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Ozet: Bu galismada, 100 bas Holstayn, 50 bas Dogu Anadolu Kirmizisi ve 50 bas Yerli Kara sigirinda DGAT1 geninin allel yapisinin
RFLP yontemi ile belilenmesi amaglanmistir. DGAT1 allellerinin belirlenmesinde, elde edilen PCR urunleri Cfrl endonlkleaz
enzimi ile kesilmistir. Kesim sonunda, KK genotipindeki bireylerde 411 bp’lik tek bant; KA genotipindeki bireylerde 411, 208 ve 203
bp’lik G¢ bant; AA genotipindeki bireylerde ise 208 ve 203 bp’lik iki bant gézlenmistir. DGAT1 geni icin incelenen irklarda en yiiksek
AA genotip frekansi Holstayn irkinda, en ylksek KK genotip frekansi Yerli Kara irkinda ve en yluksek KA genotip frekansi yine Yerli
Kara irkinda gériilmiistiir. Incelenen irklardan Holstayn ve Dogu Anadolu Kirmizisi irklarinda A allelinin frekansi K alleline gére
yuksek bulunmustur. Ancak Yerli Kara irkinda K allelinin frekansi diger irklardan yiiksek bulunmustur. Calisma sonunda incelenen
irklarin DGAT1 lokusu yéninden HW dengesinden sapma gorilmustir.

Anahtar Kelimeler: DGAT1, genetik belirteg, RFLP, sigir

Detection of Diacyglycerol O-Acyltransferase 1 (DGAT1) Gene Polymorphism by PCR-RFLP Method in East Anatolion
Red and Native Black Cattle Breeds at Villages

Summary: The purpose of this work was to examine the allele structures of DGAT1 gene by RFLP method in 100 head of Holstein,
50 head East Anatolian Red and 50 head Anatolian Black cattle breeds. In order to determine the DGAT1 alleles, the products
obtained from PCR were digested with Cfrl endonuclease enzyme. After digestion, a 411 bp single band in KK genotype; three
bands (411, 208 and 203 bp) in KA genotype and two bands (208 and 203 bp) in AA genotype were observed. The AA genotypic
frequency was found the highest in the Holstein breed; the KK genotypic frequency was found the highest in the Anatolian Black
breed and the KA genotypic frequency was found the highest likewise in the Anatolian Black breed in DGAT1 gene. In this study,
the A allele frequency was found higher than the K frequency allele in Holstein and East Anatolian Red cattle breeds. But, the K
allele frequency was found higher than the A allele in only the Anatolian Black breed. It was found that HW equilibrium was not in
DGAT1 locus in all three breeds examined.
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Giris ile genotipik verileri birlikte kullanilarak daha dogru
damizlik secgimi Uzerine yogunlasmislardir. Doksanli
yillara kadar protein polimorfizmi ve verimler arasinda
iliski kurulup kurulamayacagi konusunda calismalar
yapilmistir. Bu amagla sut protein polimorfizmi, kan
gruplari ve kan protein polimorfizmleri ile sigirlarda sut
verimi (29), atlarda yaris performansi (17, 24) arasinda
iliskiler arastiriimistir. Ancak protein polimorfizmi
calismalarinda genetik yapi ve verim arasinda iligkili
olabilecek diacylglycerol o-acyltransferase 1 (DGAT1),
leptin, blylime hormonu (GH) veya prolaktin hormonu
(PRL) gibi genlerin kodladigi proteinler kolayca izole
edilemedigi icin verimlerle iligkileri arastinlamamistir.
Damizliklarin  yiksek dogrulukta secilebilmesinde
genetik yontemlerin kullaniimasi yonelik calismalar
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Damizlik adaylarinin gelecekteki verimlerinin dogru
tahmin edilebilmesi, giftlik hayvanlari yetistiriciligindeki
en 6nemli ve en karmasik konulardan biridir. Tim
seleksiyon yontemlerinde asil amag, damizlik
adayinin genetik degerini kolay ve yuksek bir
dogrulukta tahmin edebilmektir (30). Jenerasyon
araliginin  uzunlugu nedeniyle, ciftlik hayvanlari
yetistiriciliginde mevcut konvansiyonel seleksiyon
yontemleri ile hizl bir genetik ilerleme saglayabilmek
zordur. Ciftlik hayvanlari yetistiriciliginde, jenerasyon
araligini kisaltmak ve damizlik seciminde basari
oranini artirmak zootekni biliminin énemli bir ugras
alanidir. Arastiricilar  klasik yetigtirme yontemleri

Elinde Yetistirilen Holstayn, Dogu Anadolu Kirmizisi ve Yerli Kara belirlenmesine olanak vermistir.
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yetigtiriciliginde  kullanilmaya baslanmasi, bazi
kantitatif 6zellik lokuslarinin (Quantitative Trait Loci,
QTL) duzenleyici ve yapisal bdlgelerindeki veya
bu genlerin komgu dizinlerindeki varyasyonlar ile
sigirlarda sut verimi, sut proteini ve st yagr miktar
ile sitin islenmesi sonucu elde edilen drinlerin
miktarlari arasinda iligki olabilecedi ve bu genlerin
damizlik seciminde belirte¢ (marker) gen olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir (6, 10, 21, 30).

Bireyin verimi ile iliskili oldugu dusunllen belirteg
genlerin kesfedilmesi, Marker Destekli Seleksiyon
(Marker Assisted Selection, MAS) olarak adlandirilan
molekuler 1slah yontemlerinin gelistiriimesine katki
saglamistir. MAS yardimiyla i1slah edilmesi istenilen
irkta elde edilmesi hedeflenen genetik ilerleme,
klasik seleksiyon yontemlerine gére ¢ok daha hizl
olabilecektir (21). Diger yandan istenilen belirteg
alleline sahip bireylerin secim ile damizlik seciminde
yuksek dogruluk ve isabet saglanabilecektir (34).
Ozellikle sigir yetistiriciliginde MAS ile birlikte suni
tohumlama, embriyo transferi ve invitro fertilizasyon
gibi yardimci Ureme tekniklerinin yayginlasmasi,
yontemin  guvenilirligini  dolayisiyla  yayginhgi
artiracaktir. MAS’In  yayginlagsmasi, klasik 1slah
calismalarinda kullanilacak hayvan sayisini, isciligi,
bakim maliyetini ve slreyi azaltacagi gibi maliyeti
de duslrecedi icin igletmelerin ekstra kazang
saglamasina olanak verecektir.

MAS yonteminde, farkl belirte¢ genleri kullanilarak
yapilacak seleksiyon sonucunda daha hizl bir genetik
ilerleme saglamak ve birim hayvandan elde edilmesi
beklenen verim dizeyini artirmak hedeflenmektedir
(30). Bu yontem ile ciftlik hayvanlarinda elde edilecek
genetikilerleme hizinin %15-30 oraninda artirabilecegi
bildirilmistir (16, 19). Bishop ve ark. (3) MAS ile suni
tohumlama ve embriyo nakli gibi ydntemlerin birlikte
kullanilmasinin sigirlarda jenerasyon araligini 69
aydan 45 aya dustrebilecegini bildirmiglerdir.

Ciftik  hayvanlarn  yetistiriciliginde, = molekuler
belirteglerdeki polimorfizmler ile farkli verim 6zellikleri
arasindaki iligkilerin arastirildigr caligsmalar da artik
Onem kazanmaya baslanmistir (6). Yapilan ¢calismalar
sonunda, son yillarda bazi genler ve bu genlerin allelik
yapilari ile st verimi arasinda iligki oldugu belirlenmis
ve bu genlerin sit verimi igin genetik belirte¢ olarak
kullanilma potansiyeline sahip olduklari bildirilmistir
(1, 2,5, 10).

Diger taraftan fenotipik 6zellikler ve belirteg genlerdeki
polimorfizimler irklarin  karakterizasyonunda da
kullaniimaktadir (9). Ayrica genetik secim ve farkli
irklar arasindaki evrimsel iligkilerin acgiklanmasinda
da aday genlerdeki genetik polimorfizimler nemli bir
arastirma konusu olmustur (27). Fakat, Turkiye'de
dahil olmak Uzere gelismekte olan Ulkelerde, yerli
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sigir rklari ile diger irklarin karsilastirilabilmesine
olanak veren bilgiler (gen frekanslari, gen cesitliligi ve
irklar arasindaki farkhliklarin belirlenmesi) ve kultir
irklarindaki verimler ile genetik belirteglerin etkileri
hakkinda yapilan ¢alismalar yetersizdir. Son yillarda,
sigirlarda genetik belirte¢ olarak secilen aday genler
ve bireylerin verim o6zellikleri arasindaki iliskilerin
belirlenmesi tzerine yapilan ¢alismalar artmistir (16).

Tim dlnyadaki sut sigir yetistiriciliginde yapilan
seleksiyon calismalarinda genel olarak st verimi,
sut komponentleri ve siit teknolojisi konulari Gzerine
odaklaniimaktadir (5). Sut verimi ¢evre faktorlerinden
etkilenen ve ¢gok sayida genetik lokus tarafindan kontrol
edilen tipik poligenik bir karakterdir. Son yillarda sut
protein polimorfizmi ile sut verimini etkileyen fizyolojik
ve biyokimyasal Ozellikler arasindaki iliskide rolu
oldugu bilinen bazi genler belirlenmistir. Bu genlerde
bulunan allellik varyasyonlarin stitiin kompozisyonunu,
kalitesini ve elde edilen sutteki bireysel farkliliklari
etkileyebildigi bildirilmistir  (1). Buydme hormonu
ve prolaktin hormonu gibi bazi hormonlar ile kappa
kazein (k-CN) gibi sit proteinlerinin allelik yapilari
ile st verimi, st komponentleri ve sit Urinlerinin
elde edilmesi gibi 6zellikler arasinda iligki oldugu
belirlenmistir (4, 13). Bu nedenle k-CN, GH ve PRL
genlerinin allelik yapilarinin  sidirlarda damizlik
adaylarinda laktasyon performansini tahminde aday
gen olarak kullanilabilecegi dustnulmektedir (13).

Bu belirte¢ genlerden birisi de DGAT1 genidir. Bu gen,
yuksek yapili 6karyotlarda, yaglarin bagirsaklarda
emilimi, lipoprotein yapilarin Uretimi, adipoz doku
yapimi ve laktasyon doneminde bulunan sigirlarda
triacilgliserol metabolizmasinda goérev alan acyl-
CoA enzimini kodlamaktadir (20). DGAT1 geni, sigir
(Bos taurus) karyotipinin 14. kromozomunun (BTA
14) sentromerik bdlgesinde 3 cM’luk bir mesafede
bulunmaktadir (26). Bu genin sigirlarda sut verimini
etkileyebilme potansiyeline sahip oldugu bildirilmigtir
(8, 35). Yaglarin esas bileseni olan trigliseridler
yaglarin uzun zincirine diagilgliserol baglanmasiyla
olusmaktadir. Bu reaksiyon bilinen en az iki enzim
tarafindan katalize edilir.

Bu enzimlerden biri diacylglycerol acyltransferase
1 enzimidir ve DGAT1 geni tarafindan kodlanir (31).
Diger taraftan, DGAT1 geninin sidirlarda sit verimi
ve siut kompozisyonu Uzerine etkisinin olduguda
bildiriimigtir (18, 23). DGAT1 geninin 8. ekzon
bélgesinde 10433 ve 10434 pozisyonunda meydana
gelen bir nokta mutasyonu, genin kodladigi proteinin
232. amino asidi olan lizinin, alanine dénismesine
(DGAT1 K232A) neden olan bir polimorfizmin varhgi
belirlenmistir (15). Alanin amino asidini kodlayan gen (A
alleli) diziliminin sadece gergek sidirlarda (Bos taurus)
goruldagu, lizin amino asidini kodlayan gen diziliminin
ise (K alleli) ilkel sigirlarda gorildagu bildirilmistir (33).
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Bu baz degisimi Cfrl restriksiyon enzimi kullanilarak
yapilan Polimeraz Zincir Reaksiyonu-Restriksiyon
Pargacik Buyukluk Polimorfizmi (PCR-RFLP) yontemi
ile kolayca belirlenebilmektedir. Holgtayn irkinda,
DGAT1 geninde A allelinin dusuk sut yagi ve ylksek
sut protein igerigi; yuksek sut verimi ve dusuk kas
ici yaglanma ile iliskili oldugu bildirilmistir (31, 32).
Protein ve sut verimindeki 6nemli derecede azalma ile
yag verimindeki artis lizin varyanti (K alleli) ile; alanin
varyanti (A alleli) st ve protein veriminde artis, yag
verimindeki azalma ile iligkili bulunmustur (11, 31).

Bu calismada Turkiye'de yetigtirilen vyerli sigir
irklarindan Dogu Anadolu Kirmizisi, Yerli Kara ve kaltir
irklarindan Holstayn irkina ait drneklerde, DGAT1
geninin allelik yapisinin arastiriimasi amaclanmistir.

Gereg ve Yontem

Calismanin hayvan materyalini 100 bas Holstayn,
50 bas Dogu Anadolu Kirmizisi ve 50 bas Yerli Kara
irki sigirlardan, disi ve erkek toplam 200 bas hayvan
olusturmustur. Calismada kullanilacak hayvanlarin
irkin saf orneklerinden olmasina dikkat edilmistir.
Dogu Anadolu Kirmizisi ve Yerli Kara irklarina ait
ornekler, ait olduklari irka 6zgu fenotipik 6zelliklerini
gostermeleri  ve irkin  yetistirildigi  bolgelerden
toplanmalarina dikkat edilmistir. Holstayn irkina
ait ornekler ise Damizlik Sigir Yetistiriciler Birligine
kayitl bireylerden secilmistir. Calismada kullanilan
irklara ait bireylerin Vena jugularislerinden alinan kan
orneklerinden fenol-kloroform ekstraksiyon yontemi
(25) ile DNA izolasyonlari yapilmistir.

incelenen hayvanlarda DGAT1 allellerini belirlemek
icin yapilacak polimeraz zincir reaksiyonunda forward:
5'-GCACCATCC TCT TCC TCAAG -3'; reverse: 5'—
GGA AGC GCT TTC GGA TG -3' olacak sekilde bir
primer seti (31) kullaniimistir. PCR karisimi; 0.1 pl Taq
polimeraz (5 U/ul), 50 uM dNTP, 0.2 yM primer, 6 pl
MgCl,, 100 ng/ul yogunlugundaki stok DNAlardan 3 pl
kargim dH,0O ile 25 pl'ye tamamlandi. Toplam hacmin
%10’u oraninda DMSO eklenerek hazirlanmistir. PCR
cihazi 95 °C’de 5 dk baslangi¢ denatlirasyonundan
sonra her bir dongisu; 94 °C’de 60 sn, 60 °C'de
60 sn ve 72 °C’de 60 sn olacak sekilde 35 dongu
ve son donguyu takiben 72 °C’de 10 dk seklinde
programlanmigtir.

Kesim iglemi igin bir tlpe 5 ul PCR GrinG 9 pl dH,0, 1.5
pl enzim tampon solisyonu ve 0.5 pl Cfrl endonikleaz
enzimi eklenmistir. Hazirlanan karisim 37 °C’lik
etivde 4.5 saat bekletildikten sonra restriksiyon
enzimini inaktive etmek amaciyla karisim 65 °C’de 20
dk tutularak kesim islemi sonlandiriimistir.

incelenen o6rneklere ait DGAT1 geninin allel
frekanslari sayim yolu ile elde edilmistir. incelenen
irklarin DGAT1 geni yoninden genetik denge testi Ki-
kare ile yapilmigtir.

0. BAL, B. AKYUZ

Bulgular

PCR sonunda %Z2’lik agaroz jel elektroforezlerinde
411 bp’lik tek bant gérulmustir (Resim 1).

Resim 1. 1-5: PCR durunleri (a: 411 bp’lik bant), M:
100 bp’lik DNA merdiveni

Elde edilen 411 bp’lik PCR Grunlerinin Cfrl restriksiyon
endonukleaz ile kesilmesi sonunda yapilan %4’lik
agaroz jel elektoforezinde KK genotipindeki bireylerde
411 bp’lik tek bant, KA genotipindeki bireylerde 411,
208 ve 203 bp’lik Ug bant, AA genotipindeki bireylerde
ise 208 ve 203 bp’lik iki bant gdzlenmistir (Resim 2).

Resim 2. 1, 2, 4, 5, 12; KA genotipindeki bireyler: 3,9-
11; AA genotipindeki bireyler: 6-8; KK genotipindeki
bireyler: M; 100 bp’lik DNA merdiveni (a; 208 ve 203
bp’lik bantlar: b; 410 bp’lik bant)

DGAT1 geni igin
Urlnlerinin Cfrl endonikleaz enzim kesimi sonucunda

incelenen Orneklere ait PCR

elde edilen bantlara gore en ylksek AA ve KK genotip
frekansi Holstayn irkinda, en yiksek KA genotip
frekansi ise Yerli Kara irkinda bulunmustur. incelenen
irklara ait orneklerde A allelinin frekansi Holstayn
ve Dogu Anadolu Kirmizisi irklarinda; K allelinin
frekansi ise Yerli Kara irkindan ytksek bulunmustur.
incelenen irklara ait genotip ve allel frekanslari Tablo
1’de verilmistir. Bu calismada, DGAT1 gen allel
frekanslarinin Ki-kare test sonugclari incelendiginde
Dogu Anadolu Kirmizisi irkina ait 6rneklerin 0.005;
Yerli Kara ve Holgtayn irkina ait Orneklerin ise
0.001 dizeyinde istatistiki olarak 6nemli olduklari
belirlenmigtir.
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Tablo 1. DGAT1 geni yonlinden incelenen irklara ait Ki-kare analizleri, genotip ve allele frekanslari

Genotip Frekansi

Allel Frekansi

Irk N AA KK

KA X2 P

Goz (Bek) F  Goz (Bek) F

Goz (Bek) F A K (HW)

HL 100 63(56.16) 0.63 13(6.16) 0.13
YK 50  7(11.88) 0.14 8(12.88) 0.16
DAK 50  15(19.10) 0.30  3(7.10)  0.06

24(37.69) 0.24 0.7500 0.2500 13.401  P<0.001
35(25.24) 0.70 0.4900 0.5100 7.628 P<0.001
32(23.80) 0.64 0.6200 0.3800 6.073 P<0.005

Goz: Gozlenen genotip; Bek: Beklenen genotip; F: Frekans; HL: Holstayn; YK: Yerli Kara; DAK: Dodu Anadolu Kirmizisi;

HW: Hardy-Weinberg dengesi

Tartisma ve Sonug

Sigir  yetistiriciliginde  uygulanan  seleksiyon
programlari  oncelikli olarak sut ve et verim
Ozelliklerinin 1slahi gbéz 6nlnde tutularak yapilmigtir.
Ortaya c¢ikmasinda aditif genlerin rol oynadigi
kantitatif karakterler yoninden bireylerin fenotipik
degerleri g¢ogunlukla genotipik degerlerini dogru
olarak yansitmamaktadir. Dolayisiyla, kantitatif
Ozellikleri iyilestirmek amaciyla yapilacak seleksiyon
calismalarinda bireylerin fenotipik degerlerinin goz
onunde tutulmasi seleksiyonun etkinligini ve basarisini
digUrebilmektedir. Bu nedenle, 1slahi dugtnllen
karakter yonunden damizliklarin genotipik degerlerinin
tahmin edilmesi, islahin basarisi i¢cin buyuk 6nem
tasimaktadir. Jenerasyon araliginin uzun olmasi sigir,
koyun ve kegi gibi ¢iftlik hayvanlarinda kullanilan
mevcut i1slah yontemlerinin basarisi ve etkinligi igin
onemli bir problemdir. Ayrica bu turlerde basari,
dikkatli ¢alismayi ve duzenli kayit tutmayi zorunlu
kilan uzun bir calisma suresini gerektirmektedir. Bu
problemler, 1slah ¢alismalarinin etkinliginin artiriimasi
ve hedeflenen basariya ulasmak igin yeni yontemlerin
geligtirilmesi ihtiyacini dogurmustur. Ozellikle son
yillarda molekiler genetik alaninda elde edilen
ilerlemeler, verimle iliskili oldugu digtnulen lokuslarin
belirlenmesine, varyasyonlarin tanimlanmasina ve bu
varyasyonlarla verim o6zellikleri arasindaki iliskilerin
incelenmesine olanak saglamaktadir.

Belirli genlerde gdrtlen varyasyonlar ile verimler
arasindaki iligkilerin  arastirimasinda  6ncelikle
fenotiple iliskisi oldugu dusinilen genler yoninden
eldeki hayvan varliginin genetik karakterizasyonun
yapilmasi énemlidir.

Sigirlarda DGAT1 polimorfizmi ilk olarak Spelman
ve ark. (28) tarafindan belirlenmistir. Daha sonra
Winter ve ark. (35) inceledikleri 16 farkli sigir irkinda
K frekansinin 0.10 ile 1.00 arasinda degistigini
bildirmislerdir. En dlsuk K allel frekansini (0.1) Alman
Fleckvieh irkinda, en ylksek K allel frekansinin
(1.0) ise manda (Bubalus bubalus) da oldugunu
bildirmislerdir (35).

Thaller ve ark. (31) tarafindan Alman sigir irklarinda

DGAT1 allel polimorfizmi ile st verimi arasindaki
iliskinin incelendigi bir baska calismada, K allel
frekansi Fleckvieh sigirlarinda 0.072, Holstayn irkinda
ise 0.548 olarak bulunmustur. Yiksek st yagi verimi
nedeniyle Almanya’da en ¢ok tercih edilen irk olan
Fleckvieh sigirnda K allel frekansinin beklenmedik
bir sekilde ¢ok duslk oldugu goérulmugstir. Diger
taraftan yuksek sut verimi ile karakterize olan
Alman Holstayn’larinda K allelinin frekansi ylksek
bulunmustur. Bunun nedeninin, ¢calismanin yapildigi
zamana kadar Almanya’da Fleckvieh irkinda ylksek
sut verimi, Holstayn irkinda ise yuksek sut yagi verimi
yonunden yapilan seleksiyon calismalari olabilecegi
dusundlmustar.

Sanders ve ark. (26) tarafindan Almanya’da yetistirilen
Angeln irki sigirlarda K allel frekansinin diger Avrupa
sigir irklarina gore oldukca yiksek (0.61) oldugunu
bildirilmigtir. Bunun sebebinin de, Angeln irkinda
sut kompozisyonu ydnunden yapilan seleksiyon
galismalarinin olabilecegi ifade edilmistir.

Lacorte ve ark. (15) tarafindan Brezilya'da yetistirilen
dort farkli zebu irkinda K allelinin frekansinin 0.96
ile 1 arasinda degistigini, yine bu Ulkede yetigtirilen
saf Holstayn’larda K allel frekansinin 0.27 oldugu ve
Gyr (bir zebu 1rki) x Holstayn melezlerinde de K allel
frekansinin 0.27 oldugunu belirlemiglerdir.

Avrupa orijinli sttci sigir irklarindan Jersey irkinda
DGAT1 geninin K allelinin frekansi 0.69 ile 0.88
arasinda degistigi bildiriimistir. Diger Avrupa irklarina
gore Jersey irkinda K allelinin frekansi oldukca
yuksek bulunmustur (11, 20, 28, 35). Yapilan bir baska
calismada, K alleli etgi sigir irklarinda yuksekken sutgu
irklarda ¢ok duslk ile ¢ok yuksek seviye arasinda
degistigi bildiriimektedir (11).

Uruguay’'da yetistirilen Creole, Holstayn ve Creole x
Holstayn melezlerinde DGAT1-A allel frekansinin K
allelinden yuksek oldugu bildirilmistir (33). Saf Creole
sigir irkina ait 23 boga, 447 inek ve her iki cinsiyetten
105 buzagida DGAT1-A allel frekansinin (0.8964) K
allelinden (0.11) yuksek oldugu bildirilmistir. Calisma
sonunda, melez bir sigir irki olan Creole irkinin
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gelistiriimesinde hangi irkin daha ¢ok etkisi oldugunun
belilenmesinde de DGAT1 geninin yardimci
olabilecegi sonucuna variimistir (22).

Polonya’da yetistirilen Holstayn damizlik boga
adaylarinda DGAT1-K allel frekansinin damizlik
bogalardan daha yilksek oldugu goéridlmustir. Ayni
calismada Holstayn irki ineklerde her iki allelin hemen
hemen esit oldugu bildirilmistir (20). Bu arastiricilar,
Polonya’da yetistirilen Holstayn'larda DGAT1-K
allelinin A alleline gore daha dusuk frekansta oldugu,
bu durumun ise diger Avrupa Ulkelerinde yetistirilen
Holstayn popllasyonlarindan farkl, ancak Amerikan
Holstany'lari ile benzer oldugunu bildirmislerdir. Bunun
sebebinin Polonya’daki mevcut Holstayn varliginin
%90 oraninda Amerikan Holstayn sigirlarindan
genetik  olarak etkilenmesinden  kaynaklanmig
olabilecegini bildiriimiglerdir Amerika ve Avrupa
orijinli Holstayn’larda DGAT1 geninin allel frekanslari
farklilik gostermektedir (20). Amerika orijinli Holstayn
sigirlarinda K allel frekansi Avrupa orijinlilere goére
daha yuksektir. Diger taraftan Alman Holstayn
sigirlari yiksek A allel frekansina sahiptirler (32, 33).
Tuarkiye’ de yetistirilen Holstayn irkina ait 100 bas
ornegin DGAT1 geninin allelik yapisinin incelendigi
bu calismada da A allel frekansinin K allelinden
oldukga ylksek oldugu gorilmustir. Bu durum her
ne kadar son yillarda gerek damizlk disi ve gerekse
sperm ithalati ile ABD orijinli Holgtayn genotipinde bir
artis olmasina ragmen, hala Turkiye’'de Avrupa orijinli
Holstayn genotipinin yluksek oldugunun goéstergesi
olabilir.

Pareek ve ark. (21) tarafindan yapilan c¢alisma
sonunda, DGAT1 geni  sadece incelenen
populasyonun sit verim o6zellikleri yoninden iyi bir
belirte¢g gen olarak kullanmasi diginda, eldeki DNA
havuzunu olusturan sigir irklari arasindaki genetik
iliskilerin  aragtinlmasinda da kullanilabilecegini
bildirilmistir. Benzer sekilde Fisher ve Spelman (7),
Yeni Zelanda Holstayn popllasyonunda yaptiklari
calisma sonunda, DGAT1 gen polimorfizminin
incelenen popullasyon icindeki genetik iliskilerin
arastinimasina olanak verebilecegdini bildirmislerdir.

DGAT1 geninin sut verimi ve sut kompozisyonu Uzerine
etkisi olan bir kantitatif 6zellik lokusu (QTL) oldugu
kabul edilmektedir. Bu genin A alleli ile dusuk sut yagdi,
yuksek sut protein orani yuksek sit verimi (8, 28, 35)
ve dusuk intramuskuler yag dagihmi (mermerlesme)
(32, 33) tzerine etkisi oldugu bildirilmistir.

Kaupe ve ark. (11) tarafindan bes kitadan 13 farkl
ulkede yetistirilen arasinda Turkiye yerli sigir irklarinin
da bulundugu calismada, kullanilan irklari sit yagi
oranina gore dort gruba ayrilmig; 38 farkh gercek sigir
ve zebu (Bos indicus) irkina ait toplam 1748 bas 6rnek
Uzerinde DGAT1 lokusunda K232A polimorfizminin
incelendigi calismada; etci sigir irklarinda A allel
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frekansinin, sitcl irklarda ise K allelinin daha yuksek
oldugu goriimustir. Yine bu calismada K allel
frekansi incelenen 73 bas Yerli Kara irkinda 0.38; 50
bas Dogu Anadolu Kirmizisi irkinda ise 0.25 olarak
gozlemlenmistir.

Kepenek (12) 20 bas Yerli Kara ve 34 bas DAK
irklarinda DGAT1-K allel frekansinin en yuksek Yerli
Kara (0.9211) irkinda, en disik ise Dogu Anadolu
Kirmizisi (0.7795) irkinda oldugunu goézlenmistir.
incelenen irklarda sadece KK ve KA genotipleri
g6zlenis, ancak Turkiye vyerli sigir irklarindaki K
allel frekansinin Avrupa irklarindan yuksek oldugu
bildiriimigtir (12). Bu ¢alismada DGAT1-K allelinin
frekansi Yerli Kara (0.51) ve DAK (0.38) irklarinda
orta dlizeyde; ancak yine de Avrupa irklarindan
yuksek bulunmustur. Ayrica, bu ¢alismada da K allel
frekansinin Yerli Kara’da Dogu Anadolu Kirmizisi’'ndan
yuksek oldugu gorilmastar. Turkiye vyerli sigir
irklariyla yapilan galismalarda K ve A allel frekanslari
farkh bulunsa da, K allelinin frekansinin Avrupa stitcl
irklarindan daha ylksek oldugu gortlmektedir.

Turkiye yerli sigir irklarinda sit verimini artirmaya
yonelik sistematik bir seleksiyon yapilmamistir.
Fakat Anadolu'da erkek sigirlarin gugli ve kuvvetli
olanlarinin ¢ekim guglerinden yararlaniimak Uzere
kisirlastirlmasi nedeniyle negatif bir seleksiyon
baskisina maruz kalmislardir.

Diger taraftan bu ¢alismada incelenen Anadolu yerli
irklarinda (Dogu Anadolu Kirmizisi ve Yerli Kara) K
allelinin yiksek olmasi ancak A allelininde bulunmasi,
bu irklarin hala varyasyonlarini devam ettirdiklerinin
ve seleksiyon calismalarinin yapilabileceginin bir
gostergesidir. Turkiye yerli sigir irklarinda sit verimi
disUk ancak sut yagi oranlari yuksektir. Bu bilgide
yapilan galismada K allelinin ylksek olmasi bulgusu
ile ortismektedir. Ancak bu projede incelenen
irklara ait 6érneklerde DAGT1 lokusu yoénunden HW
dengesinden ayrildigi goérilmustir. Bu dengesizligin
sebebi inbreed yetistirme, seleksiyon veya gogten
kaynaklanmig olabilir. Ancak daha dogru sonug igin
daha ¢ok 6rnekle galigiimalidir.

Sigir yetigtiriciliginde DGAT1 gen polimorfizminin
seleksiyon calismalarinda belirtegler  olarak
kullanilabilmesi yoninde yapilan calismalar
bulunmaktadir (7, 14). Ancak DGAT1 genindeki
varyantlarla, sut verim parametreleri arasinda
iliskilerin daha kesin olarak belirlenebilmesi igin daha
¢ok calisma yapilmasi gerekmektedir. Bu varyantlar,
genetik calismalar ve yetistiricilik alanlarinda uygun
test sistemlerinin gelistiriimesi igin de kullanilabilir.
Tuarkiye’'de, incelenecek lokus sayisinin arttirildigi
ve bu lokuslardan elde edilen sonugclarin hayvanlara
ait verim ve pedigri kayitlari ile birlestirildigi daha
kapsamli calismalara ihtiya¢ duyulmaktadir.
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