinin kolay anlasilabilmesi i¢in dort tekrarlanan
Olctimlii durumda Ol¢iimler aras1 kovaryans matris yapilart (Wolfinger ve Chang 1995;
Wang ve Goonewardene, 2004; Kincaid, 2005; Iyit, 2008) Cizelge 4.10°da verilmis
olup, kosegenlerindeki varyans degerleri sabit olanlar homojen varyans-kovaryans
modellerini (), degisken olanlar ise heterojen varyans-kovaryans modellerini () temsil

etmektedir.



Cizelge 3.10. Tekrarlanan 6l¢iimler arasi varyans-kovaryans model yapilari
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Model Adi Model Yazimi*
2
O, On O Ou
2

Yapilandirilmanus ™ OG> 6223 G2

Unstructure (UN) O; Oi

2

O,

2
G +61 G] Gl Gl
2
) +

Bilesik simetri” G "0 261 G
(Compound Symmetry, CS), O TG, O

Heterojen Bilesik Simetri
(Heterogeneous Compound Symmetry, CSH)

Birinci dereceden otoregresif
[First-Order Autoregressive, AR(1)]

Huynh-Feldt (HF)"

Birinci dereceden anti-bagimli”™
[First-Order Ante-dependence, ANTE(1)]

Toeplitz (TOEP)"

G +0,

(512 0,0.P G,0:°P O,0,P
2
0. 0,0:°P G,0,P
2

6. O:;0.P
2
(O
2 3
L'ppp
2
Lp p
L p
1
2 2 2 2 2
2 Gl+02—7w Gl+03—7w O, "0, A
! 2 22 22
Gi 02;—03—7u 62;04 A
2 2
Gi 61264 A
2
O

2
Gl Glczpl GlG3p1p2 Glc4p1p2p3
2

Gz 6263p2 GzG4p2p3
G, 0.0,
G,
G G G G
G G O
G o
62

*Matrislerin ksegen alt1 degerleri kosegen iistlerinin simetrileri oldugu igin yazilmamistir.
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Uzerinde durulan 6zelligin istatistik analizinde karisik modellerden en iyi uyum
saglayan modelin tercihinde -2 Res Log Likehood, AIC (Akaike Bilgi Kriteri), AICC
(Diizeltilmis Akaike Bilgi Kriteri) ve BIC (Bayesian Bilgi Kriteri) gibi bilgi kriterleri
dikkate alinmistir. Bu kriterler bakimindan en kiiciik degere sahip olan model en iyi
model olarak degerlendirilmektedir. Diger bir ifadeyle bilgi kriteri degerleri bakimindan
sifira en yakin olan model analiz i¢in en uygun model olmaktadir. S6z konusu bilgi
kriterleri bakimindan ilgili 6zellikte en iyi uyumu saglayan modelin tercihi yapilirken
AIC, AICC ve BIC bilgi kriterlerinin tercih edilecek modelde genellikle paralellik
gostermesi beklenir. Ancak biiyiik Orneklerde AICC’nin AIC’e tercih edildigini ve
BIC’in de modelde hata oranim yiiksek bularak AIC’den daha basit model yapisim
secme egiliminde oldugu bildirilmektedir (Wang ve Goonewardene, 2004). Bununla
birlikte AIC ve BIC bilgi kriterlerinin model secimindeki basari1 orani degiskenlik
gostermekle birlikte bazi arastiricilar AIC degerinin daha basarili oldugunu ifade
etmektedirler (Keselman ve ark., 1998; Kincaid, 2005; Iyit ve ark., 2006). Mevcut
calismadaki model tercihlerinde iizerinde durulan o6zelliklerin ¢ogunda AIC ve BIC
bilgi kriterlerinin paralellik gostermemesinden dolay1 -2 Res Log Olabilirlik, AIC ve
AICC degerleri BIC degerine kiyasla model seciminde Oncelikli olarak kabul

edilmislerdir.
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Cizelge 3.11. Kontrol siit verimi ile bilesenlerinin karigik modeller bakimindan kiyaslanmasinda kullanilan bilgi kriterleri

2 Res L Akaike Diﬁh'ilimis Bayesian | ) tI;'IlO' lik | Ol tf’llo' lik ol tl;lf' lik
> . - es Lo . . . aiKke . . . apiri aouirii apiri

Ozellikler | Modeller |\ Bﬂgxfé“e“ Bilgi Kriteri Bﬂgllgfé“e“ Oran Testi | OranTesti | Oran Testi
( ) (AICCO) ( ) SD Kikare P degeri

UN 18617.1 18727.1 187289 | 189433 54 3087.48 <0.0001

CS 20271.1 20275.1 20275.1 20283.0 1 1433.41 <0.0001

KSV CSH 20015.9 20037.9 20038.0 20081.2 10 1688.59 <0.0001

(kg) AR(1) 18911.3 18915.3 18915.3 18923.2 1 2793.20 <0.0001

HF 20259.0 20281.0 20281.1 20324.3 10 1445.49 <0.0001

ANTE(D) | 187085 18746.5 187468 | 18821.2 B 2996.00 <0.0001

TOEP 18859.3 18879.3 18879.4 18918.6 9 2845.21 <0.0001

UN 1725.0 1835 1841.4 19910 54 280.70 <0.0001

CS 1956.0 1960 1960 1965.7 1 49.71 <0.0001

Yag CSH 1840.1 1862.1 1862.4 1893.3 10 165.6 <0.0001

(%) AR(1) 1953.1 1957.1 1957.1 1962.8 1 52.62 <0.0001

HF 1948.1 1970.1 1970.4 2001.3 10 57.60 <0.0001

ANTE(D | 18352 1873.2 1873.9 1927.1 13 170.56 <0.0001

TOEP 1911.6 1931.6 1931.9 1960.0 9 94.08 <0.0001

UN -1568.7 -1458.7 -1452.4 -1302.7 54 323.48 <0.0001

cs 13604 1356.4 13564 | -1350.7 1 115.17 <0.0001

Protein CSH -1448.9 -1426.9 -1426.7 -1395.7 10 203.72 <0.0001

(%) AR(1) -1385.2 -1381.2 -1381.1 -1375.5 1 139.95 <0.0001

HF 13793 13573 3571 | 13261 10 134.11 <0.0001

ANTE(1) -1487.9 -1449.9 -1449.2 -1396.0 18 242.70 <0.0001

TOEP -1410.6 -1390.6 -1390.4 -1362.3 9 165.42 <0.0001

UN -662.4 -552.4 -546.1 -396.5 54 298.41 <0.0001

cs 4417 4317 4317 4320 1 77.62 <0.0001

Lakio, | CSH 5080 4860 4857 4548 10 143.96 <0.0001

. [ARD 5167 5127 5126 507.0 1 152.61 <0.0001

HF -449.1 4271 4269 23959 10 85.1 <0.0001

ANTE() | 5918 5538 5530 499.9 B 27776 <0.0001

TOEP 5383 5183 5180 4399 9 174.21 <0.0001

UN 32734 33834 3389.8 35304 54 277.56 <0.0001

cs 34279 3319 34320 3437.6 1 123.03 <0.0001

Yogunluk | _CSH 33755 3397.5 3397.8 34287 10 175.45 <0.0001

oy | AR 34343 34383 34383 34440 1 116.65 <0.0001

HF 34227 34447 34449 3475.9 10 128.29 <0.0001

ANTE() | 33614 33994 3400.2 34533 B 189.53 <0.0001

TOEP 33975 34175 5417.7 3445.9 9 153.46 <0.0001

UN 3817 917 498.1 647.7 54 316.76 <0.0001

Vagsiz |5 576.9 580.9 581.0 586.6 1 121.56 <0.0001

8 Tesh 519.0 5414 5417 572.6 10 179.08 <0.0001

o [CARM 531.8 535.8 535.8 5415 1 166.68 <0.0001

o [F 570.8 592.8 593.1 5240 10 127.70 <0.0001

ANTE() | 459.7 4977 4984 5516 18 238.82 <0.0001

TOEP 509.7 529.1 5293 5575 9 189.41 <0.0001

UN 2069.7 39596 39532 | 3803.6 54 406.99 <0.0001

s 37087 37047 37047 | -3699.0 1 4607 <0.0001

i |csH 37784 37564 37562 | 37252 10 115.83 <0.0001

c  [ARD 38445 38405 3840.5 | -3834.0 1 181.95 <0.0001

HF 37346 37126 37123 | -36814 10 71.98 <0.0001

ANTE(D) | -3986.6 -3948.6 39479 | -3894.0 B 324.02 <0.0001

TOEP 38846 38646 38643 | 38362 9 22197 <0.0001

UN 550320 4922.0 49156 | 4766.0 54 346.42 <0.0001

cs 48012 4797.2 47972 | 47915 l 115.67 <0.0001

Donma CSH -4862.0 -4840.0 -4839.7 -4808.8 10 176.43 <0.0001

Noktasi AR(1) -4880.1 -4876.1 -4876.1 -4870.4 1 194.53 <0.0001

©C) [ HF 48194 47974 47972 | 47662 10 133.88 <0.0001

ANTE(1) -4949.0 4911.0 -4910.3 -4857.1 18 263.47 <0.0001

TOEP -4899.7 -4879.7 -4879.5 -4851.3 9 214.13 <0.0001

UN 116880 215783 15720 | 14223 54 165.76 <0.0001

CS -1529.0 -1525.7 -1525.7 -1520.0 1 7.14 <0.0001

CSH -1599.0 -1577.0 -1576.7 -1545.8 10 76.42 <0.0001

pH AR(1) -1522.6 -1518.6 -1518.6 -1512.9 1 0.01 <0.0001

HF -1545.7 -1523.7 -1523.5 -1492.5 10 23.12 <0.0001

ANTE(D) | -1602.1 [1564.1 15634 | -1510.2 B 79.55 <0.0001

TOEP -1553.1 -1533.1 -1532.9 -1504.7 9 30.50 <0.0001

UN -231.6 -121.6 -115.3 34.3 54 411.27 <0.0001

CS 76.5 80.5 80.5 86.2 1 103.10 <0.0001

etkentik |_CSH 75.1 53.1 529 219 10 254.76 <0.0001

(uS/cm) AR(1) 107.3 111.3 111.3 116.9 1 72.37 <0.0001

HF 72.8 94.8 95.0 126 10 106.85 <0.0001

ANTE(1) -125.4 -87.4 -86.6 -33.5 18 304.98 <0.0001

TOEP 573 77.3 77.5 105.6 9 122.36 <0.0001




86

4. ARASTIRMA SONUCLARI VE TARTISMA

Konuklar Tarim isletmesinde yetistirilen Esmer sigirlarinda leptin ve Pit-1 geni
polimorfizmleri ile siit verimi ve kompozisyonu arasindaki iligkilerin arastirildigi bu

calismada elde edilen veriler asagida basliklar halinde sunulmustur.

4.1. Molekiiler Genetik Calismalar:

4.1.1. Genomik DNA oérneklerinin spektrofotometre sonuclari

Uc yiiz bir bas Esmer siirdan alinan kan orneklerinin tuzla ¢oktiirme DNA
izolasyon metodu ile izole edilen genomik DNA ornekleri ikiser kez NanoDrop
Spektrofotometre (ND 1000)’de okunmus, genomik DNA’nin miktar ve saflik
kontrolleri belirlenmistir. Cizelge 4.1’de kan Orneklerinden izole edilen genomik

DNA’nin miktar ve saflik degerleri verilmistir.

Cizelge 4.1. Kan 6rneklerinden izole edilen genomik DNA’nin miktar ve saflik degerleri

Degerler N X £S5 Minumum Maksimum
ng/pl 301 133.37 +3.34 22.61 392.50
A260 301 2.76 £0.11 0.45 29.48
A280 301 1.53 £0.04 0.27 4.37

260/280 301 1.74 £ 0.01 1.43 1.90

260/230 301 1.11 £0.02 0.46 1.97

Arastirmada 301 bas Esmer sigirdan izole edilen genomik DNA miktarlart 22.61
ng/ul ile 392.50 ng/ul degerleri arasinda olmak iizere ortalama 133.37 + 3.34 ng/ul
olarak belirlenmistir. Dalga boylarindaki absorbans degerleri bakimindan 260 nm’de
niikleik asit ve 280 nm’de protein miktarlar1 sirasiyla 2.76 £ 0.11 ve 1.53 £ 0.04 olarak
tespit edilmislerdir.  Niikleik asitlerin safliginin olciitleri olan ODy¢p/ODygy ve
ODy60/OD3y3¢ oranlar ise sirastyla 1.74 + 0.01 (1.43-1.90) ve 1.11 £ 0.02 (0.46-1.97)
olarak elde edilmislerdir. OD,4/OD53( orani istenilen degerin altinda tespit edilmesine
ragmen Esmer sigirlardan alinan kan orneklerinden izole edilen genomik DNA’nin
miktar ve saflik degerleri dikkate alindiginda PCR caligmalar1 icin arzu edilen bir DNA

izolasyonu yapildig1 goriilebilir.
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4.1.2. Leptin ve Pit-1 genlerindeki restriksiyon enzimlerinin kesim bolgelerine gore

allel ve genotip frekanslari ile ¥ testi sonuclari

4.1.2.1. Leptin ekzon 2 bolgesi Kpn2lI (94 b¢) polimorfizmi

PCR ile leptin geni ekzon 2 bolgesinin 94 b¢’lik ¢ogaltilan gen bolgesinin Kpn2l
restriksiyon enzim kesimi ile % 3’liik agaroz jelde yiiriitiilmesi sonucu Sekil 4.1’deki
gibi CC genotipli hayvanlar 75 b¢ ve 19 b¢’nde olan 2 kesim iirliniine, CT genotipliler
94 be, 75 be ve 19 be’nde 3 kesim iiriiniine ve TT genotipliler ise hi¢bir kesim {iriinii
olmayarak sadece 94 b¢’nde bant vermistir. S6z konusu gen bolgesi bakimindan kesim
noktalar1 temelinde populasyonun genotiplendirilmesi  Sekil 4.1°deki  gibi
gerceklestirilmistir.

'_‘l.I_arker 1 i
(50 be) .

500 be
500 be :
ssonc
250 he 200 b
200 be 150bc 0

TR — S be
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Sekil 4.1. Leptin ekzon 2 bolgesinin PCR {iriinii (sol) ile Kpn2I kesim bolgesi (sag) jel goriintiisii

Kpn2l enzim kesim noktasi ile tespit edilen genotipik varyasyon bakimindan
populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan »? testi ile

heterozigotluk degeri (Hy,) Cizelge 4.2°’de verilmistir.

Cizelge 4.2. Leptin ekzon 2 Kpn2l kesim bolgesine gore allel ve genotip frekanslari, 2 testi ve H, degeri

Leptin Genotipler Genotip Frekanslar1 |Allel Frekanslari 1
Ekzon 2 Nlcc |cr |Tr |cc |cr |TT | C T )
Kpn2l
Gozlenen 92 149 60 oD
301 0.31 0.49 | 0.20 0553 |0.447 0.000003
Beklenen 301 |91.9767(149.0466|59.9767| 31 0.49 | 0.20 H,>
142 testi, *Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P > 0.05), 0.494
TD 005 (1 serbestlik dereceli 0.05 6nem seviyesindeki tablo degeri) = 3.841 )
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Cizelge 4.2°de goriildiigii iizere 301 bag Esmer sigirlardan 92 tanesi CC, 149
tanesi CT ve 60 tanesi de TT genotipli olarak belirlenmistir. Populasyonda s6z konusu
gen bolgesi bakimindan genotip frekanslar1 CC, CT ve TT genotipleri icin sirasiyla
0.31, 0.49 ve 0.20 olarak bulunmustur. Allel frekanslar1 bakimindan ise C allelinin
frekanst 0.553, T allelinin frekansi ise 0.447 olarak belirlenmistir. Hesaplanan »? testi
sonucundan elde edilen deger (0.000003) y? dagilim tablosundaki 1 serbestlik dereceli
0.05 onem seviyesinden (TDj.00s= 3.841) diisiik oldugundan populasyon ilgili gen
bolgesi bakimindan Hardy-Weinberg dengesinde olarak tespit edilmistir. Leptin geni
ekzon 3 bolgesinin Kpn2l kesim enzimi ile muamelesi sonucu populasyonda meydana
gelen genotipik farklilik neticesinde hesaplanan heterozigotluk degeri (Hp) ise 0.494
olarak tespit edilmistir.

Herhangi bir populasyonda herhangi bir gen bolgesinin ilgili varyant
frekanslarinin karsilastirilmast miimkiinse oncelikle ayni tiirde, ayni tiir i¢indeki aym
irkta ve hatta o irki temsil edebilecek sayida hayvanlarda calisma yapan literatiir ile
yapilmalidir. Ancak giiniimiize kadar Kpn2l polimorfizmi ile ilgili literatiirde bildirilen
caligmalar dikkate alindiginda, Esmer sigirlarda az sayida calismanin yapildigi
(Buchanan ve ark., 2003; Nassiry ve ark., 2008; Kaygisiz ve ark., 2011) ve hatta s6z
konusu arastirmalardaki hayvan sayilarmin (swrasiyla 21, 104 ve 16) mevcut
calismadakinden daha az oldugu goriilebilir (Cizelge 2.1a,b,c,d). Dolayisiyla bulunan
genotip ve allel frekanlar1 ile heterozigotluk degerlerinin litaratiirdeki diger ¢aligsmalar
ile kiyaslanmasi zorunlu hale gelmektedir. Kpn21 polimorfizmi sonucu Esmer sigirlarda
gozlenen allel ve genotip frekanslar1i ile leptin geni ekzon 2 bdolgesi Kpn2l
polimorfizmlerine iliskin literatiir bildirisleri (Cizelge 2.1a,b,c,d) kiyaslandiginda,
calismada bulunan 0.553 ile C alleli frekansinin Buchanan ve ark.’nin (2002) Angus ve
Herefordlarda 0.42 ve 0.45, Buchanan ve ark.’nmin (2003) Ayrshire ve Jersey
sigirlarindaki 0.38 ve 0.47, Choudhary ve ark.’nin (2005) Jersey sigirlarinda 0.44,
Oztabak ve ark.’min (2010) Giiney Anadolu Kirmizis1 ve Dogu Anadolu Kirmizist
sigirlarindaki 0.42 ve 0.49 ile Kaygisiz ve ark.’nin (2011) Dogu Anadolu Kirmizisi ve
Esmer sigirlarindaki 0.46 ve 0.47 olarak bulduklar1 degerlerden yiiksek, Buchanan ve
ark.’nin (2002) Sarole ve Simmental sigirlarindaki 0.66 ve 0.68, Buchanan ve ark.’nin
(2003) Canadienne ve Guernsey sigirlarindaki 0.89 ve 0.94, Leifers ve ark.’nin (2003b)
Siyah Alacalarda 0.67, Choudhary ve ark.’nin (2005) 1/2 Siyah Alaca x 1/2 Hariana ve
Siyah Alaca sigirlarindaki 0.82 ve 0.60, Nassiry ve ark.’min (2007) Golpayani
sigirlarindaki 0.71, Komisarek ve Antkowiak’in (2007) Jerseylerde 0.80, Nassiry ve
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ark.’nin (2008) Sarabi, Sistani ve Golpayegani sigirlarindaki 0.68, 0.69 ve 0.71, Brickell
ve ark.’min (2010) Siyah Alacalarda 0.59, Giblin ve ark.’nin (2010) Siyah Alaca
bogalarinda 0.63 ile Kulig ve ark.’min (2010) Jerseylerde 0.732 olarak bulduklar
degerlerden diisiik bulunmustur. Ancak Buchanan ve ark.’nin (2002) Angus, Sarole,
Hereford ve Simmental sigirlarinin genelinde bulduklari 0.54, Buchanan ve ark.’nin
(2003) Siyah Alaca ve Isvicre Esmerlerindeki 0.54 ve 0.55, Madeja ve ark. (2004) ile
Komisarek ve Dorynek’in (2005) Polonya Siyah Alaca bogalarindaki 0.54, Kong ve
ark.’min  (2006) Hanwoo sigirlarinda 0.50, Nassiry ve ark.’nin (2007) Taleshi
sigirlarinda 0.55, Chebel ve ark.’nin (2008) Siyah Alacalarda 0.587, Sadeghi ve ark.’nin
(2008) Siyah Alaca bogalarinda 0.575, Nassiry ve ark.’nin (2008) Talashi, Siyah Alaca
ve Esmer sigirlarindaki 0.55, 0.57 ve 0.55, Oztabak ve ark.’nin (2010) Boz 1rk sigirlarda
0.55 ile Kaygisiz ve ark.’min (2011) Yerli Kara sigirlarda 0.52 olarak bulduklar
degerlere benzer bir sonu¢ oldugu goriilebilir. S6z konusu C allel frekansin1 Choudhary
ve ark.’lar1 (2005) saf olarak yetistirilen Hariana, Sahiwal, Gir ve Nimari siirlarinda
(Bos indicus) kesim bolgesi olmadigi i¢in 0.00 olarak belirlemislerdir.

Mevcut c¢alismada bulunan genotip frekanslar1 ile litaratiirdeki genotip
frekanslar1 (Cizelge 2.1a,b,c,d) arasinda bir degerlendirme yapilacak olursa, TT genotip
frekansinin CT genotip frekanslarindan daha diisiik degerlerde bulunduklari, 6zellikle
CT genotip frekansinin Leifers ve ark.’nmin (2003b) Siyah Alacalarda, Choudhary ve
ark.’nin (2005) 1/2 Siyah Alaca x 1/2 Hariana melezleri ile Kulig ve ark.’nin (2010)
Jersey sigirlarinda yaptiklar1 calismalar hari¢ digerlerinde en yiiksek frekans
degerlerinde bulunduklar1 goriilebilir. Bununla birlikte literatiirdeki Choudhary ve
ark.’nin (2005) Jersey sigirlarinda, Oztabak ve ark.’min (2010) Giiney Anadolu
Kirmizisi ile Dogu Anadolu Kirmizisi sigirlarda, Kaygisiz ve ark.’nin (2011) Dogu
Anadolu Kirmizisi ile Esmer sigirlarda yaptiklari calismalarinin  diginda kalan
calismalarin genelinde TT genotip frekansimin yine CC genotip frekansindan daha
diisik bulundugu goriilmektedir. Mevcut calismadaki CC (0.31), CT (0.49) ve TT
(0.20) allel frekanslarinin literatiir (Cizelge 2.1a,b,c,d) ile olduk¢a uyum icerisinde
olduklar1 goriilebilir. Ayrica Esmer sigirlarda yapilan genotiplendirme c¢alismalari
dikkate alindiginda, Buchanan ve ark. (2003) ile Nassiry ve ark.’nin (2008) bulduklar1
C/T allel frekans degerleri (0.55/0.45) ile aymi oldugu, Kaygisiz ve ark.’nmin (2011)
bulduklar1 (0.47/0.53) degerler ile ters bir durumda oldugu goriilmektedir.

Esmer sigir populasyonunda Kpn2l (94 bg¢) polimorfizmi sonucu hesaplanan

0.494 heterozigotluk degeri dikkate alindiginda, literatiirdeki Canadienne ile Guernsey
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sigirlarindaki 0.113 ve 0.196 (Buchanan ve ark., 2003), 1/2 Siyah Alaca x 1/2 Hariana
sigirlarindaki 0.295 (Choudhary ve ark., 2005), Golpayani sigirlarinda 0.41 (Nassiry ve
ark., 2007), Jersey sigirlarindaki 0.320 (Komisarek ve Antkowiak, 2007), Sistani ve
Golpayegani sigirlarindaki 0.429 ve 0.414 (Nassiry ve ark., 2008) ile Jersey sigirlarinda
hesaplanan 0.392 (Kulig ve ark., 2010) degerlerinden yiiksek oldugu, Cizelge
2.1a,b,c,d’deki diger calismalarda hesaplanan heterozigotluk degerleri bakimindan ise

benzer bir sonug belirlenmistir.

4.1.2.2. Leptin intron 2 bolgesi Sau3AI (1820 b¢ ve 422 b¢) polimorfizmleri

Leptin geni intron 2 bolgesindeki 1820 bg’lik Sau3Al polimorfizmi ilk kez
Pomp ve ark. (1997) tarafindan bildirilmis olmakla birlikte s6z konusu 1820 b¢’lik gen
bolgesinde ilave bir kesim bolgesi olarak tanimlanan C allelinin sadece Simmental,
Gelbvieh ve Angus sigirlarinda gozlenmekte oldugunu bildirmislerdir. Ancak
caligmalarinda C alleline yonelik baska bir bilgi verilmemistir. Mevcut calismada leptin
geni intron 2 bolgesi 1820 b¢’lik gen bolgesinin Sau3Al restriksiyon enzimi muamelesi
ile kesim iirtinlerinin % 3’liikk agaroz jelde yiiriitiilmesi sonucu Sekil 4.2°deki gibi
genotipler elde edilmistir. Elde edilen kesim iiriinleri bakimindan hayvanlarin
genotiplendirmesinde AA genotipliler 730 bg, 690 b¢ ve 400 b¢’nde, AB genotipliler
730 bg, 690 bg, 400 bg, 310 b¢ ve 90b¢’nde, BB genotipliler 730 bg, 690 bg, 310 be ve
90 b¢’nde olmak iizere bant fragmentleri vermislerdir.

1820 b¢’lik gen bolgesinin Sau3Al ile kesimi sonucu A ve B allellerinin disinda
tictincii bir allel olan C alleli de belirlenmistir. CC genotipli hayvanlar 730 bg, 470 bg,
400 bg¢ ve 220 b¢’nde goriintii vermekle birlikte, AC genotipliler 730 bg, 690 bg, 470 be,
400 b¢ ve 220b¢’nde ve BC genotipliler ise 730 bg, 690 bg, 470 bg, 400 b, 310 be,
220bg ve 90 b¢’nde kesim iiriinleri vermektedirler. Bununla birlikte 220 b¢ ve 90 bg’lik
kesim iirlinlerinin agaroz jelde goriintiilenip goriintiillenmemesi soz konusu alleller
bakimindan genotiplendirmeyi etkilememektedir. Diger bir ifadeyle 220 b¢ ve 90 bg’lik
kesim iiriinleri dikkate alinmadan diger kesim iiriinlerinin jeldeki mevcudiyetine gore
genotiplendirme rahatlikla yapilabilmektedir. Sekil 4.2°’de leptin intron 2 bdolgesinin

PCR iiriinii (sol) ile Sau3 Al kesim bolgesinin (sag) jel goriintiileri verilmistir.
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Sekil 4.2. Leptin intron 2 bolgesinin PCR {iriinii (sol) ile Sau3 Al kesim bolgesi (sag) jel goriintiileri

Sau3Al enzim kesim noktasi ile tespit edilen genotipik varyasyon bakimindan

populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan »? testi ile

heterozigotluk degeri (Hy) Cizelge 4.3’de verilmistir.

Cizelge 4.3. Leptin intron 2 Sau3AI kesim bolgesine gore allel ve genotip frekanslari, y2 testi ve Hy, degeri

Leptin
. Gozlenen Beklenen
Intron 2 / Sau3AI_1820 bg 12 testi
N 301 301
AA 126 130.1331
AB 86 78.4093
= BB 7 11.6822
g ’Heterozigotluk
= cc 5 6.2246
© AC 58 57.3245
BC 19 17.2263
AA 0.42 0.43
ks AB 0.29 0.26
=}
S BB 0.02 0.04 o
E OD (Onemli degil, P > 0.05)
= cc 0.02 0.02
E AC 0.19 0.19
© BC 0.06 0.06
A 0.658
E
2 & B 0.198 TDs05=7.814
< <
o
8 )
C 0.144
' = 3.174°° Hy” = 0.507




92

Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi bakimindan toplamda 301 bas Esmer sigirda
genotip sayilart AA, AB, BB, CC, AC ve BC olmak iizere sirasiyla 126, 86, 7, 5, 58 ve
19 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.3). Sayisal olarak AA genotipli hayvanlar
populasyonda en yiiksek, CC ve BB genotipliler ise en diisiik frekanslarda
bulunmuslardir. Dolayisiyla populasyonda genotip frekanslari bakimindan en yiiksek
frekansa AA genotipliler en diisiik frekanslara da CC ve BB genotipliler sahip
olmuslardir. S6z konusu gen bolgesi bakimindan AA, AB, BB, CC, AC ve BC genotip
frekanslart sirasiyla 0.42, 0.29, 0.02, 0.02, 0.19 ve 0.06 olarak hesaplanmistir.

Allel frekanslar1 bakimindan A allelinin frekans1 yaklasik 0.66 olarak
belirlenitken, B ve C allellerinin frekanslar1 ise sirasiyla 0.20 ve 0.14 olarak
belirlenmistir. Hesaplanan y? testi sonucundan elde edilen deger (3.174) kikare dagilim
tablosundaki 3 serbestlik dereceli 0.05 onem seviyesinden (TDs.o9s= 7.814) diisiik olup,
populasyonun ilgili gen bdlgesi bakimindan Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
sonucu ¢ikmistir. Ayrica leptin geni intron 2 bolgesi Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi
bakimindan populasyondaki heterozigotlugun ii¢ allelin varlig1 goz Oniine alindiginda

0.507 gibi yiiksege yakin bir heterozigotluk degerine sahip oldugu anlasilmaktadir.

Pomp ve ark. (1997) tarafindan leptin geni intron 2 bdlgesinde bulunan 1820
bc’lik bolgedeki Sau3Al polimorfizminin artifact bantlar yani C allelini vermesinden
dolay1 Leifers ve ark. (2002) tarafindan bu bolge i¢in tekrar tasarlanan primerler ile
cogaltilan 422 b¢’lik gen bolgesinin Sau3Al restriksiyon enzim kesimi ile % 2’lik
agaroz jelde yiiriitiilmesi sonucu Sekil 4.3’deki gibi kesim iiriinleri elde edilmistir. Elde
edilen kesim iiriinleri bakimindan AA genotipli hayvanlar 390 b¢ ve 32 b¢’nde olan 2
kesim iirliniine, AB genotipliler 390 bg, 303 bg, 88 b¢ ve 32 b¢’nde 4 kesim iirliniine ve
BB genotipliler ise 303 bg, 88 b¢ ve 32 b¢’nde olan 3 kesim iiriinii vermis ve 422 bg’lik
gen bolgesi bakimindan kesim noktalar1 temelinde populasyonun genotiplendirilmesi

yapilmistir.
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Sekil 4.3. Leptin intron 2 bolgesinin PCR iiriinii (sol) ile Sau3 Al kesim bolgesi (sag) jel goriintiileri

Sau3Al enzimi kesim noktasi ile tespit edilen genotipik varyasyon bakimindan
populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan )2 testi ile

heterozigotluk degeri (Hy) Cizelge 4.4’de verilmistir.

Cizelge 4.4. Leptin intron 2 Sau3 Al kesim bolgesine gore allel/genotip frekanslar ile y? testi ve H, degeri

Leptin Genotipler Genotip Frekanslar1 |Allel Frekanslari 1
Intron 2 N | AA | AB | BB | AA | AB |BB A B 02
Sau3A1_422 bg
Gozlenen 180 108 13 6D
301 0.60 0.36 | 0.04 0777 0223 0.371
Beklenen 301 |181.8270|104.3461|14.8270| (.60 035 | 0.05 Hb2
12 testi, “Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P > 0.05), TD,.0s= 3.841 0.346

Cizelge 4.4’te goriildiigii iizere 301 bas Esmer sigirdan 180 tanesi AA, 108
tanesi AB ve 13 tanesi de BB genotipli olarak belirlenmistir. Genotip frekanslari
bakimindan yine en yiiksek frekansa AA genotipliler sahip olurken, en diisiik genotip
frekans1t BB genotiplilerde tespit edilmistir. Populasyonda 422 bc¢’lik gen bolgesi
bakimindan AA, AB ve BB genotip frekanslar1 sirasiyla 0.60, 0.36 ve 0.04 olarak
bulunmustur. Allel frekanslar1 bakimindan A allelinin frekans1 yaklasik 0.78 olarak
belirlenirken, B allelinin frekansi ise 0.22 olarak belirlenmistir. Hesaplanan y? testi
sonucundan elde edilen deger (0.371) »? dagilim tablosundaki 1 serbestlik dereceli 0.05
onem seviyesinden (TDjgos= 3.841) diisik olup, populasyon ilgili gen bdolgesi
bakimindan Hardy-Weinberg dengesindedir. Diger bir ifadeyle populasyonda ilgili gen
bakimindan gozlenen ve beklenen genotipler arasindaki fark istatistik olarak Snemsiz
olup (P>0.05) populasyonun genotipik yapisi generasyondan generasyona degismeden

kalmistir. Ilgili gen bolgesinin Sau3Al kesim enzimi ile muamelesi sonucu
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populasyonda meydana gelen genotipik farklilik neticesinde hesaplanan heterozigotluk

degeri ise 0.346 olarak tespit edilmistir.

Mevcut calismada hem 1820 b¢ hem de 422 bg¢’lik bolgelerdeki Sau3Al
polimorfizminin tespitine yonelik hesaplanan allel frekanslari birlikte ele alindiginda en
yiiksek frekansa A allelinin, C allelinin varligi durumunda ise en diisiik frekansa da C
allelinin sahip oldugu anlasilmaktadir (Cizelge 4.3 ve Cizelge 4.4). Literatiirdeki
Sau3Al polimorfizmlerinin belirlenmesine yonelik yapilan c¢alismalar (Cizelge
2.2a,b,c,d,e) dikkate alindiginda, Bos taurus olan Hereford (0.50) ve Bos primigenius
indicus olan Brahman (0.00) (Pomp ve ark, 1997), Bos taurus olan Criolla (1.00) ile Bos
indicus X Bos taurus melezi olan Afrikan Mashona (1.00) sigirlarinda (Rasor ve ark.,
2002), Sarabi isletmesindeki Bos taurus olan Sarabi (0.42) sigirlarinda (Javanmard ve
ark., 2004), Sistani (0.342), Taleshi (0.479), Manzadrani (0.385), Dashtiyari (0.125) ile
Golpayegani x Esmer F; (0.154) sigirlarinda (Javanmard ve ark., 2005) bulunan allel
frekanslarinin haricindeki Pomp ve ark. (1997), Leifers ve ark. (2002), Leifers ve ark.
(2003b), Almeida ve ark. (2003), Oprzadek ve ark. (2003), Rasor ve ark. (2002),
Madeja ve ark. (2004), Klauzinska ve ark. (2004), Javanmard ve ark. (2004), Javanmard
ve ark. (2005), Kulig (2005a), Ghazanfari ve ark. (2006), Heravi Moussavi ve ark.
(2006), Carsai (2009), Kulig ve ark. (2009), Kulig ve Kmie¢ (2009), Jawasreh ve ark.
(2009), Oztabak ve ark. (2010), Javanmard ve ark. (2010), Kulig ve ark. (2010)
tarafindan yapilan ¢alismalarda bildirilen diger allel frekanslar (Cizelge 2.2a,b,c,d,e) ile
mevcut calismadaki 1820 b¢ ve 422 bg¢’lik bolgeler i¢in bulunan allel frekanslarinin

uyumlu oldugu anlasilmaktadir.

S6z konusu c¢alismalarda populayonun genetik yapisina baghi olarak Sarabi
isetmesindeki Sarabi populasyonundaki 0.452 (Javanmard ve ark., 2004), Taleshi
sigirlarinda 0.757 (Javanmard ve ark., 2005), Jersey sigirlarinda 0.57 (Kulig ve ark.,
2009) ile Dogu Anadolu Kirmizis1 sigirlarindaki 0.48 ve Boz wk sigirlardaki 0.55
(Oztabak ve ark., 2010) degerler ile bazen AB genotipliler, bazen de Bos indicus’dan
koken alan Sistani (0.526), Manzadrani (0.462), Dashtiyari (0.750) ile Golpayegani x
Esmer F; (0.692) sigirlarindaki (Javanmard ve ark., 2005) degerler ile BB genotipliler
en yiiksek genotip frekanslarina sahip olmakla birlikte genel olarak allel frekanslarinda
oldugu gibi en yiiksek frekans degerine AA genotipliler sahip olmaktadir (Cizelge
2.2a,b,c,d,e). Sau3Al polimorfizminin belirlenmesinde ele alinan 1820 bg¢ ve 422 bg¢’lik

bolgelerdeki allel frekanslarindaki literatiirle uyum, genotip frekanslarinda da elde
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dilmistir. Literatiirde 104 bas Isvicre Esmerinde Ghazanfari ve ark. (2006) tarafindan
yapilan sadece bir kaynaga rastlanilmis olup, 422 b¢’lik bolge bakimindan AA, AB ve
BB genotipleri icin bildirilen 0.64, 0.36 ve 0.01 frekans degerleri ile mevcut

calismadaki frekans degerleri oldukca benzerlik gostermektedir.

Hem ii¢ allelin (1820 bg) hem de iki allelin (422 bg¢) varligi durumunda
populasyonda Sau3Al polimorfizmi bakimindan hesaplanan heterozigotluk degerleri
(0.507 ve 0.346) ile literatirde 1820 b¢’lik bolge icin  Hereford F; x Brahman
sigirlarinda 0.058 (Rasor ve ark., 2002) ile Hereford sigirlarda 0.500 (Pomp ve ark.,
1997) hesaplanan degerler ve 422 bg¢’lik bolge i¢in bildirilen Siyah Alaca bogalarinda
hesaplanan 0.095 (Javanmard ve ark., 2010) ile Taleshi (Bos indicus) sigirlarinda
hesaplanan 0.499 (Javanmard ve ark., 2005) degerleri bakimindan bir degerlendirme
yapilacak olursa, allel frekanslarina goére hesaplanan heterozigotluk degerlerinin

(Cizelge 2.2a,b,c,d,e) oldukca genis bir aralikta degerler aldig1 ortaya ¢ikmustir.

4.1.2.3. Leptin ekzon 3 bolgesi Hphl (331 b¢) polimorfizmi

Leptin ekzon 3 bolgesinin ilgili primerler ile elde edilen 331 bg’lik
fragmentindeki C—T baz degisikligini tantyan Hphl restriksiyon enzimi kullanarak
kesim sonucu olusan kesim iiriinleri % 2’lik agaroz jelde yiiriitiilmiis ve Sekil 4.4’deki
gibi kesim iiriinleri elde edilmistir. C mutant allel olmadigindan CC genotipli olanlar
Hphl enzim kesimi ile herhangi bir ilave fragment vermemekte ve PCR iiriinii gibi
yalniz 331 b¢’nde bant goriintiisii vermektedir. Mutant tipi T alleli olan ve TT genotipli
hayvanlar ise 311 b¢ ve 20 b¢’nde olan 2 kesim iiriiniine sahip olmalar1 gerekirken
agaroz jelden kaynakli olarak 20 bg¢’lik bolge mevcut calismada gozlenememistir.
Benzer olarak CT genotipli heterozigot hayvanlar da 331 bg, 311 b¢ ve 20 b¢’nde olan 3
kesim iirtinii vermeleri gerekirken yine 20 b¢’lik bolge gozlenememistir. Ancak sz

konusu gen bolgesi bakimindan genotip varyantlari rahatlikla tespit edilebilmistir.
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Sekil 4.4. Leptin ekzon 3 bolgesinin PCR iiriinii (sol) ile Hphl kesim bolgesi (sag) jel goriintiisii

Hphl enzimi kesim noktasi sonucu gozlenenen varyantlar bakimindan
populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan )2 testi ile

heterozigotluk degeri (Hy) Cizelge 4.5°te verilmistir.

Cizelge 4.5. Leptin ekzon 3 Hphl kesim bolgesine gore allel ve genotip frekanslart ile y? testi ve Hy, degeri

Leptin Genotipler Genotip Frekanslar1 |Allel Frekanslari 1
Ekzon 3 N cC CcT | TT | cc | cCcT |TT C T 02
Hphl
Gozlenen 214 83 4 0D
301 0.71 0.28 | 0.01 0849 |0.151 1.608
Beklenen 301 | 216.8136 |77.3727|6.8136 | (72 026 | 0.02 Hb2
')(2 testi, 2Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P > 0.05), TD.qqs= 3.841 0.257

301 bas Esmer s1girin Hphl polimorfizmi sonucu 214 tanesi CC, 83 tanesi CT ve
mutant allelin varligi sonucu meydana gelen TT genotipli hayvan sayist da 4 olarak
belirlenmistir (Cizelge 4.5). TT genotipli hayvanlarin populasyonda en az olmasininin
sonucu olarak genotip frekanslar1 bakimindan en diisiik frekansa (0.01) TT genotipli
hayvanlar sahip olmuslardir. CC genotipliler ise 0.72 ile en yiiksek genotip frekansina
sahip olmuslardir. CT genotipli hayvanlarin genotip frekansi ise 0.26 olarak
belirlenmistir. Allel frekanslar1 bakimindan C allelinin frekans1 yaklasik 0.85 olarak
belirlenirken, T allelinin frekansi ise 0.15 olarak belirlenmistir. Populasyonun Hardy-
Weinberg dengesinde olup olmadigiin belirlenmesinde hesaplanan y? testi sonucundan
elde edilen deger (1.608) x? dagilim tablosundaki 1 serbestlik dereceli 0.05 6nem
seviyesinden (TDj.0s= 3.841) diisiik oldugundan populasyonun ilgili gen bdolgesi

bakimindan dengede oldugu sonucu ortaya cikmustir. Diger bir ifadeyle populasyonda
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ilgili gen bakimindan gozlenen ve beklenen genotipler arasindaki fark istatistik olarak
onemsiz bulunmustur (P>0.05). ilk olarak Haegeman ve ark. (2000), en az 18 en fazla
56 bas olmak iizere 10 sigir wrkinda Hphl polimorfizmi bakimindan C allelinin
frekansinin 0.518 ile 0.887 degerleri arasinda belirlemisler ve mutant allel olan T’nin
frekasin1 ise C’ye kiyasla daha diisiik bulmuslardir. Leptin geni ekzon 3 bolgesi Hphl
(331 bg) polimorfizmlerine iliskin diger literatiir bildirisleri (Cizelge 2.3a,b,c,d) dikkate
alindiginda calismalarin tiimiinde C allel frekansinin T alleline kiyasla daha yiiksek
degerlerde tespit edildigi ve frekansinin 0.616 ile 1.00 degerleri arasinda bulundugu
goriilebilir. Allel frekanslarinin yaninda populasyondaki genotip frekanslarinin
dagilimlant ile literatiir bildirisleri kiyaslandiginda, Dandanpat ve ark.’min (2010)
Sahiwal sigirlarinda (Bos indicus) Hphl polimorfizmini bulamadiklar1 ¢alisma goz ardi
edildiginde literatiirdeki diger caligmalarda CC genotip frekansinin Siyah Alaca
bogalarinda bulunan 0.49 (Giblin ve ark., 2010) ile Giiney Anadolu Kirmizilarinda
bulunan 0.83 (Oztabak ve ark., 2010) degerleri arasinda, CT genotipinin Giiney
Anadolu Kirmizilarinda bulunan 0.12 (Oztabak ve ark., 2010) ile Polonya Siyah
Alacalarinda bulunan 0.41 (Komisarek ve Dorynek, 2005) degerleri arasinda ve TT
genotipinin Siyah Alacalarda bulunan 0.00 (Yazdani ve ark., 2010) ile yine Siyah Alaca
sigirlarda bulunan 0.09 (Leifers ve ark., 2002; Komisarek ve Dorynek, 2005) degerleri
arasinda bulunmus ve en yiiksek frekans degerine CC genotipliler, daha sonra CT ve en
az frekansa da TT genotiplilerin sahip olduklar1 goriilebilir. Allel ve genotip
frekanslarindaki genel egilimle mevcut calisma bulunan degerler oldukg¢a benzerlik
gostermektedir.

Bir populasyonda ele alinan allel sayilari ile allellerin frekans degerleri
heterozigotluk degerini belirler. Hphl polimorfizmi sonucu populasyonda meydana
gelen genotipik farklilik neticesinde hesaplanan heterozigotluk degeri ise iki allelin
varligi gz Oniine alindiginda 0.257 gibi orta bir diizeyde belirlenmistir. Cizelge
2.3a,b,c,d incelendiginde calismada bulunan heterozigotluk degerinin Bos taurus x
Bos indicus melezi olan 5/8 Aberdeen Angus x 3/8 Nelore sigirlarindaki 0.26
(Almeida ve ark., 2003) degeri ile oldukca benzer, Belcika Mavisi melezlerindeki
0.219 (Haegeman ve ark., 2000), Giiney Anadolu Kirmizilarindaki 0.196, Dogu
Anadolu Kirmizilarindaki 0.241 ve Boz 1k sigirlardaki 0.196 (Oztabak ve ark., 2010)
ile mutant allel olan T nin hi¢c bulunamadig1 Sahiwal (Bos indicus) sigirlarindaki 0.00
(Dandapat ve ark., 2010) degerlerinden yiiksek bulunmus olup, literatiirdeki diger

calismalardaki degerlerden ise diisiik olarak bulunmustur.
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4.1.2.4. Leptin intron 2 bolgesi BsaAl (522 b¢) polimorfizmi

Leptin geni intron 2 bolgesinin PCR ile cogaltilan 522 b¢’lik fragmentin BsaAl
enzim kesimi ile % 2.5’luk agaroz jelde yiiriitiilmesi sonucu asagida verilen Sekil
4.5°deki gibi genotipler belirlenmistir. Calismada agaroz jelden kaynakli olarak 81
b¢’lik bolge silik olarak gozlenebilmis ise de 81 bg¢’lik kesim iirlinii degerlendirmeye
alinmadan rahatlikla populasyonun ilgili kesim bolgesi temelinde genotiplendirmesi
yapilabilmigtir. PCR ile cogaltilan 522 b¢’lik bolgenin BsaAl enzimi ile kesime tabi
tutulduktan sonra AA genotipliler hicbir kesim iiriiniine sahip olmadan sadece 522
b¢’nde, GG genotipliler 441 be ve 81 bg’nde ve AG genotipliler ise 522 bg, 441 bg ve

81 b¢’nde goriintli vermislerdir.

Marker

(100bey 1 2 3

1000 be

600 be
500 be

400 be
300 he

200 be

100 be

Sekil 4.5.Leptin intron 2 bolgesinin PCR iiriinii (sol) ile BsaAl kesim bolgesi (sag) jel goriintiileri

BsaAl enzim kesim noktasi ile tespit edilen genotipik varyasyon bakimindan
populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan )2 testi ile

heterozigotluk degeri (Hy) Cizelge 4.6’da verilmistir.

Cizelge 4.6. Leptin intron 2 BsaAl kesim bolgesine gore allel/genotip frekanslari ile y? testi ve Hy, degeri

Leptin Genotipler Genotip Frekanslar1 |Allel Frekanslari 1
Intron 2 N1 AA | AG | GG | AA | AG |GG | A G 0
BsaAl
Gozlenen 14 109 178 6D
301 0.05 0.36 | 0.59 0228 |0.772 0.243
Beklenen 301 |15.5008|105.9983|179.5008 (05 035 | 0.60 H,>
12 testi, “Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P > 0.05), TD;.0s= 3.841 0.352
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Populasyonunda leptin geni intron 2 BsaAl polimorfizmine gére AA, AG ve
GG genotip sayilart sirasiyla 14, 109 ve 178 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.6).
Sayisal olarak GG genotipli hayvanlar en fazla, AA genotipliler ise en az olarak tespit
edilmislerdir. Populasyonda genotip frekanslar1 arasinda GG genotipli homozigotlarin
frekans1 0.59 olarak en yiiksek bulunurken, AG genotipliler 0.36 ve AA genotipliler de
0.05 gibi diisiik bir frekansa sahip olmuslardir. Allel frekanslart bakimindan A
allelinin frekansi1 yaklasik 0.23, G allelinin frekansi ise 0.77 olarak belirlenmistir.
Hesaplanan »? testi sonucundan elde edilen deger (0.243) 2 dagilim tablosundaki 1
serbestlik dereceli 0.05 onem seviyesinden (TDj.os= 3.841) diisiikk oldugu icin
populasyonun BsaAl polimorfizmi bakimindan Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
ortaya ¢ikmistir. BsaAl polimorfizmi sonucu populasyonda hesaplanan heterozigotluk
0.352 olarak tespit edilmistir.

Giintimiize kadar leptin geni intron 2 bolgesi BsaAl (522 bg) polimorfizmlerine
iliskin literatiir bildirisleri g6z oniine alindiginda, G allelinin frekansi Bos taurus x Bos
indicus melezi 5/8 Aberdeen Angus x 3/8 Nelore sigirlarinda 0.58 (Almeida ve ark.,
2003), Hariana, Sahiwal, Gir ve Nimari sigirlarinda (Bos indicus) sirastyla 0.66, 0.72,
0.75 ve 0.71, Siyah Alaca ve Jersey sigirlarinda (Bos taurus) 0.82 ve 0.76 ile Bos
taurus X Bos indicus melezi Y2 Siyah Alaca x !2 Hariana sigirlarinda ise 0.76
(Choudhary ve ark., 2005) ve Nelore sigirlarinda (Bos indicus) ise 0.50 (Souza ve ark.,
2010) olarak belirlendigi goriilmektedir (Cizelge 2.4). Mevcut calismadaki G allelinin
0.772 frekans degeri literatiirde Choudhary ve ark.’nin (2005) Siyah Alacalarda
bildirdikleri deger (0.82) disindaki biitiin degerlerden yiiksek olmakla birlikte 6zellikle
Choudhary ve ark.’nin (2005) bildirdigi allel frekanslari ile oldukc¢a benzer bir egilim
icerisinde oldugu ortaya ¢ikmistir. Bunun yami sira literatiirde genotip frekanslari
bakimindan farkliliklarin oldugu anlasilmaktadir. Cizelge 2.4’teki ¢alismalar dikkate
alindiginda Choudhary ve ark.’nin (2005) yaptig1 calismada AA genotiplilerin frekansi
en diisiik seviyede bulunurken, Souza ve ark.’nmin (2010) yaptig1 diger bir ¢calismada en
yiiksek frekans degerini AG genotipliler almakta ve AA ile GG genotip frekanslar esit
diizeylerde seyretmektedir. Bununla birlikte Carsai’nin (2009) Romanya’da Baltata
Romaneasca ile Brund de Maramures sigirlarinda yaptigi diger bir ¢alismada, her iki
sigir irkinda AA ve AG genotiplilerin gozlendigi belirtilmistir. Mevcut calismada ise
en yiiksek genotip frekanslarina GG genotipliler (0.59), daha sonra AG genotipliler
(0.36) ve en diisiik frekansa ise AA genotipliler (0.05) sahip olmustur.
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BsaAl polimorfizmine yonelik literatiirde bildirilen veya allel sayilarindan
hesaplanan heterozigotluk degerleri goz Oniine alindiginda, mevcut heterozigotluk
degeri Almeida ve ark. (2003) ile Souza ve ark.’nin (2010) bildirdikleri heterozigotluk
degerleri (~0.500) ile Choudhary ve ark.’nin (2005) Siyah Alaca (0.295) disinda
bildirdikleri diger irklarin heterozigotluk degerlerinden (0.365-0.412) diisiik

bulunmustur.

4.1.2.5. Pit-1 intron 5- ekzon 6 bolgesi HinfI (451 b¢) polimorfizmi

Pit-1 geni intron 5- ekzon 6 bolgesi bakimindan PCR ile ¢ogaltilan 451 bg’lik
gen bolgesinin Hinfl restriksiyon enzim kesimi ve % 2’lik agaroz jelde yiiriitiilmesi
sonucu Sekil 4.6’daki gibi kesim {iiriinleri gozlenmistir. Elde edilen bantlarin molekiiler
biiytikliikleri Woollard ve ark. (1994) bildirdigi gibi, standart olarak kullanilan 100 bg
DNA ladder da kullanilarak AA genotiplilerde kesim iiriinii gozlenmeyerek sadece 451
bc bolgede, AB genotipliler 451 bg, 244 b¢ ve 207 bg bolgede ve BB genotipliler ise
244 bg ve 207 be¢’nde olan 2 kesim iiriinii tespit edilmis ve s6z konusu gen bolgesi
bakimindan  kesim  noktalar1  temelinde  populasyonun  genotiplendirilmesi

tamamlanmistir.

Alarker 1

B}

Marker
3 AA AB BB
(100 be) {100 be)

S00 b =0
4 Ty 451 be
400 be 400 be
200 bg 200 be
244 bhe
200 be =00 be 207 be

100 be 100 b

Sekil 4.6. Pit-1 intron 5- ekzon 6 bolgesinin PCR f{iriinii (sol) ile Hinfl kesim bolgesi (sag) jel goriintiileri

Hinfl kesim noktasi ile tespit edilen genotipik varyasyon bakimindan
populasyonun dengede olup olmadiginin belirlenmesinde kullanilan »? testi ile

heterozigotluk degeri (Hy) Cizelge 4.7°de gosterilmistir.
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Cizelge 4.7. Pit-1 Hinfl kesim bolgesine gore allel ve genotip frekanslari ile y? testi ve H, degeri

Pit-1 Genotipler Genotip Frekanslar1  |Allel Frekanslari
Intron 5- N Al
Ekzon 6 AA AB BB AA | AB | BB A B )
Hinfl
Gozlenen 35 155 111 OD
301 0.12 0.51 | 0.37 0374 0626 2914
Beklenen | 301 |41.9301(141.1398117.9301] ¢ 14 | 047 | 0.39 H,
12 testi, “Heterozigotluk, OD (Onemli degil, P > 0.05), TD.0s= 3.841 0.468

Cizelge 4.7°den de goriilebilecegi gibi 301 bas Esmer sigirlardan 35 tanesi AA,
155 tanesi AB ve 111 tanesi de BB genotipli olarak belirlenmistir. Populasyonda s6z
konusu gen bolgesi bakimindan genotip frekanslar1 ise AA genotipi i¢in 0.12, AB
genotipi i¢in 0.51 ve BB genotipi icin 0.37 olarak bulunmustur. Allel frekanslar
bakimindan A allelinin frekansi yaklasik olarak 0.37, B allelinin frekansi ise 0.63 olarak
belirlenmistir. Hesaplanan »? testi sonucundan elde edilen deger (2.914) y? dagilim
tablosundaki 1 serbestlik dereceli 0.05 6nem seviyesinden (TDy.0s= 3.841) diisiik olup,
populasyon ilgili gen bolgesi bakimindan Hardy-Weinberg dengesindedir (P>0.05).
Arastirmada Hinfl polimorfizmi sonucu Esmer sigirlarda gozlenen allel ve genotip
frekanlar ile Hinfl (451 bg¢) polimorfizmlerine iligskin literatiir bildirisleri (Cizelge
2.5a,b,c,d) ile bir kiyaslama yapilacak olursa, calismada bulunan 0.374 degeri ile A
alleli frekansinin literatiirdeki italyan Siyah Alaca bogalarinda 0.188 (Renaville ve ark.,
1997a), Siyah Alacalarda 0.155 (Hori-Oshima ve Barreras-Serrano, 2003), Siyah
Alacalarda 0.247 (Oprzadek ve ark., 2003), Anguslarda 0.331 (Zhao ve ark., 2004),
Siyah  Alacalarda 0.283 (Vargas ve ark.,, 2004), Polonya Siyah Alaca
populasyonlarindaki 0.243 (Dybus ve ark., 2004), Qinchuan ve Cin Siyah Alacalarinda
0.232 ve 0.132 (Yan ve ark.,, 2006), Manzadrani, Sarabi, Golpayegani ve Siyah
Alacalardaki 0.370, 0.274, 0.336 ve 0.208 (Zakizadeh ve ark., 2007), Siyah Alaca
populasyonlarindaki 0.256 (Edriss ve ark., 2008), Qinchuan, Limuzin x Qinchuan,
Angus x Qinchuan ve Germany Yellow x Qinchuan sigirlarindaki sirasiyla 0.232, 0.181,
0.333 ve 0.178 (Zhang ve ark., 2009) ile Najdi sigirlarinda 0.185 (Beigi Nassiri ve ark.,
2010) olarak bulunan frekans degerlerinden yiiksek, Belcika Mavisi danalarinda
bulunan 0.53 (Renaville ve ark., 1997b) ile Nanyang sigirlarinda bulunan 0.465 (Xue ve
ark., 2006) frekans degerlerinden diisiik oldugu goriilmektedir. Literatiirdeki 451 b¢’lik

gen bolgesinin Hinfl polimorfizmi bakimindan bulunan A ve B allelinin degerlerine
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bakildiginda A allelinin B allelinden daha diisiik frekans degerlerine sahip oldugu

anlasilmaktadir. Bu durum mevcut calisma ile benzerlik gostermektedir.

Literatiirde (Cizelge 2.5a,b,c) AA genotiplilerin en diisiik frekans degerlerine
sahip olduklari, BB genotiplilerin frekans degerlerinin genel olarak AB genotiplilerin
frekanslarindan yiiksek bulunmalarinin yaninda bazen farkli irklarda veya ayni irk
icindeki farkli populasyonlarda ya diisiik (Renaville ve ark., 1997b; Xue ve ark., 2006;
Edriss ve ark., 2008) ya da yakin (Zhao ve ark., 2004; Zakizadeh ve ark., 2007; Edriss
ve ark., 2008; Zhang ve ark., 2009) degerlere sahip oldugu goriilmektedir. Calismadaki
AA genotiplilerin frekans: literatiirle ayni egilimde olmakla birlikte, AB genotip
frekansinin yiiksek bulunmasi Renaville ve ark. (1997b), Xue ve ark. (2006) ile Edriss
ve ark.’nin (2008) bildirdigi degerlerle uyum i¢indedir.

Esmer sigir populasyonunda 451 bg¢’lik gen bolgesinin Hinfl polimorfizmi
sonucu hesaplanan 0.468 heterozigotluk degeri dikkate alindiginda, literatiirdeki
Belgika Mavisi danalarindan hesaplanan 0.488 (Renaville ve ark., 1997b) ile Nanyang
sigirlarinda bulunan 0.497 (Xue ve ark., 2006) degerlerinden diisiikk, Anguslarda
hesaplanan 0.433 (Zhao ve ark., 2004), Manzadrani ve Golpayegani sigirlarinda
hesaplanan 0.466 (Zakizadeh ve ark., 2007), Siyah Alaca populasyonlarinin III.
stiriisiinden hesaplanan 0.420 (Edriss ve ark., 2008) ile Angus x Qinchuan melezlerinde
hesaplanan 0.444 (Zhang ve ark., 2009) heterozigotluk degerlerine benzer bir sonug
elde edilmistir. Cizelge 2.5a,b,c’deki 451 bg¢’lik literatiirde bildirilen diger degerlerinden

ise mevcut ¢calismadaki heterozigotluk degeri yiiksek bulunmustur.

Populasyonun sahip oldugu herhangi bir lokustaki alleller ile belirlenen
varyasyonun seviyesi bir tiir i¢indeki irklarin farkliligi {izerine dogrudan etkiye sahip
olabilecegi (Arora ve Bhatia, 2004) gibi fenotipleri bakimindan da bir takim
varyasyonlar meydana getirebilir. Leptin (Sau3AI_422 b¢ hari¢) ve pit-1
polimorfizmleri bakimindan Esmer sigirlarda genetik varyasyona sebep olan allel
farklilig1 sonucu populasyonda hesaplanan ortalama heterozigotluk degeri 0.383 olarak
tespit edilmistir. Genetik cesitlilik Olciisiiniin, yani heterozigotluk degerinin yiiksek
olmas ilgili gen bolgesi bakimindan ebeveyn se¢iminin heterozigotlarin frekansini
artirict bir damizlik segiminden kaynaklanmaktadir. Ozellikle suni tohumlamada
kullanilan bogalarin siit verimi ve bilesenleri gibi ekonomik oneme sahip Ozelliklerle
iliskisi bulunan genler bakimindan heniiz 6n testlere tabi tutulmamalar1 sansa baglh

olarak populayonun genetik yapisim1 degistirebilecegi gibi dengeden uzaklagmasina da
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yol agabilir. Arora ve Bhatia (2004), bir populasyonda yiiksek heterozigotluk degerini
akrabal1 yetistirme seviyesi ve seleksiyon baskinin diisiik olmasi ile ¢ok sayida allelden
kaynaklanabilecegini ifade etmislerdir. Bununla birlikte bazi gen veya allel kayiplarinin
tiirler veya wrklar arasinda veya iginde Onlenmesi genetik cesitliligin bir sigortasi
oldugundan, arastirmada ele alinan gen bolgelerindeki varyasyon seviyesinin tespiti son

derece onemlidir.
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4.2. Siit Verimi ve Bilesenleri ile Gen Bolgelerindeki Polimorfizmler Arasindaki

Mliskiler

Cizelge 4.8-4.13’lerde 305 giinliik siit verimi (LSV3¢s), kontrol siit verimi (KSV)
ile yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3 ), yagsiz kuru madde (%), kiil
(%), donma noktas1 (°C) gibi siit bilesenlerininin yaninda siitin pH ve iletkenlik
(uS/cm) degerleri ile leptin ve pit-1 genlerindeki polimorfizmler arasindaki iliskiler
verilmekle birlikte, s6z konusu o6zelliklere genotip haricinde etkili olabilecek cevre
faktorlerinin 6nem seviyeleri verilmistir. Leptin ve Pit-1 genlerindeki polimorfizmler ile
siit verimi ve bilesenleri arasindaki iligkiler asagida ayr1 ayri1 basliklar halinde ele

alinmastir.

4.2.1. Leptin ekzon 2 bolgesi Kpn2l (94 b¢) polimorfizmi ile iliski analizi

Cizelge 4.8’de LSV305, KSV ve siit bilesenleri ile Kpn2I (94 b¢) polimorfizmi

arasindaki iliskiler verilmistir.

Cizelge 4.8. LSV;o5, KSV ve siit bilesenleri ile Kpn2I (94 bg) polimorfizmi arasindaki iliskiler

Ozellikler Kpn21 (94 be) Model ve Modeldeki
CC (n=39) CT (n=59) TT (n=28) Tipi Cevre Faktorleri
Yil *
LSV3os 6309+ 140 62744125  6200+160 083  GLM  LBA®
Mixed Yll * LBAZD
KSV (ke)  20.94+0.54 2087050 20.61+0.60 0.84 UN LS SGG
Kontrol**
Mixed LBA®P LS°P
Yag (%) 454+006 449+005 452+007 0.77 UN Kontrol*  KSV#*+
[letkenlik**
Mixed ~ LBA™ =~ LS”
Protein (%) 3.32+0.01 329001 330£002 044 - Kontrol#* KSVO?
[letkenlik**
Mixed =~ LBA™ ~LS™
Laktoz (%) 483+002 480002 4.80+002 027 - Kontrol  KSV®
[letkenlik**
= . LBA* LSOP
Yogunluk 653 51 40,14 1030.31 £0.11 103035 £0.16 052 MXed g ror s Ksver
(kg/m”) UN letkenlik**
S OD
Yagsiz Kuru Mixed LBA®* LS
895+0.03 889+003 891+004 034 Kontrol ** KSV
Madde (%) ANTE(D) | florkenlik®* Yag (%)
Mixed ~ LBA®™ —LS™
Kiil (%) 0.791 + 0.003 0.788 +0.003 0.790 % 0.004 0.75 o Kontrol*  KSV*
Tletkenlik**
Donma Mixed LBA™ N LSODOD
Noktag: (C) -0-577£0.002 -0.572:£0.002 -0.574 £0.003 0.27 o Konuol*s sV
H 6584001 660001 6584001 012 Mixed LBA®™ LS
p o= = o= : ANTE(1)  Kontrol** KSV®”
Iletkenlik Mixed LBA** LS
(Sfem) 4014003 398£002 3974003 051 Gor  gomm®™ Ksve

*: P<0.05; ™: P<0.01; OD: Onemli Degil.
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LSV30s ve KSV’leri bakimindan CC (6309 kg - 20.94 kg) genotipliler hem CT
(6274 kg - 20.82 kg) hem de TT (6200 kg - 20.61 kg) genotiplilerden daha yiiksek
degerlere sahip olmuslardir. Siit bilesenleri dikkate alindiginda LSV3ps ve KSV’ndeki
gibi yine CC genotipliler CT ve TT genotiplilerden daha yiiksek en kiigiik kareler
ortalamalarina sahip olmuslardir (Cizelge 4.8). LSV3¢s, KSV ve siit bilesenleri ile pH ve
iletkenlik degerleri bakimindan genotip ortalamalar1 arasindaki farkliliklar dikkate
alindiginda (Cizelge 4.14), s6z konusu biitiin 6zelliklerde istatistik olarak onemsiz bir
iliskinin oldugu goriilmektedir (P>0.05). Populasyonda Kpn2l polimorfizmi sonucu
meydana gelen genotiplerin siit verimi ve bilesenleri iizerine etkilerinin istatistik olarak
onemsiz olmasindan dolayi, yapilacak bir seleksiyonda Kpn2l polimorfizmi bakimindan
tercih edilebilir genotip veya allellerin 6nerilmesi olduk¢a zordur.

Buchanan ve ark. (2003), Siyah Alaca siit sigirlarinda Kpn2I polimorfizmi ile siit
verimi ve protein verimleri arasindaki iligkileri belirlemek amaciyla kontrol giinii
verilerini kullandiklar1 ¢alismalarinda, sigir leptin geninin T alleline sahip homozigot
genotiplerin C alleline sahip olanlara kiyasla giinde ortalama olarak 1.5 kg (P=0.04), TC
genotiplilerin CC genotiplere kiyasla giinlilk 0.91 kg (P=0.12) daha fazla siit verimine
sahip olduklarini, protein verimi bakimindan ise TT genotiplilerin CC genotiplilere gore
43 g/giin daha fazla protein verimine sahip oldugunu ifade etmislerdir (P=0.06). Ancak
yag verimindeki azalmanin 6nemsiz oldugunu bildirmislerdir. Analizlerinde siit somatik
hiicre skorlamasi iizerine leptin genindeki genotipik farkliliklarin etkisinin de onemli
oldugunu ifade etmisler ve TT genotiplilerin hem yiiksek siit verimine hem de yiiksek
somatik hiicre skoruna sahip olduklarini, bunun da siit verimlerinin yiiksek oldugu icin
mastitis vakalarinin muhtemel olabilecegini ya da bagisiklik sistemlerinin diisiik
oldugundan kaynaklanabilecegini bildirmislerdir. Arastiricilar leptin ile somatik hiicre
skoru arasindaki iligkilerin ¢oziilebilmesi icin ileride daha fazla arastirmalarin olmasi
gerektigini bildirmislerdir. Sonug olarak leptin geni bakimindan TT genotipli ineklerin
yag veriminde degisme olmaksizin siit verimi ve protein verimi istiinliigiiniin sigir
yetistiricileri i¢in biiyiik bir avantaj oldugunu bildirmislerdir.

Chebel ve ark. (2008), ilk laktasyonunda olan 356 bas ve birden fazla laktasyona
sahip 458 bas olmak iizere toplamda 814 bas Siyah Alaca inege ait tekrarlanan
Olctimlerle kontrol giinlerinde tespit edilmis olan 305 giinliik laktasyon siit verimi, %3.5

yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi, yag ve protein yiizdeleri ve somatik hiicre
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skoru ile leptin geni ekzon 2 bolgesi R4C (Kpn2l) polimorfizmi arasindaki iliskileri
inceledikleri caligmalarinda, hayvanlarin kontrol giinii siit verimleri, yag ve protein
yiizdeleri ile genotipler arasinda istatistik olarak herhangi bir iliski tespit
edememislerdir (P>0.05). Kontrol giinii protein yiizdeleri ile genotipler arasinda
istatistik olarak herhangi bir iliski olmamasina (P=0.28) ragmen, birden fazla laktasyona
sahip olan CC ve TT genotipli hayvanlarin protein yiizdeleri bakimindan tek laktasyona
sahip olanlardan daha yiiksek degerler aldiklarin1 ve onem seviyelerinin P=0.04 gibi
seviyelerde degisiklik gosterdigini bildirmislerdir. Bununla birlikte % 3.5 yaga gore
diizeltilmis kontrol giinii siit verimleri ile genotipler arasinda bir iliski s6z konusu olup
(P=0.02), CC genotiplilerin (39.2 kg/giin), CT (40.8 kg/giin, P=0.01) ve TT (40.9
kg/giin, P=0.04) genotiplilerden daha diisiik degerlere sahip olduklarin1 bildirmislerdir.
Kontrol giinii yag verimleri ile genotipler arasinda olan iligkide (P=0.02), CC
genotipliler (1.37 kg/giin) diger iki genotipe sahip hayvanlardan (1.43 kg/giin) diisiik
degerlere sahip olmuslardir. Kontrol giinii protein verimleri ile genotipler arasindaki
iliski (P<0.04) bakimindan ise yine CC genotiplilerin (1.15 kg/giin), CT (1.19 kg/giin)
ve TT (1.18 kg/giin) genotiplilerden daha diisiik degerlere sahip olduklar1 bildirilmistir.
Uc vyiiz bes giinliik laktasyon siit verimi, % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit
verimi, yag ve protein yiizdeleri bakimindan CC genotipli homozigot hayvanlarin CT ve
TT genotiplilerden daha diisiik degerler aldigini, ozellikle CT genotiplilerin CC
genotiplilere kiyasla s6z konusu ozellikler bakimindan sirasiyla 282 kg (P=0.07), 258
kg (P=0.04), 12 kg (P=0.05) ve 10.7 kg (P=0.01) daha yiiksek ortalamalara sahip
olduklarim bildirmislerdir. Kisaca CT genotipine sahip ineklerin CC ve TT’lere kiyasla
% 3.5 yaga gore diizeltilmis kontrol siit verimi, kontrol yag ve kontrol protein verimleri
ile % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi, yag ve protein verimleri
bakimindan daha yiiksek degerlere sahip olduklar1 bildirilmektedir. Ayrica TT genotipli
hayvanlarin CT genotipliler gibi % 3.5 yaga gore diizeltilmis laktasyon siit verimi
bakimindan benzer bir ortalamaya sahip olduklarini, fakat CT genotiplilerin viicut
kondiisyon skorlarinin daha yiiksek olmasi yem tiiketimleri, enerji tiiketimleri ve
depolamalarinin daha yiiksek olacagina isaret ettiginden dolay1 c¢iftlestirme
programlarinda heterozigotlarin (CT) verim ve baz1 saglik 6zelliklerindeki
istiinliiklerinden dolay1 populasyonda frekanslarinin artirilmasint  6nermislerdir.
Sadeghi ve ark. (2008), 134 bas Siyah Alaca boganin siit, yag ve protein verimlerinin
yan1 sira yag ve protein yiizdeleri bakimindan hesaplanan damizlik degerlerinde

yaptiklar iliski analizinde, TT genotipli bogalarin CT ve CC genotiplilere kiyasla siit,
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yag ve protein verimleri bakimindan daha yiiksek damizlik degerlerine sahip olduklarini
(P<0.05) bildirmekle birlikte CC genotipli bogalarin TT genotiplilerden daha yiiksek
protein yiizdesine (P<0.05) sahip olduklarini ifade etmislerdir. Ayrica C—T baz
degisikligi ile siit veriminde 139.5 kg, yag veriminde 2.1 kg ve protein veriminde 1.83
kg’lik bir artisin meydana geldigini, fakat yag ve protein yiizdelerinde ise -0.024 ile -
0.019’1luk bir azalisin meydana geldigini bildirmislerdir. Alashawkany ve ark. (2008),
Siyah Alaca sigirlarda yaptigi bir c¢alismada, TT genotipli hayvanlarin CC
genotiplilerden 60 ve 100 giinliik siit verimleri bakimindan sirasiyla 1.7 kg/giin ve 1.5
kg/giin daha fazla siit verdiklerini (P<0.028), ancak 305 giinliik siit verimleri
bakimindan herhangi bir iliskinin olmadigini ifade etmislerdir. Bununla birlikte Giblin
ve ark. (2010), Irlanda’da uluslar aras1 dol kontroliine tabi olan 848 bas Siyah Alaca
boganin 43117 kizinin laktasyon kayitlarim1 kullanarak performans ozellikleri ile Kpn2l
polimorfizmi arasindaki iligkileri inceledikleri ¢caligmalarinda, T allelinin somatik hiicre
say1sl, siit, yag ve protein verimleri ile herhangi bir iligkisi tespit edilememis (P>0.05),
ancak yag ve protein yiizdesini artirici bir etkisinin oldugu bildirilmistir (P<0.05). Kulig
ve ark. (2010), Jersey sigirlarinda CC genotipi ile C allelinin somatik hiicre sayisini
azaltici bir etkiye sahip (P<0.01) oldugunu bildirmekle birlikte, Kpn2l/Sau3Al
haplotipleri bakimindan CC/BB haplotiplerinin somatik hiicre sayisimi diisiiriicii bir
etkisinin olmasinin bu iliskileri dogruladigini1 (P<0.01) bildirmislerdir. Madeja ve ark.
(2004), siit, yag ve protein verimleri ile yag ve protein yiizdeleri iizerine Kpn2l
polimorfizminin etkisini dogrulamak i¢in 117 bas Polonya Siyah Alaca bogasini
damizlik degerleri iizerinde yaptiklari caligmada herhangi bir iliskinin olmadigin
bildirmis olup, s6z konusu iliskinin olmamasini arastirmada kullanilan boga sayilar ile
kizlarinin kayit sayisinin azligina, populasyon farkliligi veya irk kompozisyonuna,
genotip frekanslarina, istatistik analizde siit verimi ve bilesenlerine etkili olabilecek bazi
cevre faktorlerinin yer almamasina baglamiglardir. Siit verimi ve bilesenleri ile Kpn2l
polimorfizmi arasindaki iliskileri degerlendiren caligmalara bakildiginda, ozellikle T
allelinin siit verimini yiikseltici bir etkiye sahip oldugu soylenebilir. Ayrica yag ve
protein yiizdeleri bakimindan T allelinin artiric1 bir etkisi goze carpmamakla birlikte,
bazi calismalarda siit verimindeki artisa bagli olarak yag ve protein verimleri
bakimindan da etkili bulundugu anlagilmaktadir.

Siit verimi ve bilesenleri bakimindan iligki analizi yapan literatiir dikkate
alindiginda, Kulig ve ark.’nin (2010) Jersey sigirlarinda bulduklar1 degerler haricinde

genotip ve allel frekanlarinin mevcut ¢alismadakiler ile benzer olduklari goriilebilir
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(Cizelge 2.1a,b,c, d.). Dolayisiyla literatiirdeki genotip ve alleller ile 6zellikler arasinda
bulunan celigkili sonuglar dikkate alindiginda, mevcut calismada istatistik olarak
Onemsiz bulunan iliski, s6z konusu Ozelliklerin iliskili olma durumunun
populayonlardan populasyona degisebilecegini gostermektedir. Mevcut calismada soz
konusu bir iligkinin belirlenememesi {izerinde durulan ozelliklerin varyasyonunda
Kpn21 polimorfizminden daha cok paya sahip olabilen baska genlerin varligim
diisiindiirmekle birlikte soz konusu Ozelliklere etkili olabilecek ve heniiz bilinmeyen
diger genetik faktorler ile cevre faktorlerinin mevcudiyetinden kaynaklanmig olabilir.
Herhangi bir populasyonda 6nemsiz olarak belirlenen bir polimorfizm zaman igerisinde
yukarida ifade edilen Ozelliklerin mevcudiyeti ile o populasyonda dikkate deger bir
degisim gosterebilir. Seleksiyonda bu tiirlii polimorfizmleri goz ardi etmek yerine
generasyondan generasyona takiplerinin yapilmasi ve ozellikle diger genlerle birlikte
meydana gelen haplotipler bakimindan verimler {izerine etkilerinin arastirilmasi daha

faydal1 olabilir.

4.2.2. Leptin intron 2 bolgesi Sau3AlI (1820/422 b¢) polimorfizmi ile iliski analizi

Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi ile LSV3ps, KSV ve siit bilesenleri arasindaki
iliskiler dikkate alindiginda (Cizelge 4.9), LSV3ps (P=0.11) ile KSV’lerine (P=0.12)
etkisi incelenen s6z konusu genotiplerin en Kkiiciik kareler ortalamalar1 arasindaki
farkliliklarin P=0.10 istatistik 6nem seviyesine egilimli oldugu, ancak yag (%), protein
(%), laktoz (%), yogunluk (kg/m3), yagsiz kuru madde (%), kiil (%), donma noktas1
(°C) gibi siit bilesenlerininin yaninda siitiin pH ve iletkenlik (uS/cm) degerlerine ise
genotiplerin etkisinin dnemsiz oldugu (P>0.10) goriilmektedir (Cizelge 4.9). Yiiz yirmi
alti bag hayvandan yalniz 2 tanesi CC genotipli oldugundan LSVjps, KSV ve siit
bilesenleri ile siitin pH ve iletkenlik degerlerinin iliski analizlerinde CC genotipli
hayvanlar degerlendirme dis1 birakilmislardir.

Calismada LSVj3ps icin AA, AB, BB, AC ve BC genotiplerine ait en kiigiik
kareler ortalamalar sirasiyla 6313 kg, 6244 kg, 6455 kg, 5948 kg ve 5785 kg olarak
bulunmustur (Cizelge 4.9). Genotip ortalamalar1 arasindaki farkliliklarin 0.05 6nem
seviyesinde onemsiz bulunmus olmalarinin yaninda (Cizelge 4.9), genotiplere ait en
kiiciik kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar (Cizelge 4.14) dikkate alindiginda BC
genotiplilerden AA genotipliler 528 kg (P=0.03), AB genotipliler 459 kg (P=0.073), BB



109

genotipliler ise 671 kg (P=0.056) daha fazla siit verimine sahip olmakla birlikte AA

genotipliler AC genotiplilerden 635 kg (P=0.064) daha fazla siit verimine sahiptirler.

Calismada diger genotipler arasinda 6nemlilik seviyesine egilimli bir iligski dahi tespit

edilememistir (P>0.10). Genotipler arasindaki iligkilerden yola c¢ikarak, populasyonda C

allelinin varligiyla A ve B allelleri ile meydana gelebilecek AC ve BC genotiplilerin

verim seviyeleri lizerine diisiiriicii bir etkisinin oldugu anlasilmaktadir.

Cizelge 4.9. LSV;ys5, KSV ve siit bilesenleri ile Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi arasindaki iligkiler

Ozellikler AA
(n=52)

AB
(n=27)

Sau3AlI (1820 bg)

BB
(m=5)

cc*
(n=2)

AC
(n=29)

BC
(n=11)

P

Model

Modeldeki
Cevre
Faktorleri

LSV3()5

6313 + 134
(kg)

KSvV

21.05+0.53
(kg)

Yag

(%) 4.54+0.05

Protein

%) 3.29+0.01

Laktoz

(%) 4.81+0.02

Yogunluk
(kg/m®)

Yagsiz
Kuru

Madde
(%)

8.91+0.03

Kiil
(%)

0.788+0.003

Donma
Noktast
(°C)

pH 6.59+0.01

Iletkenlik

(uS/cm) 3.99+0.02

1030.33+0.12

-0.574 £0.002

6244 + 138

20.65+0.52

4.45+0.07

3.30£0.02

4.82+0.02

1030.45+0.16

8.91+0.04

0.790+0.004

-0.574 £ 0.003

6.59+0.01

3.95+0.03

6455 +267

21.32+0.96

4.60+0.16

3.34+0.04

4.87+0.06

1030.81+0.38

9.00+0.08

0.794+0.009

-0.582 +0.007

6.58+0.02

4.10+0.07

*Modelde analiz dis1 birakilmustir.

5948 £214

19.85+0.79

4.51+0.08

3.29+0.02

4.7940.03

1030.26+0.18

8.90+0.04

0.788+0.004

-0.572 £ 0.003

6.60+0.01

4.01+0.03

5785 +250

19.22+0.88

4.44+0.11

3.31+0.03

4.82+0.04

1030.58+0.26

8.91£0.06

0.795+0.006

-0.574 £ 0.004

6.58+0.01

4.04+0.05

0.12

0.74

0.85

0.74

0.61

0.86

0.80

0.76

0.31

0.16

GLM

Mixed
UN

Mixed
UN

Mixed
HF

Mixed
HF

Mixed
UN

Mixed
ANTE

6]

Mixed
CS

Mixed

Mixed
ANTE

6]

Mixed
CSH

Yil *
LBA**
Yil*

LBA*
SGG®
Kontrol**
LBA°P
LSOD
Kontrol*
KSV**
iletkenlik**
LBA**
LSOD
Kontrol**
KSVOP
iletkenlik**
LBA**
LSOD
Kontrol**
KSVOP
Tletkenlik**
LBA*

LSOD
Kontrol**
KSV**
Tletkenlik**
LBA**

LS*
Kontrol**
KSVOP
iletkenlik**
Yag (%)
LBA**
LSOD
Kontrol**
KSV#*
fletkenlik**
LBA**
LSOD
Kontrol**
KSVOP
iletkenlik**
LBA°P

LS* *
Kontrol**
KSVOP
LBA**
Kontrol®®
KSVOP

" P<0.05; " : P<0.01; OD: Onemli Degil
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LSV3ps’teki benzer bir durum KSV’lerinde de ortaya c¢cikmis (P>0.10) ve
genotiplere ait en kiiciilk kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar (Cizelge 4.14)
dikkate alindiginda, en diisiik KSV ortalamasina sahip olan BC (19.22 kg) genotipliler
AA (21.05 kg) genotiplilerinden 1.83 kg (P<0.05), AB (20.65 kg) genotiplilerden 1.43
kg (P<0.10) ve BB (21.32 kg) genotiplilerden 2.10 kg (P<0.10) daha diisiik ortalamaya
sahip oldugu goriilebilir. Ayrica genotip ortalamalar1 arasindaki farkliliklar bakimindan
AA (21.05 kg) genotipliler ile AC (19.85 kg) genotipliler arasindaki farklilik P=0.072
seviyesinde bulunmakla birlikte, diger genotipler arasinda 6nemlilik seviyesine egilimli
bir iliski dahi tespit edilememistir (P>0.10). LSV3ps5’nin diismesine neden olan C
allelinin etkisi KSV bakimindan da belirlenmekle birlikte, 6zellikle BB genotipine sahip
hayvan sayisinin (5 bas) az olmast A ve B allelleri bakimindan mevcut veriler ile
yapilan iliski analizinde seleksiyonda tercih edilecek allelin belirlenmesinde giiclitk
cikarmaktadir.

1820 bg¢’lik Sau3Al polimorfizmindeki C allelini goz ardi etmek amaciyla
Leifers ve ark. (2002) tarafindan 422 b¢’lik gen bolgesinin Sau3Al enzim kesimi ile
belirlenen genotipler ile {izerine etkisi incelenen 6zellikler gbz Oniine alindiginda, yine
LSV3ps (P=0.13) ile KSV’lerine (P=0.08) etkisi incelenen s6z konusu genotiplerin en
kiiciik kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklarin istatistik onem seviyesine dogru
egilimli oldugu, ancak yag (%), protein (%), laktoz (%), yogunluk (kg/m>), yagsiz kuru
madde (%), kiil (%), donma noktasi (°C) gibi siit bilesenlerininin yaninda siitiin pH ve
iletkenlik (uS/cm) degerlerine ise genotiplerin etkisinin Onemsiz oldugu (P>0.10)
goriilmektedir (Cizelge 4.10).

AA, AB ve BB genotiplerine ait en kiiciik kareler ortalamalar1 sirasiyla LSV3¢s
icin 6307 kg, 6144 kg ve 6652 kg olarak (P>0.10), KSV icin 21.16 kg, 20.44 kg ve
22.24 kg olarak (P<0.10) bulunmustur (Cizelge 4.10). Genotiplerine ait en kiiciik
kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar dikkate alindiginda (Cizelge 4.14), LSV3ps’de
BB genotipli hayvanlar AA ve AB genotiplilerden sirasiyla 345 kg (P>0.10) ve 508 kg
(P=0.06) daha fazla siit verim ortalamasina sahip olmaktadir. Ayrica AA genotipli
hayvanlarda AB genotiplilerden 163 kg daha fazla siit verim ortalamasina sahip
olmusladir (P>0.10) KSV’de ise yine benzer bir durum ortaya ¢cikmis olup (Cizelge
4.10), BB genotipli hayvanlar AA ve AB genotiplilerden sirasiyla 1.07 kg (P>0.10) ve
1.80 kg (P=0.046) daha fazla kontrol siit verim ortalamasina sahip olmuslardir.
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Cizelge 4.10. LSV;(s, KSV ve siit bilegenleri ile Sau3Al (422 b¢) polimorfizmi arasindaki iligkiler

Ozellikler Sau3Al (422 bg) P Model Modeldeki
AA (n=80) AB (n=40) BB (n=6) ve Tipi  Cevre Faktorleri
LSV yir®
305 6307 + 132 6144+ 126  6652+250 0.13 GLM LBA®
. Yil * LBA*
KSv 21164052  2044+048 22244090 008 Mixed ;g ggom
(kg) UN Kontrol**

5 . LBA® LS
Yag 454+005 4434006 4594015 024 Mixed gl Ksyor
(%) UN  jletkenlik**

. . LBA** LSP
Protein 3.29+0.01 3.30£0.01 3342003 043 Mixed ool Ksyo
(%) HF  jjetkentik*

. LBA** LSP
Laktoz 4.8040.02 4.8140.03 4884005 034 Mixed gl ot Ksvor
(%) HF  jjetkentiks*

5 . LBA * LSP
Yogunluk 1030.3040.10 103049014 1030842035 024 Mixed oot ksyer
(kg/m”) UN ' jletkenlik*
Yagsiz Kuru Mixed ppasx 1.8
Madde 8.91+0.02 8.90+0.03 9.02+0.08 032 ANTE Kontrol** KSV®

(%) (1) Iletkenlik** Yag (%)**
. . LBA** LS°P
Kiil 0.787+0.003  0.79240.004  0.796£0.009 037 Mixed o ores ksver

(%) CS  fletkenlik**
Donma Mixed LBA** LsoP
Noktas -0.574+0.002  -0.574£0.002  -0.583£0.006 0.31 Kontrol#* KSVO°
©C) CS  lletkentik**
Mixed . .
H 6.59+0.01 6.58+0.01 6.58+0.02  0.66 ANTE LBA LS
P o R R : ) Kontrol** KSVOP
fletkenlik Mixed LBA**  L§**
(uSlem) 3.99:40.02 3.97+0.03 404006 048 “ogr gonon ceyon

" P<0.05; ": P<0.01; OD: Onemli Degil

Hem 1820 b¢’lik hem de 422 bg’lik leptin gen bolgelerindeki Sau3Al
polimorfizmi ile siit verimi ve bilesenlerinin incelendigi literatiir dikkate alindiginda,
Leifers ve ark.’1 (2002) Siyah Alaca siit sigirlarinda Hphl ve BM 1500 polimorfizmlerini
de modele dahil ederek yaptiktiklar1 analizde Sau3Al (422 bg)-AB genotiplilerin
Sau3Al-AA genotiplilere kiyasla giinliik 0.73 kg daha fazla yem (P<0.05) ve 0.39 kg
daha fazla kuru madde (P=0.087) tiiketmekte, laktasyonun 15. haftasinda 9.1 kg daha
fazla ortalama canli agirhiga (P=0.097) sahip olduklarin1 bildirmislerdir. Arastiricilar
istatistik modelde hem sadece Sau3Al hem de diger polimorfizmlerin Sau3Al
polimorfizmine regresyonu alinarak yapilan analizlerde AB genotiplilerin giinliik olarak
daha fazla siit verdigi (1.23 ile 1.32 kg; P<0.05) ve ayrica daha fazla protein (37.4 ile
40.3 g; P<0.05) ve laktoz (58.9 ile 64.7 g; P<0.05) verimlerine sahip olduklari
bildirmislerdir. Ancak siitiin yag, protein ve laktoz yiizdeleri bakimindan herhangi bir

iliski tespit edememislerdir. Sonug olarak Sau3Al polimorfizminin siit tiretimiyle iliskili
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olmakla birlikte yem tiiketimi ve canli agirligi da etkileyebilecegini, ileride yapilacak
yetistirme programlart i¢in Sau3Al-B allelinin enerji dengesini ve dol verimi iizerine
negatif etki yapmaksizin daha fazla siit verimi icin en ideal allel oldugunu
bildirmiglerdir. Fakat Madeja ve ark. (2004), Siyah Alaca bogalarinda siit, yag ve
protein verimi ile siitiin yag ve protein yiizdeleri gibi 6zellikler bakimindan hayvanlarin
damizlik degerleri ile Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi arasinda herhangi bir iligki tespit
edememislerdir. Siyah Alaca siit sigirlarinda Kulig (2005a) tarafindan 1820 bg¢’lik
bolgede yapilan bagka bir calismada ise Hphl/Sau3Al haplotiplerinden CC/BB
haplotiplilerin siit, protein ve yag verimleri bakimindan yiiksek ortalamalara sahip
oldugunu (P<0.01), protein ve yag yiizdeleri bakimindan ise herhangi bir iliskinin
olmadig1 bildirilmistir. Yine Kulig (2005b) tarafindan Siyah Alaca siit sigirlarinda 1820
bc’lik bolgede yapilan baska bir calismada BB genotiplilerin siit, yag ve protein
verimleri bakimindan daha yiiksek degerlere sahip olduklar1 bildirilmistir (P<0.01).
Ancak Ghazanfari ve ark.’nin (2006) Isvicre Esmeri siit sigirlarinda 422 be’lik bolgede
yaptiklar1 ¢alismalarinda ise AA ve Ozellikle AB genotiplilerin BB’lere kiyasla ilk 60
ve 100 giinliik siit verimleri bakimindan daha yiiksek ortalamalara sahip oldugu
(P<0.01), A allelinin hem yiiksek siit verimini hem de laktasyon siiresi ile servis
periyodunu artirici bir etkiye sahip oldugu ifade etmislerdir. Siyah Alaca siit sigirlarinda
Heravi Moussavi ve ark. (2006) tarafindan 422 bc¢’lik bolgede yapilan baska bir
caligmada ise genotipler ile laktasyonun ilk 60 giinliik siit verimleri arasinda bir iliskinin
olmadiginm1 (P=0.21), ancak 305 giinliikk laktasyon siit verimleri bakimindan AB
genotiplilerin AA genotiplilere kiyasla 71 kg daha fazla siit verimine sahip olduklari
(P=0.03) ve iireme 0zelliklerini ters yonde etkilemeden 305 giinliik LSV i¢in B allelinin
tercih edilmesi gerektigi One siiriilmiistiir. Jersey sigirlarinda Kulig ve ark. (2009)
tarafindan yapilan ¢alismada Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi ile siit, yag ve protein
verimi ile yag ve protein yiizdeleri arasinda her hangi bir iliskinin olmadigi
bildirilmekle birlikte Hphl (331 bg) ve Sau3Al (1820 bg) polimorfizmlerinden olusan
haplotiplerden CT/AA haplotiplilerin yag yiizdelerini artirici, CC/BB haplotiplerinin ise
siit ve protein verimlerini diisiirmeden siitiin yag yiizdesi iizerine diisiiriicii bir etkiye
sahip oldugu bildirilmistir. Javanmard ve ark. (2010), Siyah Alaca bogalarin siit ve yag
verim Ozellikleri bakimindan hesaplanan damizlik degeri ile Sau3Al (422 bg)
genotipleri arasinda siit verimi ile istatistik olarak herhangi bir iliski tespit edememisler,
ancak AB genotipli bogalarin AA genotiplilere kiyasla daha yiiksek yag verimine
(43.41 kg) sahip olduklar ifade etmislerdir (P<0.005). Siitiin iletkenlik degeri gibi
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mastitis teshisinde ve meme sagliginin kontroliinde bir kriter olarak degerlendirilen
somatik hiicre sayis1 ile Sau3Al (1820 bg) polimorfizmi arasindaki iligkiler ile ilgili
olarak Kulig ve ark.’1 (2010), BB genotipi ile B allelinin somatik hiicre sayisini azaltici
bir etkiye sahip oldugunu (P<0.01) Kpn2l/Sau3Al haplotipleri bakimindan CC/BB
haplotiplerinin somatik hiicre sayisini diisiiriicii bir etkisinin olmasininin bu iligkileri
dogruladigmi  (P<0.01) ve Hphl/Sau3Al haplotipleri bakimindan ise CT/BB
genotiplerinin somatik hiicre sayisini azalttigin1 (P<0.05) bildirmislerdir. Mevcut
calismadaki Sau3Al (1820 bg ve 422 bg) polimorfizmindeki B allelinin 6zellikle LSV3¢s
ve KSV ozelliklerindeki onemlilik seviyesine olan egilimi Ghazanfari ve ark.’nin
(2006) calismast disindaki literatiir bildirisleri ile oldukca uyumlu oldugu
anlagilmaktadir. iliski analizlerinde Sau3Al polimorfizmi ile Leifers ve ark.’1 (2002)
yag, protein ve laktoz ylizdeleri, Madeja ve ark.’1 (2004) yag ve protein yiizdeleri, Kulig
(2005a) yag ve protein yiizdeleri ile Kulig ve ark.’1 (2009) yag ve protein yiizdeleri
arasinda Onemli bir iliski tespit edememisler ve bu durum mevcut calisma ile de
benzerlik gostermektedir.

Mevcut calismada Sau3Al (1820 bg) polimorfizminin siitiin iletkenlik degeri
tizerine etkisi bakimindan siit veriminde oldugu gibi yine en yiiksek ortalamaya BB
genotiplilerin sahip oldugu (P>0.10), ancak BB genotiplilerin (4.10 uS/cm) AA (3.99
uS/cm) genotipliler ile P=0.099 ve AB (3.95 uS/cm) genotipliler ile P=0.027
seviyesinde, AB genotiplilerinde BC (21.32 kg) genotipliler ile P=0.082 seviyesinde
farkliliklar oldugu anlagilmistir.

Kisaca mevcut calismada Sau3Al (1820 b¢ ve 422 bg) polimorfizmindeki
genotipler ile lizerinde durulan 6zellikler arasinda istastistiki olarak 6nemli bir iligki
tespit edilememis olmakla birlikte (P>0.05), LSV;3ps’e (P=0.11, P=0.13) ve KSV’ye
(P=0.12, P=0.08) genotiplerin 6nem seviyelerindeki egilimlerinden dolay1 seleksiyonda
mastitis vakalarini artirmayacak bir sekilde iletkenlik degeri de dikkate alinarak B alleli
tercih edilebilir. Ayrica Sau3Al polimorfizminde 1820 bg¢’lik bolge icin AC ve BC
heterozigotlarin, 422 b¢’lik bolge icin de AB heterozigotlarin en diisiik LSV3s ve KSV
ortalamalarina sahip olmasi, C allelinin A ve B allelleri iizerinde diisiiriicii bir etkisi

oldugunu diisiindiirmektedir.
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4.2.3. Leptin ekzon 3 bolgesi Hphl (331 b¢) polimorfizmi ile iliski analizi

Cizelge 4.11°de LSV3ps, KSV ve siit bilesenleri ile Hphl (331 bg) polimorfizmi
arasindaki iligkiler verilmistir. Hphl (331 bg) polimorfizmi ile LSV3ps, KSV ve siit
bilesenleri arasindaki iliskiler dikkate alindiginda, LSV3ps (P<0.05) ile KSV’lerine
(P<0.01) etkisi incelenen s6z konusu genotiplerin en kiiciik kareler ortalamalari
arasindaki farkliliklarin 6nemli oldugu, ancak yag (%), protein (%), laktoz (%),
yogunluk (kg/m3), yagsiz kuru madde (%), kiil (%), donma noktas1 (°C) gibi siit
bilesenlerininin yaninda siitin pH ve iletkenlik (pS/cm) degerlerine ise etkisinin

onemsiz oldugu (P>0.05) goriilmektedir (Cizelge 4.11).

Cizelge 4.11. LSV;(s, KSV ve siit bilegenleri ile Hphl (331 bg) polimorfizmi arasindaki iligkiler

- Hphl (331 bg) Modeldeki
Ozellikler CC (n=91) CT (n=34) TT(n=1)X P Model Cevre Faktorleri
LSV305 B A A ***
(ke) 6191110 6526 + 151 0.018 GLM II:ISB:’:‘; g
: Yil * LBA*
KSv 2045+045° 2176 % 0.56" 0006 Mixed o, soom
(kg) UN Kontrol#*
5 : LBA®P LSOP
Yag 450+005  452+0.06 0737  Mixed s Ky
(%) UN fletkenlik**
. . LBA** LS
Protein 3304001 3.30%001 5 o6 Mixed ol KSY®
(%) é‘ HF fletkenlik**
Laktoz = Mixed LBA** Ls™
4.81 £0.02 4.81 £0.03 0.94 Kontrol **  KSVOP
(%) § HF fletkenlik**
OD
Yogunluk 7N Mixed LBA = LS.
3 1030.42 +0.10 1030.28 +0.14 = 0.41 Kontrol**  KSV
(kg/m’) N UN fletkenlik**
= LBA** LS
Yagsiz Kuru 292 +0.02 2.90 + 0.03 g 0.74 Mixed Kontrol **  KSV®
Madde (%) e e 8 ) ANTE (1) ??t)kennk** Yag
3 GD *
Kiil 2 Mixed ~ LBA** ~ LS™
0.790 +£0.003 0.786 +£0.004 0.33 Kontrol** KSV##
(%) 2z Cs fletkenlik**
Donma Mixed LBA ** LSOP )
Noktasi -0.574 £0.002 -0.574 +£0.003 0.81 Kontrol** KSVOP
°C) CS iletkenlik**

Mixed LBA®P LS**
pH 6.58+001 659001 052 ANTB() Komrl®s Kevo
Tletkenlik Mixed LBA** LS#*

(uS/cm) 3.99 +0.02 3.99 +0.02 0.96 CSH Kontrol ®  KSV*

" P<0.05; : P<0.01; OD: Onemli Degil, a, b: Aym satirda farkl1 kiigiik harflerle gosterilen ortalamalar arasindaki farklar cok
onemlidir (P<0.01). A, B: Ayni satirda farkli bityiik harflerle gosterilen ortalamalar arasindaki farklar 6nemlidir (P<0.05)
LSV3ps icin 3 laktasyon ve KSV icin 24 kontrol siit verim kaydi bulunan TT
genotipli hayvanin LSV3ps ve KSV bakimindan en kiiciik kareler ortalamalar1 sirasiyla
6707 £ 713 kg ve 22.30 + 2.44 kg olarak bulunmus, ancak TT genotipli hayvan

sayisinin (1 bag) cok diisiik olmasindan dolay: istatistik analizlerde TT genotipi veri
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dosyasindan cikarlmistir. Calismada LSV3ps ve KSV bakimindan sirasiyla CT
genotipliler 6526 kg ve 21.76 kg, CC genotipliler ise 6191 kg ve 20.45 kg ortalamaya
sahip olmuslardir. Genotiplere ait en kiigiik kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar
(Cizelge 4.14) dikkate alindiginda, CT genotipli hayvanlar C alleline sahip
homozigotlardan LSV3p5 ve LSV bakimindan 335 kg (P=0.018) ve 1.31 kg (P=0.006)
daha yiiksek verim ortalamalarina sahip olmuslardir.

Siit verimi ve bilesimi ile Hphl (331 bg) polimorfizmi arasinda iliskilerin
belirlenmesine yonelik literatiir bildirisleri g6z Oniine alindiginda, Siyah Alaca
sigirlarda Leifers ve ark. (2002), CC genotipinin en diisiik laktoz yiizdesine (P=0.085)
sahip genotip oldugunu bildirilmekle birlikte 6nemli olma egiliminde oldugu ve Hphl
polimorfizminin % yag miktarini etkileyebilecegi ifade etmislerdir. Ancak arastiricilar
laktasyonun ilk 105 giiniine (ilk 15 hafta) kadarki periyodunda siit, yag, protein ve
laktoz verimleri ile yiizdeleri arasindaki iliskilerin onemsiz oldugunu bildirmislerdir
(P>0.05). Ancak Madeja ve ark.’nin (2004) Polonya Siyah Alaca bogalarinda siit, yag
ve protein verimi ile siitiin yag ve protein yiizdeleri gibi ozellikler bakimindan
hayvanlarin damizlik degerleri iizerinde yaptiklar1 ¢alismada TT genotipli hayvanlarin
slit ve protein verimi bakimindan digerlerine nazaran 2 kat daha fazla damizlik degerine
(P<0.01) ve yag verimi bakimindan da yiiksek bir damizlik degerine (P<0.10) sahip
olduklar1 bildirilmistir. Fakat Polonya Siyah Alaca sigirlarinda Kulig (2005a), hem
Hphl polimorfizmi hem de Sau3Al polimorfizmi bakimindan CC/BB haplotiplilerin siit,
protein ve yag verimleri bakimindan yiiksek ortalamalara sahip olduklar1 (P<0.01),
ancak protein ve yag yiizdeleri bakimindan herhangi bir iliskinin olmadigim ifade
etmistir. Yine Kulig (2005b) tarafindan Siyah Alaca siit sigirlarinda yapilan baska bir
calismada CC genotiplilerin siit, yag ve protein verimleri bakimindan daha yiiksek
degerlere sahip olduklar1 bildirilmistir (P<0.01). Jersey sigirlarinda Kulig ve ark.
(2009) tarafindan yapilan diger bir ¢alismada TT genotipli hayvanlarin CC ve CT
genotiplilere kiyasla sirasiyla 173 ve 177 kg daha az siit (P<0.01), 10.6 ve 15.3 kg daha
az yag (P<0.05), ve 7.6 ve 7.8 kg protein (P<0.01) verimlerine sahip olduklari, ancak siit
ve protein yiizdeleri bakimindan yine herhangi bir iliskinin olmadig1 ifade edilmistir.
Arastiricilar 6zellikle C allelinin (CC ve CT genotipleri) seleksiyonda tercih edilmesi
gerektigini bildirmis olmakla birlikte Sau3Al (1820 bg¢) polimorfizmi ile birlikte
meydana gelen haplotiplerden CT/AA haplotipliler yag yiizdelerini artirici, CC/BB
haplotipler ise siit ve protein verimlerini diisiirmeden siitiin yag yiizdesi iizerinde

diisiirticti bir etkiye sahip olduklarini ifade etmislerdir. Giblin ve ark.’nin (2010) Siyah
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Alaca bogalarinda yaptigi bir ¢alismada siitiin iletkenlik degeri gibi mastitisin tanisinda
bir indikatdr olan somatik hiicre sayisi, siit, yag ve protein verimleri ve ayrica siit ve
protein yiizdeleri ile Hphl polimorfizmi arasinda herhangi bir iligkinin olmadigi
bildirilmistir (P>0.05). Kulig ve ark.’nin (2010) Jersey sigirlarinda 2009 yilinda yaptigi
calismanin devami olarak Hphl polimorfizmi ile somatik hiicre sayist arasinda herhangi
bir iliskinin olmadig belirtilmekle birlikte, Kpn21/Hphl haplotipleri bakimindan TT/CC
genotiplerinin somatik hiicre sayisin1 artirdigi (P<0.05), Hphl/Sau3Al haplotipleri
bakimindan ise CT/BB genotiplerinin azalttigi (P<0.05) ifade edilmistir. S6z konusu
polimorfizm goz Oniine alindiginda literatiirde celiskili sonuglarin olmasina karsin
Esmer s1g1r populasyonunda siit veriminin artirilmasi icin seleksiyonla CT genotiplilerin
ve oOzellikle T alleline sahip olanlarin populasyonda nispi frekanslarinin artirilmasi
gerekmektedir. Siit bilesenlerine ait herhangi bir onemli iliskinin olmamas1 bilesenlere

ait verilerin sadece 2010 yilinda elde edilmis olmalarindan kaynaklanmis olabilir.

4.2.4. Leptin ekzon 2 bolgesi BsaAl (522 b¢) polimorfizmi ile iliski analizi

Cizelge 4.12’de LSV30s5, KSV ve siit bilesenleri ile BsaAl (522 bg) polimorfizmi
arasindaki iliskiler verilmistir.

BsaAl polimorfizmi bakimindan LSV3ps ve KSV icin genotip ortalamalari
arasinda farklarin P=0.04 seviyesinde, yag yiizdesi bakimindan ise P=0.09 seviyesinde
onemli oldugu tespit edilmistir. Arastirmada iliskisi incelenen diger 6zellikler ile BsaAl
polimorfizmi bakimindan meydana gelen genotipler arasinda istatistik olarak herhangi
bir fark tespit edilememistir (P>0.10). LSV3ps, KSV ve yag (%) degerleri sirasiyla AA
genotiplilerde 6729 kg, 22.27 kg ve % 4.67, AG genotiplilerde 6104 kg, 20.37 kg ve %
4.41 ve GG genotiplerde 6280 kg, 21.11 kg ve % 4.53 olarak bulunmustur. Genotiplere
ait en kiiclik kareler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar (Cizelge 4.14) dikkate
alindiginda, AA genotipliler AG genotiplilere kiyasla LSV3ps ve KSV bakimindan
strastyla 625 kg (P=0.01) ve 1.90 kg (P=0.02) daha fazla siit verimine sahip olduklar1
ortaya ¢ikmistir. Bununla birlikte GG genotipliler AG genotiplilerden sirasiyla 176 kg
ve 0.74 kg daha fazla siit verimlerine sahip olup, bu farklilik istatistik bakimindan
onemsiz bulunmustur (P>0.10). AA genotipliler ile GG genotipliler arasindaki
farkliliklar dikkate alindiginda, AA genotipliler LSV3ys i¢in 449 kg (P<0.05), KSV
bakimindan 1.16 kg (P>0.10) GG genotiplilerden daha fazla siit verimlerine sahip
olmuslardir. Yag yiizdeleri bakimindan genotipler arasindaki farkliliklar P=0.09
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seviyesinde onemli bulunmus olmakla birlikte (Cizelge 4.12), AA genotipliler AG
genotiplilerden % 0.263 (P=0.07), GG genotipliler de AG genotiplilerden % 0.120
(P=0.08) kadar daha yiiksek yag yiizdelerine sahip olmuslardir (Cizelge 4.14). Bununla
birlikte AA ve GG genotip ortalamalar1 arasindaki farklilik ise istatistik bakimdan
onemsiz bulunmustur (P>0.10). Yag yiizdesinin 0.05 6nemlilik seviyesine olan egilimi
disinda diger siit bilesenleri ile genotipler arasinda istatistik olarak herhangi bir 6nemli
iliskinin bulunmamasina ragmen genel olarak AA genotipliler GG genotiplilerden daha

yiiksek ortalamalara sahip olmustur.

Cizelge 4.12. 1LSV;(5, KSV ve siit bilesenleri ile BsaAl (522 bg) polimorfizmi arasindaki iligkiler

Ozellikler BsaAl (522 bg) p  Modelve Modeldeki
AA (n=7) AG (n=40) GG(n=79) Tipi Cevre Faktorleri
Yil *
LSVaos 67294225%  6104+129°  6280+131° 004  GLM  LBA®*
(kg) LS**
. Yil * LBA*
IT(SV 202740814 20374049° 21.1120.52*% 004  Mixed o oo
( g) UN Kontrol**

= . LBA®P LS
Yag 467+0.14%  4415006° 45340055 009  Mixed o Ksves
(%) UN fletkenlik**

: . LBA* LS
Protein 3342003 3302001  330:001 053  Mixed o olss KvOP
(%) HF fletkenlik**
. LBA** LS*
Laktoz 486+0.04 4812003 4804002 048  Mixed ol Ksyor
(%) HF fletkenlik**

5 . LBA* LS
Yogunluk 630744033 1030.4420.14 103032+0.10 043  MiXed i oiss  Ksyer
(kg/m”) UN fletkenlik**

v K Mixed LBA** LSODO
agsiz Kuru ixe Kontrol**  KSV®”
Ve 9008007 890:0.03 8913002 041 ,CNE
Yag (%)**

Mixed = LBA™ LS”

Kiil (%) 0.80£0.008  0.79£0.004  0.79+0.003 043 Kontrol**  KSV*

Cs fletkenlik**
Donma Mixed LBA* LSOD__
Noktast 20.582 £0.006 -0.573 £ 0.003 -0.574 +0.002 0.33 Kontrol#*  KSVO
°C) Cs iletkenlik **

Mixed LBA®P LS
pH 6.58£0.02 6593001 6592001 069 GRS
iletkenlik Mixed LBA** LSk
(S 4004006  3.99:003  3.9920.02  0.95 Corl Fom® v

i P<0.05; T P<0.01; P<0.10 OD: Onemli Degil, A, B: Ayni satirda farkli bityiik harflerle gosterilen ortalamalar
arasindaki farklar 6nemlidir (P<0.05); X, Z: Ayn1 satirda farkl biiyiik harflerle gosterilen ortalamalar arasindaki farklar onemlidir

(P<0.10)

Giintimiize kadar leptin geni intron 2 bolgesi BsaAl (522 bg) polimorfizmlerine
iliskin literatiir bildirisleri (Cizelge 2.4) goz Oniine alindiginda leptin geninin diger
polimorfik bolgelerine kiyasla daha az ¢alismanin yapildigi anlasilmaktadir. Siit verimi
ve bilesimi ile BsaAl (522 bg) polimorfizmi arasinda iligkilerin belirlenmesine yonelik

herhangi bir calismaya rastlanilmamis olup, mevcut caligmalarin ise genellikle ya
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polimorfizmin belirlenmesine ya da et sigirlarinda buzagilama araligy, ilk
buzagilamadaki canli agirlik (Almeida ve ark., 2003) ve besi performanslar1 (Souza ve
ark., 2010) ile iliskilerinin belirlenmesine yonelik olduklar1 anlasilmaktadir. Almeida
ve ark. (2003), Bos taurus X Bos indicus melezi olan 5/8 Aberdeen Angus x 3/8 Nelore
etci ineklerde yaptiklari bir calismada BsaAl*- (A) ve BsaAl *+ (G) alleleri ile
buzagilama aralig1 ve ilk buzagilamadaki canli agirlik arasinda bir iliskinin olmadigim
bildirmiglerdir. Choudhary ve ark. (2005), saf olarak yetistirilen Hariana, Sahiwal, Gir
ve Nimari sigirlarinda (Bos indicus) BsaAl polimorfizmini ilk olarak kendilerinin tespit
ettiklerini  bildirmisler, fakat c¢aligmalarinda herhangi bir verimle iligkilendirme
yapmamuslardir. Souza ve ark. (2010), 3 farkli Nelore (Bos indicus) populasyonundan
350 bas sigirin dogum agirhigi, 210. giin siitten kesim agirligi, 550. giin canli agirhigi,
sagr yiiksekligi, goz kasi alani, sirt bolgesi yagliligr (backfat thickness) ve sagr1 bolgesi
yagliligi (rump fat thickness) ile BsaAl (522 bg) polimorfizmi arasindaki iliskileri
inceledikleri caligmalarinda, genotipi AA olan sigirlarin  siitten kesim agirligi
bakimindan (180.78 kg) AG (175.89 kg) ve GG (172.62 kg) genotipli sigirlardan
istatistik olarak daha fazla ortalamaya sahip oldugunu bildirmislerdir (P=0.03). Ayrica
dogum (P=0.08) ve 550. giin canli agirliklar1 (P=0.06) bakimindan da AA genotipli
hayvanlar en yiiksek ortalamaya sahip olmakla birlikte 0.05 6nem seviyesine yonelik bir
egilime sahip olduklarini ifade etmislerdir. Arastiricilar, 210. giin canli agirliklar
bakimindan ©nemli bulunan AA genotipli hayvanlarin dogum giicliigline neden
olmayacak sekilde seleksiyonda tercih edilmesinin 30 kg kadar diisiik dogum agirligina
sahip olan Nelore sigirlarinin dogum agirhgini artirabilecegini ifade etmis olmakla
birlikte s6z konusu diger ozellikler ile BsaAl genotipleri arasinda istatistik olarak
herhangi bir iliski tespit edememislerdir (P>0.05).

Mevcut calismadaki genotipler ile siit verimi ve bilesenleri arasindaki iliskiler
g6z Oniine alindiginda dolayl seleksiyon icin siiriide AA genotiplerin frekansini artirici
calismalarin gerceklestirilmesi siit verimi (P<0.05) ve siitiin yag yiizdesini (P<0.10)
artirmast  bakimindan fayda saglayacaktir. Bununla birlikte siit verimi ve yag
yiizdesindeki artisa bagli olarak yag veriminde de populasyonda onemli bir artis
saglanabilir. Ayrica protein yiizdesinde herhangi bir farklihk olmaksizin = siit

verimindeki artiga bagli olarak populasyonun protein veriminde de bir artis beklenebilir.
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4.2.5. Pit-1 intron 5- Ekzon 6 bolgesi Hinfl (451 b¢) polimorfizmi ile iliski analizi

Cizelge 4.13’te LSV305, KSV ve siit bilesenleri ile Hinfl (451 bg) polimorfizmi
arasindaki iliskiler verilmistir.

LSV3ps ve KSV’leri bakimindan AA (6390 kg - 21.43 kg) genotiplilerin AB
(6240 kg - 20.72 kg) ve BB (6260 kg - 20.76 kg) genotiplilerden daha yiiksek degerlere
sahip oldugu, bilesenler bakimindan ise AB genotipine benzer degerler gostermekle
birlikte BB genotipinden daha diisiik degerlere sahip olduklar1 goriilmektedir. Ancak
Esmer si@ir populasyonunda Pit-1 Intron 5- Ekzon 6 bolgesi Hinfl (451 bg)
polimorfizmi sonucu meydana gelen genotiplerin siit verimi ve bilesenleri bakimindan
ortalamalar arasindaki farkliliklar istatistik olarak 6nemsiz bulunmustur (P>0.05). Fakat
siit bilesenlerinden protein (%), kiil (%) ve pH bakimindan genotiplere ait en kiiciik
kareler ortalamalar1 arasindaki farklhiliklar (Cizelge 4.14) dikkate alindiginda, BB
genotipliler AB genotiplilere kiyasla protein yiizdesi bakimindan % 0.03 kg (P=0.09) ve
kiil yiizdesi bakimindan % 0.008 (P=0.07) daha fazla ortalamlara sahip olduklar1 ortaya
cikmistir. Ayrica siitiin iletkenlik degeri ile genotip ortalamalar1 arasindaki farkliliklar
(Cizelge 4.14) dikkate alindiginda herhangi bir iligki tespit edilememsine karsin, siitiin
pH oOzelliginde BB genotipliler AA genotiplilerden 0.03 (P=0.02), AB genotiplilerde
AA genotiplilerden 0.02 (P=0.08) daha yiiksek ortalamaya sahip olmuslardir.

Cizelge 4.13’deki Onemlilik seviyeleri (P) dikkate alindiginda, Hinfl
polimorfizmi sonucu meydana gelen genotiplerin siit verimi ve bilesenleri ile ilgili
olarak siiriide yapilacak bir seleksiyonda potansiyel bir markor olarak Onerilmesi
zordur. Herhangi bir populasyonda verim 6zellikleri {izerine etkisi arastirilan aday gen
varyantlarinin etkisinin 6nemsiz olmasi, s6z konusu varyasyonda o genin 6nemli bir
paya sahip olmamasi ile agiklanabilir. Diger bir ifadeyle populasyondaki s6z konusu
varyantlar arasinda fenotipik farkliligin olmamasi1 verim oOzellikleri ile varyantlarin

iligkisinin olmamasina yol agabilir.
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Cizelge 4.13. LSV;s, KSV ve siit bilesenleri ile Hinfl (451 bg) polimorfizmi arasindaki iliskiler

a Hinfl (451 bg) Modeldeki
Ozellikler AA (n=15) AB (n=62) BB (m=49) © Model o\ e Fakiorleri
LSV Yil *
ke) 6390219 6240+126 6260128 081  GLM  LBA®*
KSV Mixed Yil * LBA*
2143+078 20722051  20.7620.50 0.64 Ls*s SGG™
(kg) UN Kontrol**
Yag Mixed  LBA”  Ls™
4512009 4484005  455:005  0.58 Kontrol*  KSV#*
(%) UN  jetkentik#+
Protein : LBA** LS
%) 3302002 3294001 3326001 022 MX o gsver
HE  lekenlike
Laktoz : LBA** LS
%) 479£003  480£0.02 483002 046 VXA oo ksver
HE  jlerkentik
Yogunluk Mixed  LBA* Ls%?
3 103039 £0.22  1030.3220.11 1030.47+0.13 0.66 Kontrol* KV
(kg/m’) UN  jetkentik®+
Yagsiz Kuru : LBA** LS
Madde (%) 8922006 8928003 8972004 028 Nl Koworre Ksve”
ANTE (1) jletkenlik** Yag (%)*
Kiil : LBA ** LS
%) 0.788+0.005  0.786:0.003 0.794£0.003 0.19  MIXed e kv
cs iletkenlik *
Donma . LBA* Ls©P
Noktast 0573£0.004 057320002 0.576£0.002 0.40  Mixed  Konrol+ Ksv*
(0 C) CS Tletkenlik**
H Mixed LBA®®  Ls*
P 6574001 6594001 6604001 006 () Komrol KSV
i i i LBA™  LS**
szltskl‘z?fll)k 4.01 +£0.04 3.99+0.02  3.9840.02 0.71 I\g‘fld Kontrol®® KSV#

" P<0.05; : P<0.01; P<0.10 OD: Onemli Degil

Siit sigirlarinda Pit-1 geni ekzon 6 daki Hinfl polimorfizmi ile siit verimi ve
bilesenleri iizerine yapilan calismalar oldukga kisitli olmakla birlikte son yillarda hem
sigirlarda hem de diger ciftlik hayvanlarinda ¢alismalar hiz kazanmistir. Renaville ve
ark. (1197a), Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen allellerden A allelinin siit
verimi (P<0.10), protein verimi (P<0.05), viicut derinligi (P<0.10) ve kalca dolgunlugu
(angularity) (P<0.10), arka bacak yerlesimi (P<0.10) ve diisiik yag ylizdesi (P<0.10)
tizerine etkiye sahip oldugunu ifade etmislerdir. Yag yiizdesi lizerine pozitif yonde
onemli bir iligkinin olmamasini hayvanlarin yiiksek siit verimine sahip olmalarina, yag
verimi iizerine 6nemli bir iligkinin olmamasini ise yag yilizdesinin negatif etkisinden
kaynaklanabilecegini ifade etmislerdir. Arastiricilar siit ve protein veriminin
seleksiyonunda Pit-1/Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen allellerden A allelinin
secilmesinin bir dereceye kadar umut verici oldugunu bildirmislerdir. Hori-Oshima ve
Barreras-Serrano (2003) Siyah Alaca siit sigirlarinda Pit-1 geni A allelinin 305 giinliik
siit verimine tek basina etkili olmadigim1 fakat DGAT1’deki K allelinin (P=0.02)

etkisiyle AA genotiplilerin AB ve BB genotiplilerden daha yiiksek ortalamaya sahip
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oldugunu ifade etmislerdir. Arastiricilar, DGAT1 lokusundaki A/K baz degisiminin siit
veriminde 263.22 kg’lik bir artisa sebep oldugunu ve Pit-1 lokusundaki polimorfizmle
interaksiyonu sonucu Pit-1 genindeki AA (296.28 kg) genotiplilerin AB (140.2 kg) ve
BB (1459 kg) genotiplilerden 305 giinliik siit verimi bakimindan daha yiiksek
ortalamaya sahip oldugunu bildirmislerdir. Ayrica birden fazla lokusun dikkate alinarak
yapilacak bir seleksiyonda bu etkilerin dikkate alinmasi gerektigini ifade etmislerdir.
Vargas ve ark. (2004) 46 bas Siyah Alaca sigirinda 443 laktasyon kaydini kullanarak
Pit-1 geni polimorfizminin sonucu meydana gelen AA genotipli hayvanlarin siit verimi
icin ideal olduklarim1 ifade etmislerdir. De Mattos ve ark. (2004), 40 bas Gry
bogalarinin siit verim oOzellikleri ile Hinfl polimorfizmi sonucu meydana gelen
varyantlar arasindaki iligkileri belirlemek amaciyla her bir boganin en az 5 kizinin
verimlerini kullaranarak yaptiklar1 calismada AB genotipli bogalarin 16.6 kg yag verimi
ile 6.5 kg yag verim ortalamasina sahip olan AA genotiplilerden iistiin olduklarini ve bu
uistiinliiklerinin B allelinin s6z konusu genotiplerdeki etkisinden kaynaklanabilecegini
ifade etmislerdir. Parmentier ve ark. (1999), B allelinin siit (+222.4) ve protein (+9.17)
verimi iizerinde artirici, yag verimi (- % 2.29) iizerine diisiiriicli bir etkisinin oldugunu
ifade etmektedir. Ancak Dybus ve ark. (2004) bes farkli siiriideki 900 bas Polonya
Siyah Alacasinda Hinfl polimorfizmiyle siit, yag ve protein verimleri ile yag, protein ve
yag & protein yiizdeleri gibi verim Ozellikleri arasinda iligkileri belirlemek {izere
yaptiklar1 ¢alismada ©nemli bir iliski bulamamiglardir (P>0.05). Benzer sekilde
Zakizadeh ve ark. (2007), Hinfl allelleri ile Golpayegani ve Siyah Alaca sigirlarinin siit
verimleri arasinda bir iligkinin olmadigini bildirmislerdir.

Giliniimiize kadar Pit-1 genindeki Hinfl polimorfizmi ile siit verimi ve
bilesenlerinin iligkisini aragtiran ¢alismalara bakildiginda, Gry (Bos indicus) bogalari
(De Mattos ve ark., 2004) haricindeki diger irklarda A alleli ile AA genotipinin s6z
konusu o6zellikler bakimindan tercih edilmesi gerektigi anlagilmaktadir.

Farkli popiilasyonlar arasindaki allel frekanslarinin  dagilimlar1  ana
populasyonlarda genetik farkliliklar1 gosterebilecegi gibi (Carrijo ve ark., 2008) ayni
allel dagilimina sahip farkli populasyonlardaki fenotipik degerler ile yapilacak iliski
analizleri de degiskenlik gosterebilir. Dolayisiyla Esmer sigirlarda  Hinfl
polimorfizminin siit verimi ve bilesenleri iizerine istatistik olarak bir iliskinin
belirlenememesi (P>0.05) Pit-1 geninin diger populasyonlarda soz konusu verim
ozelliklerinin seleksiyonunda kullanilmamas1 ile de yorumlanamaz. Hayvan ve verim

sayisi artirilarak, ozellikle siit verimi ve bilesenlerini etkileyen diger genler ile genotip x
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cevre interaksiyonlart da dikkate alinarak calismalarin daha kapsamli yapilmasi
gerekmektedir. Bununla  birlikte Pit-1 geni ile baglantili olan/olabilecek baska

lokuslardaki alleller de dikkate alinmas1 daha bilgi verici olacaktir.



Cizelge 4.14. Genotiplere ait en kiigiik karaler ortalamalar1 arasindaki farkliliklar ve 6nem seviyeleri
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Yagsiz

. Donma ; .
LSV;305 KSv Yag Protein Laktoz Yogunluk Kuru Kiil Iletkenlik
Genler (ke) kw T T owm P @ kem’) T Madde @ e P P s
(%)
— 5 CC 109 0.54 0.34 0.57 0.015 0.86 0.014 048 0.033 0.33 0.157 0.45 0.040 0.36  0.001 0.82 0.003 0.47 -0.002 0.88 0.036 0.31
(\é ﬁ CT 74 0.66 0.27 0.64 -0.034 0.67 -0.007 0.69 -0.011 0.70 -0.038 0.84 -0.013 0.75 -0.002 0.68 -0.0002 0.51 0.020 0.13 0.006 0.83
=)
X T
AA 528 0.03 1.83 0.025  0.100 0.39 -0.02 0.69 0.010 0.66 -0.250 0.38 -0.007 091 -0.007 0.28 -0.0002 0.98 0.008 0.52 -0.046 0.34
S AB 459 0.07 1.43 0.096 0.010 0.94 -0.01 0.89 -0.001 0.85 -0.13 0.67 -0.007 091  -0.005 0.55 -0.0002 0.91 0.016 0.26 -0.091 0.08
<38
K BB 671 0.06 2.10 0.074  0.160 0.41 0.03 0.54 0.050 0.46 0.230 0.61 0.090 0.38  -0.001 0.92 0.008 0.32 -0.001 0.96 0.065 0.40
S
“ é CC  Modelde yok
AC 163 0.54 0.63 0.49 0.070 0.57 -0.02 058 -0.030 049 -0.320 0.29 -0.010 0.89  -0.007 0.33 -0.002 0.72 0.023 0.09 -0.033 0.52
BC
. AA -345 0.19 -1.07 023 -0.053 0.72 -0.05 0.20 -0.080 0.15 -0.540 0.14 -0.110 0.15 -0.009 0.35 -0.008 0.13 0.008 0.62 -0.047 0.44
2 On
Q § AB -508 0.06 -1.80 0.046 -0.162 0.29 -0.04 0.29 -0.070 0.22 -0.350 0.34 -0.120 0.14  -0.004 0.72 -0.009 0.14 0.002 0.92 -0.070 0.27
]
“ud
BB
o CC -335 0.02 -1.31 0.006  0.020 0.74 0.003 0.86 0.002 0.94 0.140 0.41 0.010 0.74  0.004 0.33 -0.001 0.81 -0.005 0.52 -0.0013 0.96
£ = cr
C TT Modelde yok
— o AA 625 0.01 1.90 0.02 0.263 0.07 0.034 033 0.050 0.31 0.299 0.40 0.106 0.18  0.003 0.74 -0.009 0.15 -0.011 0.49 0.013 0.83
é § GG 176 0.20 0.74 0.11 0.120 0.08 -0.004 0.81 -0.010 0.72 -0.120 0.49 0.014 0.70  -0.005 0.27 -0.001 0.93 0.002 0.77 -0.005 0.87
RPN
o> AA 130 0.57 0.67 0.39 -0.036 0.73 -0.02 0.34 -0.04 0.31 -0.080 0.75 -0.050 0.22  -0.006 0.38 -0.003 0.36 -0.027 0.02 0.034 0.41
E é AB -20 0.88 -0.04 093 -0.070 0.30 -0.03 009 -0.02 030 -0.150 0.36 -0.050 0.16  -0.008 0.07 -0.003 0.21 -0.007 0.32 0.012 0.66
< BB : : . . . : : .
Model Tipi GLM UN UN HF HF UN ANTE (1) CS CS ANTE (1) CSH
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5. SONUCLAR VE ONERILER

Tiirkiye toplam hayvan varligi icinde iiretilen iiriinler dikkate alindiginda siit
sigirciligr bakimindan kabul edilebilir bir seviyeye gelmis olmasina ragmen gelismis iilkeler
ile kiyaslandiginda hayvan basina verimlerinin diisiik oldugu bilinmektedir. Hayvan basina
verimlerin diisiik olmasi Oncelikle populasyonlarin mevcut genotipik yapilarinin arzu
edilebilir seviyelere cikarilamamis olmalarindandir. Hayvan yetistiricileri icin ekonomik
olarak onem arz eden siit, et ve benzerleri gibi Ozellikler poligenik kalitimli yapida
olduklarindan s6z konusu ozellikleri ¢ok sayida gen etkilemekte ve bu genlerin mevcut veya
zamanla degisen cevre sartlarinda etkilesimleri ile fenotipler tezahiir etmektedir. Fenotip
sadece genetik yapidan olusmadigi icin genotipik yap1 istenilen seviyeye cikarilirken bakim
ve besleme gibi cevre sartlarinin da ihtiyaca gore diizenlenmesi gerekmektedir. Kantitatif
ozelliklerden olan siit verimi ve bilesenlerini etkileyen genler giintimiizde heniiz tam olarak
bilinmemektedir. Ancak bu o6zelliklerin varyasyonlarinda en fazla paya sahip olabilecek
major genler iizerinde son yillarda molekiiler genetigin yardimiyla cok sayida calismalar
yapilagelmektedir. Bununla birlikte herhangi bir 6zellik etkileri eklemeli genlerin yaninda
eklemeli olmayan genlerin mevcudiyeti ile ortaya ¢cikmakta ve Ozellikle heterozigot tabiatta
ise o 0zelligin bir populasyonda arzu edilebilir seviyelerde tutulmasi zorlagacaktir. Bu durum
ozellikle ebeveyn siiriilerin elde tutulmalarini1 da zorunlu kilacaktir. Zaman igerisinde
seleksiyon birakildiginda soz konusu oOzellikler tabiati itibariyle ulasilan seviyesini
bozacaktir. Giinlimiizde molekiiler genetik metotlarinin da ekonomikligi diisiiniilerek
populasyonlarda ekonomik ozellikler ile ilgili MAS calismalarinin gerceklestirilmesi fayda
saglayacaktir.

Mevcut calismada Esmer sigirlarin allel frekanslar leptin genindeki Kpn2l_94’de C:
0.553 ve T: 0.447, Sau3AI_1820’de A: 0.658, B: 0.198 ve C: 0.144, Sau3Al_422°de A:
0.777 ve B: 0.223, Hphl_331’de C: 0.849 ve T: 0.151, BsaAl_522’de A: 0.228 ve G: 0.772
ile Pit-1 genindeki Hinfl_451°de A: 0.374 ve B:0.626 olarak bulunmustur. Siit bilesenleri
disinda LSV3p5 (kg/laktasyon) ve KSV (kg/kontrol) ile bazi leptin geni polimorfizmleri
(BsaAl and Hinfl) arasinda istatistik olarak onemli iligskiler bulunmustur (P<0.05). BsaAl’da
AA genotipliler ile HphI’de CT genotipliler ve T allelinin LSV3ps ve KSV bakimindan
digerlerinden istatistik olarak bir {istiinligli bulunmakta ve s0z konusu ozelliklerin
seleksiyonunda bunlar tercih edilmelidir. Ayrica BsaAl polimorfizminde AA genotipliler yag
yiizdesinin (P<0.10) artirilmasi bakimindan dikkate deger bir egilime sahip olduklarindan

seleksiyonda goz ardi edilmemesi gerekmektedir. Bununla birlikte siit verimi ve yag
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yiizdesindeki artisa bagl olarak yag veriminde de populasyonda énemli bir artis saglanabilir.
Ayrica protein yiizdesinde herhangi bir farklilik olmaksizin siit verimindeki artisa bagh
olarak populasyonun protein veriminde de bir artis beklenebilir.

Sau3Al (1820/422 bg) polimorfizmindeki genotipler ile iizerinde durulan 6zellikler
arasinda istastistiki olarak onemli bir iligki tespit edilememis olmakla birlikte (P>0.05),
LSV3ps’de (P=0.11, P=0.13) ve KSV’de (P=0.12, P=0.08) genotiplerin dnem seviyelerindeki
egilimlerinden dolay1 seleksiyonda mastitis vakalarini artirmayacak bir sekilde iletkenlik
degeri de dikkate alinarak B alleli tercih edilebilir. Ayrica Sau3Al polimorfizminde 1820
b¢’lik bolge icin AC ve BC genotiplilerin, 422 b¢’lik bolge icin de AB genotiplilerin en
disik LSV3ps ve KSV ortalamalarina sahip olmasi, C allelinin A ve B allellerinin verim
seviyeleri {izerine diisiiriicii bir etkisinin oldugunu ortaya koymakla birlikte, daha kapsamli
calismalarin yapilmasi1 gerekmektedir.

Uzerinde durulan 6zelliklerden bilesenler ile séz konusu polimorfik bolgeler arasinda
dikkate deger (P<0.05) bir iligkinin olmamasi1 verilerin 6zellikle tek bir laktasyondan elde
edilmesinden, diger bir deyisle kayit sayisinin azligindan kaynaklanmis olabilir.

Mevcut populasyonda yapilacak seleksiyonda bu aragtirmada tespit edilen iliskilerin
dikkate alinmasi durumunda siit verimi bakimindan bir artisin saglanacagl sodylenebilir.
Bununla birlikte diger polimorfizmlerin de gelecek generasyonlarda takiplerinin yapilmasi,
ozellikle haplotipler bakimindan iligki analizlerinin gerceklestirilmesi ve hatta diger major
genlerle olabilecek etkilerinin arastirllmast daha faydali olacaktir. Ayrica damizlikta
kullanilacak boga adaylarinin da soz konusu gen bolgeleri bakimindan on testlere tabi
tutulmalarn gelecek generasyonlarin genetik yapisinin istenilen seviyelerde olmasina katki

saglayacaktir.
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