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Bu calismada Simental sigir irkina ait toplam 202 hayvanda STAT5A-Aval ve MYF5-Tagql
polimorfizmleri ile giinliik ve toplam siit verimi arasindaki iligkinin arastirilmasi
amaglanmustir. PZR teknigi ile ¢ogaltilan 215 b¢ uzunlugundaki STAT5A gen bolgesi Aval
restriksiyon enzimi ile kesilirken, 512 bg uzunlugundaki MYF5 gen bdlgesi Tagl enzimi ile
kesilmistir. Belirlenen STAT5A-Aval ve MYF5-Tagl genotipleri ile giinliik ve laktasyon siit
verimleri arasindaki iliski Tek Yonlii Varyans Analizi (ANOVA) ile degerlendirilmistir. Bu
caligmada incelenen Simental popiilasyonunun STAT5A-Aval ve MYF5-Tagl polimorfizmi
yoniinden Hardy-Weinberg (H-W) dengesinde oldugu belirlenmistir. Calisma sonunda
incelenen Simental 1rki sagmal ineklerde STAT5A-Aval polimorfizmi yéniinden CT genotipli
sigirlarin hem birinci hemde ikinci laktasyonda diger genotiplere gore daha yiiksek siit
verimine sahip olduklari belirlenmistir. Buna karsin bu ¢aligmada incelenen Simental irki
ineklerde MYF5-Taq| polimorfizmi ile giinliik ve toplam laktasyon siit verimleri arasinda iliski
olmadig: belirlenmistir. Sonug olarak, STAT5A-Aval polimorfizminin, Simental sigir irkinda
giinlik ve toplam laktasyon siit verimlerinin iyilestirilmesi amaciyla yapilacak 1slah
calismalarinda kullanilabilme potansiyeline sahip oldugu diisiiniilmektedir.
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In this study, it is aimed to investigate the relationship between STAT5A-Aval and MYF5-Tagl
polymorphisms with daily and total lactation milk yields in a total of 202 animals belonging to
Simmental cattle breed. Amplificated by PCR technique, 215 bp length of STAT5A gene
region was digested with Aval restriction enzyme, while 512 bp length of MYF5 gene region
was digested with Taglenzyme. The relationship between the determined STAT5A-Aval and
MYF5-Taqgl genotypes and milk yields was evaluated with One-Way Variance Analysis
(ANOVA). It was determined that the examined Simmental cattle population was in Hardy-
Weinberg (H-W) equilibrium in terms of STAT5A-Aval and MYF5-Taql polymorphisms. It
was observed that cattle with CT genotype had higher milk yield in both first and second
lactations than other genotypes for STAT5A-Aval polymorphism. On the other hand, it was
determined that there was no relationship between MYF5-Taql polymorphism and milk yield.
As a result, it is thought that the STAT5A-Aval polymorphism could be used to improve daily
and total lactation milk yields in Simmental cattle breed.

*Bu makale 1. yazar Osman Tufan ERTAN in Yiiksek Lisans Tezi’nden 6zetlenmistir.

1. Giris

Yakin zamana kadar ¢iftlik hayvanlarinda yapilan islah
caligmalarinda, klasik seleksiyon yontemleri yogun olarak
uygulanmigtir. Ancak sigir gibi generasyonlar arasi siirenin
uzunlugu ve buna bagli olarak genetik ilerlemenin yavas oldugu
tirlerde hedeflenen 1slah basarisina ulagmanin ge¢ ve giig
olmast klasik seleksiyon  yontemleri igin Onemli bir

dezavantajdir. Diger taraftan ¢iftlik hayvanlarinda ekonomik
onemi olan kantitatif karakterlerin hemen hepsinin kiigiik etkili
¢ok sayida eklemeli etkiye sahip genler tarafindan kontrol
edilmeleri ve ¢evre faktorlerinden daha fazla etkilenmeleri,
klasik seleksiyon uygulamalarinda basarty1 diisiirmektedir
(Sahin ve ark. 2013). Genel olarak ¢iftlik hayvanlar
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yetistiriciliginde bagarili  klasik seleksiyon uygulamalari
sonucunda her yil yaklagik olarak %1-3 genetik ilerlemenin elde
edildigi bildirilmigtir (Thornton 2010). Ancak sigir gibi uzun
generasyon araligina sahip tiirlerde daha da zor ve masrafl
olmast nedeniyle, klasik seleksiyon uygulamalari ¢ogunlukla
erkek bireyler iizerinden yapilir. Bu islemin boga aday:1 basina
en az bes yillik verilerin takibi ve analizi ile en az 50 bin dolar
maliyeti oldugu bildirilmistir (Wiggans ve ark. 2017). Bu
nedenle ciftlik hayvanlari yetistiriciliginde klasik seleksiyon
caligmalarindan bagimsiz veya birlikte kullanilabilecek, yiiksek
damuzlik degere sahip damizliklarin yas ve cinsiyetten bagimsiz
olarak basarili bir sekilde secilmesine olanak veren alternatif
seleksiyon uygulamalarina ihtiya¢ duyulmustur. Bu amagla sigir
(Agaoglu ve ark. 2020; Ardigh ve ark. 2019), koyun (Bayram
ve ark. 2019), keci (Isik ve ark. 2017) ve tavuk (Karsli ve ark.
2017) gibi farkli ¢iftlik hayvanlarinda farkli verim veya
hastaliklar icin uygulanacak seleksiyon isleminde aday gen
olabilecek farkli gen bolgelerindeki polimorfizmler PCR-RFLP
yontemiyle belirlenmigtir. Siit verim 06zelliklerinin genetik
olarak iyilestirilmesi ¢aligmalarinda, siit verimini dogrudan veya
dolayli olarak etkileyen (biiylime, siitiin iretilmesi ve
indirilmesi, siit kompozisyonu, meme sagligi) genlere dzellikle
ilgi duyulmaktadir.

Sinyal Doniistiiriici ve Transkripsiyon Aktivatorii SA
(Signal Transducers and Activators of Transcription 5A,
STATSA) proteini; canlilarda hiicre ¢ogalmasi, hiicre
farklilagsmasi ve programli hiicre Olimii olan apoptozis
mekanizmalarinda gorev alan ve yedi iiyeden olugsan STAT
protein ailesininin bir tiyesidir (Bao ve ark. 2010, Dario ve ark.
2011). Somatotropik aksisin bir {iyesi olan ve meme bezi
faktorii olarak da bilinen STAT5A proteini, meme bezi
hiicrelerinde siit proteinlerinin sentezlenmesinde goérevli olan
prolaktin ve biliyime hormonlarmm etkilerini kontrol
etmektedir. Bu nedenle STAT5A geninin meme bezininin
laktasyona hazirlanmasi, laktasyonun baglamasi ve devam
etmesinde de 6nemli rolii bulunmaktadir (Dario ve ark. 2009a).
Prolaktin ve biliyime hormonlarinin gorevlerini yerine
getirmesindeki aracilik rolii nedeniyle STAT5A geninin ¢iftlik
hayvanlarinda siit ve et verimi 6zellikleri i¢in potansiyel aday
gen oldugu bildirilmigtir (Dario ve ark. 2009b; Bao ve ark.
2010).

Zigotun olusumuyla baslayan hiicre sayisindaki artist ve
hiicrelerde farklilagsmay1 igeren bilyiime olduk¢a karmagik bir
stirectir. Bu siiregte, miyojenik faktor olarak adlandirilan dort
tiyeden (MYF3-6) olusan miyojenik belirleme (myogenic
determinasyon-MyoD)  gen  ailesi  Onemli  gorevler
ustlenmektedir (Li ve ark. 2004). Bu ailede bulunan MYF5
geninin, kas liflerinin uzamasi ve biiyiimesindeki 6nemli roller
nedeniyle c¢iftlik hayvanlarinda biiyiime i¢in potansiyel bir aday
gen olabilecegi bildirilmistir (Li ve ark. 2004).

Yapilan literatiir taramasinda, Tirkiye’de yetistirilen
Simental 1rk1 sigirlarda STAT5A ve MYF5 gen polimorfizminin
ve bu polimorfizmler ile siit verim iliskisinin arastirildigi bir
caligmaya rastlanilmamistir. Bu baglamda Simental 1rki
sigirlarda STAT5A ve MYF5 gen polimorfizmleri ile giinliik,
birinci ve ikinci laktasyon toplam siit verimleri arasindaki
iliskinin arastirilmast amaglanmustir.

2. Materyal ve Yontem

2.1. Hayvan materyali ve verim kayitlar

Bu c¢alismada, tamami aymi isletmede bakilan, ikinci
laktasyonunu bitirmis ve siit verim kayitlart bulunan 202 bag
Simental 1rki sagmal inek incelenmistir. Caligmada kullanilan
herbir inegin 1. ve 2. laktasyonuna ait 305 giinliik siit verimi,
laktasyon siiresi, ortalama giinliilk siit verimi, genel saglik
durumlar1 ve mastitise yonelik kayitlart tutulmustur. Laktasyon
stit verimi, inegin giinlik siit verimi Ol¢limleri toplanarak
bulunmustur.

2.2. PZR-RFLP analizi

Yapilan Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) icin gerekli
DNA’lar tim kandan Sambrook ve ark. (1989) tarafindan
gelistirilen fenol-kloroform-izoamil alkol (25:24:1) yontemine
gore izole edilmistir.

215 bg uzunluguna sahip STAT5A gen bolgesinin PZR
yontemiyle ¢ogaltilmasinda Flisikowski ve ark. (2003)’nin
bildirdigi primer seti (F: 5’-CTG CAG GGC TGT TCT GAG
AG-3’ ve R: 5°-TGG TAC CAG GAC TGT AGC ACA T-3”)
kullanilmistir. PZR iglemi; 94°C’de 4 dakika 6n denatiirasyonu
takiben, herbir dongiisti; 94°C’de 1 dakika, 64°C’de 1 dakika,
72°C’de 1 dakika, olacak sekilde 34 dongii olarak yapilmustir.
Son dongiiyii takiben son uzama igin 72°C’de 15 dakika
tutularak PZR sonlandirilmistir. Bireylerin genotiplendirilmesi
icin 215 bg¢ uzunluguna sahip PZR firiinleri Aval restriksiyon
enzimi ile Tretici firmanin talimatlarina gére kesime
birakilmigtir (Fermentas, ThermoFisherScientificlnc.,Waltham,
MA, USA). Kesim islemi sonunda CC genotipli bireylerde 181
ve 34 be’lik iki fragment, CT genotipli bireylerde 215, 181 ve
34 be’lik ti¢ fragment, TT genotipli bireylerde 215 bg’lik tek
fragmentin goriilmesi beklenmistir. STAT5A-Aval polimorfizmi
yoniinden incelenen Simental 1rki ineklerin genotipleri %3 liik
agaroz jel elektroforezi ile belirlenmistir.

MYF5-Taqgl polimorfizmi igin yapilan PZR isleminde
primer olarak Sahin ve Akyiiz (2017), tarafindan 6nerilen F: 5°-
AGAGCAGCAGTTTTGACAGC-3’; R: 5’-
GCAATCCAAGCTGGATAAGG-3’ seklinde bir primer seti
kullanilmigtir. PZR iglemi hazirlanan karigimin 94°C’de 4
dakika ilk denatiirasyon agamasindan sonra, her bir dongiisii;
94°C’de 30 saniye, 58°C ‘de 1 dakika, 72°C‘de 1 dakika, olacak
sekilde 38 dongli olarak yapilmistir. Son dongiiyli takiben
cihazdaki tlipler son uzama i¢in 72°C’de 4 dakika tutularak PZR
islemi sonlandirilmigtir. PZR islemi sonunda elde edilen 512
bp’lik PZR iiriinleri, drneklerin genotiplerinin belirlenmesi i¢in
Tagl (Fermentas, Thermo Fisher Scientific Inc.,Waltham, MA,
USA) kesim enzimi ile kesilmistir. Elektroforez sonunda
MYF5-Taql polimorfizmi yoniinden AA genotipli bireylerde
512 bg¢ uzunlugunda tek fragment, AG genotipli bireylerde 512,
396 ve 116 b¢ uzunlugunda ¢ fragment, GG genotipli
bireylerde ise 396 ve 116 bg¢ uzunlugunda iki fragment
gozlenmistir. MYF5-Tagl polimorfizmi yoniinden incelenen
Simental ki ineklerin genotipleri %2’lik agaroz jel
elektroforezi ile belirlenmistir.
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2.3. Istatistik analiz

Incelenen orneklerin  STAT5A-Aval  ve MYF5-Tagl
polimorfizmleri yo6niinden genotipleri ile verim kayitlari
kullanilarak istatistik analiz i¢in veri seti olusturmustur.
Hazirlanan veri seti kullanilarak yapilan Q-Q plot, histogram
grafigi ve Kolmogorov Smirnov testi ile verilerin normal
dagilima uygunlugu kontrol edilmistir. Incelenen &meklerin
MYF5-Tagl ve STATS5A-Aval polimorfizmleri ile siit verim
ozellikleri arasindaki iligkinin istatistiksel onem kontrolii ise
Tek Yonlii Varyans Analizi (ANOVA) ile yapilmistir. Incelenen
bireylerin siit verimlerinin tanimlayici istatistikleri, ortalama ve
standart hata ile gosterilmis ve istatistik analizlerde NCSS 9
programu kullanilmistir (Apaydin ve ark. 2019).

3. Bulgular ve Tartisma

3.1. STAT5A-Aval polimorfizmi ve siit verimi arasindaki iligki

Yapilan PCR islemi sonrasinda, basarili bir sekilde elde
edilen 215 bg’lik PCR iiriinleri Aval restiksiyon enzimi ile
kesilmis ve incelenen Orneklerin STAT5A-Aval gen bolgesi
yoniinden polimorfik olduklari g6zlenmistir. Elde edilen RFLP
bant profiline gore C allelinin tespitinde kullanilan 181 ve 34 bg
uzunlugunda iki banttan 34 b¢ uzunlugundaki bant ¢ok kiigiik
oldugu i¢in  %3’lik agaroz  jel elektroforezinde
goriintiilenememistir. Buna ragmen diger bantlarm varlig1 veya
yokluguna gore bireylerin genotipleri basarili bir sekilde
belirlenebilmistir (Sekil 1).

Calisma sonunda STAT5A-Aval polimorfizmi yoniinden
incelenen Simental 1rk1 ineklerde, TT genotipinin en az goriilen
(0.04) genotip, T allelinin ise en diisiik frekanstaki allel oldugu
(0.15); buna karsin CC genotipinin en ¢ok goriilen genotip
(0.73), C allelinin ise en yiiksek frekanstaki allel oldugu (0.85)
belirlenmistir. Incelenen Simental 1rki sigirlarin bu polimorfizm

yoniinden Hardy-Weinberg (H-W) dengesinde olduklar

goriilmiistiir (Cizelge 1).

Yapilan literatiir taramasinda bu ¢alisma disinda Simental
ki sigirlarda STAT5A-Aval polimorfizminin arastirildigi sadece
bir ¢alismaya rastlamlmigtir (Cizelge 2). Romanya’da
yetistirilen Simental ki sigirlarin incelendigi calismada, TT
genotipine hi¢ rastlanmamig, CC genotipinin ise en yaygin
genotip oldugu bildirilmistir (Cosier ve Croitoriu 2012). Benzer
sekilde bizim c¢alismamizda da CC genotip frekansinin (0.73)
diger genotiplerden yiiksek oldugu gézlenmistir. Ancak Cosier
ve Croitoriu (2012) tarafindan yapilan ¢alismadan farkli olarak,
Tiirkiye’de yetistirilen Simental irki sigirlarda diigiik frekansta
(0.04) olsa da TT genotipinin bulundugu goriilmiistiir. Dario ve
ark. (2009a) ile Selvaggi ve ark. (2013) tarafindan yapilan
calismalar diginda, farkli sigir irklarinda yapilan galismalarda
genel olarak TT genotipinin en az goriilen genotip oldugu
goriilmistiir (Cizelge 2).

Bu durum ise Bos taurus’tan koken alan farkli sigir
iklarinda  STAT5A-Aval  polimorfizmi  yoniinden  genel
durumlar1 hakkinda yorum yapmay: giiclestirmektedir. Ancak
yapilan literatiir taramasinda farkli sigir irklarinda STAT5A-Aval
polimorfizminin arastirlldigi c¢aligma sayisiin az oldugu
goriilmiistiir (Cizelge 2). Bu nedenle farkli sigir irklarinda
STAT5A-Aval polimorfizminin arastirildigi ¢aligmalara ihtiyag
oldugu diigiiniilmektedir.

Yapilan istatistik analizler sonucunda 1. laktasyonda
sagimda gegen giin sayis1 ve toplam siit verimi ile 2.
laktasyonda giinliik siit verimi ve toplam siit verimi bakimindan
genotipler arasinda istatistiksel olarak anlamli bir fark
bulunmustur (P<0.05). CT genotipli bireylerin incelenen
ozellikler yoniinden diger genotipli bireylere gore daha iyi
olduklar1 goriillmiistiir (Cizelge 3).

IL. Crh € € T €T T CCTT

Sekil 1. 215 bp’lik PCR iiriinlerinin Aval restiksiyon endoniikleaz enzim kesim goriintiisii. L: 50 b¢’lik DNA merdiveni (GeneRuler 50 bp DNA

Ladder, Thermo Scientific, USA).

Figure 1. Image of Aval restriction enzyme digestion of 223 bp PCR products; L: 50 bp DNA ladder (GeneRuler 50 bp DNA Ladder, Thermo Scientific,

USA).

Cizelge 1. incelenen Simental ineklerde STAT5A-Aval ve MYF5-Tag| genotip ve allel frekanslar.
Table 1. Genotype and allele frequencies of STAT5A-Aval and MYF5-Tagl in examined Simmental cows.

Gen Genotip Frekansi Allel Frekansi Ki-kare Analizi (X?)
CC (Goz-Bek) CT (Goz-Bek) TT (Goz-Bek) c T 3.084™
STATSA 0.73 (148-144.76) 0.23 (46-52.49) 0.04 (8-4.76) 0.85 0.15 (Sd=1)
AA (Goz-Bek) AG (Goz-Bek) GG (Goz-Bek) A G 0.0133™
MYFS 510 (20-19.65) 0.43 (86-86.70) 0.48 (96-95.65) 031 0.69 (Sd=1)

GOz: Gozlenen frekans; Bek: Beklenen frekans; Sd: Serbestlik derecesi: ns: istatiksel olarak 6nemsiz.
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Cizelge 2. Farkl sigir irklarinda STAT5A-Aval allel ve genotip frekanslari.
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Table 2. Allele and genotype frequencies of STAT5A-Aval in different cattle breeds.

Allel Frekansi Genotip Frekansi
Irk T C TT TC CcC Literatiir
Simental 0.165 0.835 0.0 0.33 0.67 Cosier ve Croitoriu (2012)
Jersey 0.25 0.75 0.011 0.471 0.518 Dario ve Selvaggi (2011)
Jersey 0.73 0.27 0.516 0.419 0.065 Dario ve ark. (2009a)
Jersey 0.853 0.147 0.737 0.232 0.031 Selvaggi ve ark. (2013)
Isvigre Esmeri 0.81 0.19 0.666 0.286 0.048 Dario ve ark. (2009a)
Isvigre Esmeri 0.17 0.83 0.021 0.292 0.687 Selvaggi ve ark. (2009)
Holstein 0.14 0.86 0.018 0.24 0.742 Kiyicr ve ark. (2018)
Holstein 0.69 0.31 0.379 0.621 0.00 Dario ve ark. (2009a)
Kirmizi-Beyaz Holstein 0.117 0.883 0.0 0.766 0.234 Kmie¢ ve ark. (2010)
Podolica 0.56 0.44 0.139 0.833 0.028 Dario ve ark. (2009b)
Boz Irk 0.14 0.86 0.025 0.225 0.72 Arslan ve ark. (2015)
Yerli Kara 0.28 0.72 0.193 0.182 0.625 Arslan ve ark. (2015)
Zavot 0.14 0.86 0.024 0.226 0.75 Arslan ve ark. (2015)
DAK 0.29 0.71 0.215 0.154 0.631 Arslan ve ark. (2015)
GAK 0.23 0.77 0.173 0.115 0.712 Arslan ve ark. (2015)

DAK: Dogu Anadolu Kirmizisi; GAK: Giiney Anadolu Kirmizisi.

Cizelge 3. STAT5A-Aval genotiplerine gore ortalama 305 giinliik siit verim 6zelliklerinin istatistiksel kargilastiriimasi (kg).

Table 3. Statistical comparison of average 305 days milk yield traits according to STAT5A-Aval genotypes (kg).

Genotipler P Degeri
Siit Verim Ozellikleri CC (n= 148) (XSX) CT (n=46) (X£S%) TT (n=8) (x*SX) (ANOVA)
1. Laktasyon 3055V 6204.04+89.94% 6529.76:163.35° 5499.63+347.03" 0.03*
1. Laktasyon GSV 19.84+0.29 20.62+0.53 17.82+1.03 0.094
SGGS 297.7+1.53 290.0+2.62° 297.6+4.13% 0.045*
2. Laktasyon 3055V 7530.79+139.44 @ 8106.96+268.71° 6566.00:496.45 0.03*
2. Laktasyon GSV 24.64+0.460° 26.6£0.881° 21.5£1.628° 0.029*
SGGS 309.6+2.251 311.6+3.955 311.6+4.524 0.901

305SV: 305 Giinliik Toplam Siit Verimi; GSV: Ortalama Giinliik Siit Verimi; SGGS: Sagimda Gegen Giin Sayis1; X: Aritmetik ortalama; Sx: Standart hata; *: Istatistiksel

olarak 0.05 diizeyinde 6nemli.

Yapilan literatlir taramasinda Simental wkinda bu
polimorfizmle siit verim O6zelliklerinin arastirildigi ¢alismaya
rastlanilmamistir. Ayrica STAT5A-Aval polimorfizmi disinda,
Simental 1rkinda STATS5A geni ile siit verim Ozelliklerinin
arastirlldig tek caligmaya rastlanilmistir (Cosier ve Croitoriu
2012). Aragtiricilar g¢aligmalarinda Romanya’da yetistirilen
Simental 1rki sigirlarda belirlenen STAT5A-Eco81I polimorfizmi
ile siitteki yag orani arasinda iliski oldugu bildirilmistir.

Siit sigirlarinda STATS5A-Aval polimorfizmi ile siit verim
ozelliklerinin  aragtirildigt az sayida ¢alisma oldugu
goriilmigtiir. Holstein  ve Jersey 1rklarinda yapilan bazi
calismalar one ¢ikmaktadir. Bu caligmalarin birinde Iran’da
yetigtirilen Holstein 1irki sigirlarda TT genotipli bireylere
rastlanilmamis, CT genotipli bireylerin siitteki protein ve yag
orani agisindan CC genotipli bireylerden daha iyi olduklari, siit
verimi yoniinden de CT genotipli bireylerin istatistiksel olarak
onemli olmamasina ragmen siit verimi yoniinden daha iyi
olduklart bildirilmistir (Sadeghi ve ark. 2009). Tirkiye’de
yetigtirilen Holstein irki ineklerde STAT5A-Aval polimorfizmi
ile slit verim Ozellikleri arasinda iliski olmadig: bildirilmistir
(Kiyier ve ark. 2018). Jersey ki sigirlarda yapilan bir ¢alisma
sonunda CC genotipli bireylerin diger genotiplilerden daha iyi
olduklart bildirilmistir (Dario ve Selvaggi 2011). Benzer sekilde
Italya’da yetistirilen Isvicre Esmerlerinde TT genotipli birey
sayist ¢ok az oldugu icin analize katilmamus, CC genotipli
bireylerin siit verimlerinin CT genotiplilerden daha iyi oldugu
ve bu polimorfizmin siit sigirlarinda dolayli marker olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir (Selvaggi ve ark. 2009). Buna
karsin toplamda 202 bas Simental inegin incelendigi bu
¢alismada incelenen Orneklerde STAT5A-Aval polimorfizmi
yoniinden {ii¢ genotipin de bulundugu ve CT genotipli

hayvanlarin 1. ve 2. laktasyon toplam siit verimi yoniinden diger
genotiplerden iyi olduklart belirlenmistir. Farklt sigir irklarinda
ayni polimorfizmin farklt sonuglar vermesinin incelenen 6rnek
sayisinda, 1rklarda gen ile baglantili genlerde farkli
polimorfizmlerin bulunmasi, genin i¢indeki veya yakinindaki
bolgelerdeki genin ekspresyonunu etkileyen olasi farkl
mutasyonlardan kaynaklanmis olabilecegi diistinilmiistiir.

Yapilan literatiir taramasinda STAT5A geninde, STAT5A-
Aval polimorfizmi diginda farkli polimorfizmler ile siit verim
ozelliklerinin arastirildigi birka¢ calismaya rastlanilmigtir. Bu
caligmalari birinde Cin’de yetistirilen Holstaynlarda STAT5A
geninde bulunan iki farkli polimorfizmle 305 giinliik siit verimi
ve siitteki yag orani arasinda iliski oldugu bildirilmistir (He ve
ark. 2012). Benzer sekilde Yunanistan’da yetistirilen Holstayn
ki sigirlarda yapilan bir calismada da STAT5A geni ile
diivelerde ilkine buzagilama yas1 ve siit verimi arasinda iliski
oldugu, STAT5A geninin bu oOzelliklerin 1iyilestirilmesinde
kullanilabilecegi bildirilmistir (Oikonomou ve ark. 2011). Bir
bagka caligmada ise Polonya’da yetistirilen Holstayn 1rki
sigirlarda STAT5A geni ile siit verim ozellikleri arasinda iliski
bulunmadig: belirtilmistir. Ancak Jersey ki sigirlarda STAT5A
geninin siit verimi ile siitteki yag ve protein oranlar1 arasinda
iliski oldugu bildirilmistir (Brym ve ark. 2004). Diinya
genelinde yetigtirilen kiiltiir sigir irklarinin yani1 sira STAT5A-
MsII polimorfizminin Italyan yerli sigir irklarindan Podolica
wkinda biiytime ozellikleriyle (Selvaggi ve ark. 2016),
Agerolese rkinda ise siitteki yag ve protein orani ile iliskili
oldugu bildirilmistir (Selvaggi ve ark. 2017). Bir baska italyan
yerli sigir ki olan Agerolese 1rkindan  STAT5A-MslI
polimorfizm ile siitteki yag ve protein oranlar1 arasinda iliski
oldugu bildirilmistir (Selvaggi ve ark. 2017).
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3.2. MYF5-Taql polimorfizmi ve siit verimi arasindaki iligki

MYF5-Taqgl polimorfizmi belirlenmesi i¢in yapilan PCR
islemi sonrasinda, elde edilen 512 bg’lik PCR iiriinleri Taql
enzimiyle kesilmis ve ii¢ genotip elde edilmistir (AA, AG ve
GG). AA genotipli bireylerde 512 bg uzunlugunda tek bant, AG
genotipli bireylerde 512, 396 ve 116 b¢ uzunlugunda ii¢ bant ve
GG genotipli bireylerde ise 396 ve 116 bg uzunlugunda iki bant
gozlemlenmistir (Sekil 2).

Calisma sonunda MYF5-Taql polimorfizmi yo6niinden
incelenen &rneklerde AA genotipinin en az goriilen genotip
oldugu (0.10), A allelinin en diisiik frekansa sahip allel oldugu
(0.31); GG genotipinin en ¢ok goriilen genotip (0.48), G
allelinin ise en yiiksek frekansa sahip allel oldugu (0.69)
goriilmiistiir. Incelenen Simental k1 sigirlarm bu polimorfizm
yoniinden H-W dengesinde olduklar1 saptanmustir (Cizelge 1).

Literatlir taramasinda farkli sigir wklarinda MYF5-Tagl
polimorfizminin aragtirildigt az sayida ¢alismanin oldugu
goriilmigtiir. Simental rkinda ise MYF5-Taql polimorfizminin
aragtirlldign  tek bir caligmaya rastlamilmistir. Gerek bu
caligmada incelenen 6rneklerde gerekse diger ¢alismada (Sahin
ve Akyliz 2017) incelenen Simental ki sigirlarda A allel
frekansinin ve AA genotip frekanslarinin daha diisiik oldugu,

her iki ¢aligmada da yapilan Ki-Kare analizi sonunda Simental
ki sigirlarin - MYF5-Tagl polimorfizmi  yoniinden H-W
dengesinde olduklar1 gozlenmistir. Farklt sigir irklarinda MYF5-
Tagl polimorfizminin incelendigi calismalarda da benzer
sonuglar elde edilmistir (Sahin ve Akyiiz 2017, Kiyic1 ve ark.
2018). Ancak incelenen sigir irklart arasinda etgilik 6zelligi ile
one ¢tkan Tirkiye yerli sigir wklarindan Dogu Anadolu
Kirmizis1 rkinda A allel frekansiin diger irklara gore daha
yiitksek oldugu bildirilmistir (Sahin ve Akyiiz 2017). Farkli sigir
wklarinda MYF5-Tagl polimorfizmi konusunda yeterli verinin
olmamasina ragmen, mevcut veriler 1518inda siit verimi daha iyi
olan irklarda A allel ve AA genotip frekansinin diisiik oldugu
seklinde bir spekiilasyonun yapilabilecegi diigiiniilmiistiir. Fakat
kesin karar i¢in farkli sigir iklarinda daha ¢ok calisma
yapilmasinin gerektigi diigiiniilmektedir.

Bu ¢alisma sonunda incelenen Simental 1rki inekler MYF5-
Taqgl polimorfizmi ile 1. ve 2. laktasyon toplam ve giinliik siit
verimleri ile sagimda gegen giin sayis1 yoniinden genotipler
arasinda istatistiksel olarak anlamli bir farklilik bulunamamustir
(Cizelge 4). Istatistiksel olarak anlamh  bir fark

belirlenememesine ragmen 1. ve 2. laktasyonda AA genotipli
bireylerin incelenen ozellikler yoniinden daha iyi olduklar
goriilmiistiir (Cizelge 4).

Sekil 2. 512 bp’lik PCR {iriinlernin Tagl restiksiyon endoniikleaz enzim kesim sonrasi goriintiisii L: 100 bp’lik DNA merdiveni (GeneRuler 100 bp
DNA Ladder, Thermo Scientific, USA); 1, 3, 4, 9: AA genotipi; 2, 5, 7, 8: AG genotipi; 6, 10: GG Genotipi.

Figure 1. Image of Tagql restriction enzyme digestion of 512 bp PCR products; L: 100 bp DNA ladder (GeneRuler 100 bp DNA Ladder, Thermo
Scientific, USA); 1, 3, 4, 9: AA genotypes; 2, 5, 7, 8: AG genotypes; 6, 10: GG genotypes.

Cizelge 4. MYF5-Taqgl genotiplerine gore ortalama 305 giinliik siit verim 6zelliklerinin istatistiksel karsilagtirilmasi (kg).

Table 4. Statistical comparison of average 305 days milk yield traits according to MYF5-Tagl genotypes (kg).

Genotipler
Siit Verim Ozellikleri AA (n=20) (x+Sx) AG (n=86) (X£Sx) GG (n=96) (x+Sx) P Degeri (ANOVA)
1. Laktasyon 305SV 64241.35+£300.86 6248.63+117.23 6216.20+108.29 0.751
1. Laktasyon GSV 20.9+0.998 19.7+0.370 19.9+0.350 0.368
SGGS 293.8+3.823 295.8+1.971 296.5+1.925 0.831
2. Laktasyon 305SV 7666.20+387.39 7623.3+189.67 7615.4+177.45 0.993
2. Laktasyon GSV 25.1+1.270 25.0+0.622 24.9+0.587 0.983
SGGS 316.9+£6.510 312.242.635 306.9+2.862 0.203

305SV: 305 Giinliik Toplam Siit Verimi; GSV: Ortalama Giinliik Siit Verimi; SGGS: Sagimda Gegen Giin Sayisi.

olarak 0.05 diizeyinde 6nemli P<0.05.

X:Aritmetik ortalama; Sx: Standart hata; *istatistiksel

© Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi



166 Ertan ve AkyiizIMediterr Agric Sci (2021) 34(1): 161-167

Sigirlarda canli agirlik ile siit verimi arasinda iliski oldugu
bildirilmistir (Lee ve Pollak 2002). Yapilan bazi ¢aligmalar
sonunda MYF5 geninin biiyiime, dogum agirhig ve giinliik canli
agirhik artigi ile iliskili oldugu bildirilmistir (Kim ve ark. 2017,
Li ve ark. 2004).

Yapilan literatiir taramasinda sadece Holstein irkinda
MYF5-Taqgl polimorfizmi ile siit verimi arasindaki iliskinin
aragtirildig1 bir ¢alismaya rastlanilmistir (Kiyicr ve ark. 2018).
Soz konusu galigmada Kiyict ve ark. (2018), Holstein irkinda
GG genotipli ineklerin 305 giinliik siit verimlerinin diger
genotiplilerden yiiksek oldugunu bildirilmistir. Ancak bu
caligmada incelenen Simental ki sigirlarda MYF5-Taqgl
polimorfizmi ile 1. ve 2. laktasyon giinliik ve toplam siit
verimleri, sagimda gecgen giin sayisi arasinda istatistiksel olarak
anlamh bir farklihk bulunmamistir (P>0.05) (Cizelge 4).
Istatistiksel olarak anlaml bir fark belirlenememesine ragmen,
Kiyicr ve ark. (2018) tarafindan elde edilen bulgulardan farkli
olarak Simental irkinda AA genotipli bireylerin 1.ve 2.
laktasyon siit verimlerinin diger genotiplilerden yiiksek oldugu
goriilmiistiir (Cizelge 4). 1ki ikta MYF5-Tagl polimorfizmi ve
siit verimi arasindaki iligkinin arastirildigi ¢aligmalarda farkli
sonuglar elde edilmesinin, her iki ¢alismada da farkli irklarin
incelenmesinden ve Ornek sayisinin nispeten az olmasindan
kaynaklandig1 diistniilmiistir. Ancak bu konuda daha ¢ok
ornegin  incelendigi  ¢aligmalarin  planlanmasi  gerektigi
diistiniilmistiir.

4. Sonug

Tirkiye’de yetistirilen Simental ki sigirlarda ilk defa
STAT5A-Aval ve MYF5-Taql polimorfizmleri ile siit verimleri
arasindaki iliskinin aragtirildigi ¢alismada STAT5A-Aval
polimorfizminin giinliik ve toplam siit veriminin artirilmasi igin
yapilacak seleksiyon c¢aligmalarinda kullanilma potansiyeline
sahip oldugu sonucuna varilmigtir. Ancak bu sonucun
dogrulanmasi i¢in daha ¢ok 6rnegin incelendigi ¢alismalarmin
yapilmasi gerektigi diisiiniilmektedir.
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