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ÖZET: 

Yapılan bu çalışmada Simental ırkı ineklerde subklinik mastitis ile mannoz bağlayıcı lektin-1 (Mannose-binding lectin-

1, MBL-1) geninde bulunan (1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C) üç tek nükleotid polimorfizminin (Single nucleotide 

polymorphism, SNP) etkisinin lojistik regresyon analizi ile araştırılması amaçlandı. Çalışmanın materyalini hepsi ikinci 

laktasyonda olan 309 baş Simental ırkı inek oluşturdu. Çiftlik şartlarında elde edilen sütlerden Kaliforniya mastitis testi  

ile subklinik mastitis taraması yapıldı. Yine çiftlik şartlarında K3EDTA’lı tüplere alınan kanlardan fenol-kloroform-

izoamil alkol yöntemi ile DNA izolasyonu yapıldı. Elde edilen DNA’lar, MBL-1 geninde bulunan 1252 G>A, 2534 G>A, 

2569 T>C kodlu üç SNP yönünden kesim enzimi uzunluğu polimorfizmi (Restriction fragment length polymorphism, 

RFLP) analizi ile genotiplendirildi.  Populasyona ait genotipler Hardy-Weinberg ki-kare uyum iyiliği testi ile analiz edildi. 

İncelenen süt örneklerinden %37,5’inin CMT testi pozitif olarak belirlendi. Elde edilen CMT sonuçları ile SNP’lerin etki 

payları lojistik regresyon analizi ile incelendi. Örneklenen popülasyonda 2534 G>A SNP’si yönünden Hardy-Weinberg 

dengesinde olmadığı gözlendi. Lojistik regresyon analizi sonunda incelenen Simental ırkı ineklerde subklinik mastitis 

üzerine bu üç SNP’nin etki paylarının istatistiksel olarak anlamlı olmadığı belirlendi. MBL-1 geninde bulunan üç SNP 

(1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C) ile subklinik mastitis arasındaki ilişkinin aydınlatılması için farklı ırklarda benzer 

çalışmaların planlanmasının gerektiği kanaatine varıldı.   

 

Investigation of the effect for three SNP (1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C) of MBL-
1 gene on subclinic mastitis in Simmental cows  

ABSTRACT: 

In this study it was aimed to investigate the effect of the three single nucleotide polymorphisms (1252 G>A, 2534 G>A, 

2569 T>C) found in the mannose-binding lectin-1 (Mannose-binding lectin-1, MBL-1) gene and subclinical mastitis in 

Simmental cows using logistic regression analysis. The material of the study consisted of 309 Simmental cows, all of 

them were in the second lactation stage. Subclinical mastitis screening was performed with the California mastitis test 

from the milk obtained under farm conditions. Again under farm conditions, with the help of the phenol-chloroform-

isoamyl alcohol method, DNA was isolated from the blood taken into tubes containing K3EDTA. The obtained DNAs 

were genotyped by the restriction fragment length polymorphism (RFLP) analysis in relation to the three SNPs coded 

1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C in the MBL-1 gene. The genotypes of the population were analyzed by the Hardy-

Weinberg chi-square test.  CMT test was determined as positive in 37.5% of the examined milk samples. The obtained 

CMT results and the effect shares of SNPs were analyzed by the logistic regression analysis. It was observed that the 

sampled population was not in the Hardy-Weinberg equilibrium in terms of 2534 G>A SNPs. At the end of the logistic 

regression analysis, it was determined that the effects of these three SNPs on subclinical mastitis in Simmental cows were 

not statistically significant. It was concluded that similar studies should be planned in different breeds to elucidate the 

relationship between the three SNPs (1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C) in the MBL-1 gene and subclinical mastitis. 

doi: 10.33188/ vetheder.987047 
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1. Giriş   

Memelilerde mastitis; bakteri, virüs, maya ve küf gibi farklı patojenik ajanlar ile termal, kimyasal ve mekanik 
hasar gibi fiziksel etkenlere bağlı olarak da ortaya çıkmaktadır (1, 2). Hastalık tüm dünyada özellikle süt sığırı 
yetiştiriciliğinde ciddi ekonomik kayıplara neden olmaktadır (3). Klinik, subklinik olarak iki forma ayrılan mastitisin 
klinik formunda, klinik belirti gösterdikleri için hasta hayvanların tespiti ve sürüden ayrımı kolaydır. Bu sayede hasta 
hayvanların sebep olabileceği bulaşma önlenir. Ancak masraflı ve uzun süren bir tedavi sürecini gerektiren klinik 
mastitiste tedavi her zaman başarılı olmaz ve hasta hayvanların damızlıktan çıkarılma riski bulunur. Buna karşın 
tedavisi daha kolay olan subklinik mastitiste ise klinik belirtiler göstermediği için hasta hayvanların teşhisinde geç 
kalınması, hastalığın klinik forma geçmesine ve bu arada da hastalığın sürü içinde yayılma riski bulunmaktadır (4, 5). 
Hem klinik (6), hem de subklinik mastitis (7, 8) işletmelerde önemli ekonomik kayıplara neden olmasına rağmen, süt 
sığırcılığı yapan işletmelerde kayıpların %70-80’i subklinik mastitisten kaynaklanmaktadır (9). İşletmelerde mastitisin 
önlemesi için gerekli hijyen ve yönetimsel tedbirlerin alınması yanında, genetik olarak mastitise dirençli sürülerin 
geliştirilmesine ilgi giderek artmaktadır. Bu nedenle, son zamanlarda hastalıklara yatkınlık/dirençlilik hususunda 
konakçı genetik faktörlerine odaklanılmıştır. Bu amaçla yapılan çalışmalarda TLR4 (10), PTK2B, SYK, TNFRSF21 
(11), CXCR1 (12), MAP4K4 (13), CD14 (14) gibi immun sistemle ilişkili bazı aday genlerin mastitise dirençle ilişkisi 
ortaya konulmuştur.  

Evrimsel olarak korunmuş örüntü tanıma proteinleri grubunda bulunan ve doğal bağışıklık sisteminin 
aktifleştirilmesinde önemli rollere sahip olan kollajen lektinlerin enfeksiyöz hastalıklara karşı konakçıda artan 
duyarlılıkla ilişkili olduğu bildirilmiştir (15-17). Karaciğerde sentezlenen ve serin proteazlarla (MASP'ler), 
komplekslenmiş oligomerler olarak dolaşan serum proteini olan mannoz bağlayıcı lektin (MBL), kollektin ailesinin bir 
üyesidir (18-20). Dolaşımda bulunan MASP'ler patojenin yüzeyinde bulunan karbonhidrat kısımlarına bağlanarak, 
kompleman aktivasyonu için lektin yolağını aktive ederler. Bu sayede patojenik etkenin opsonizasyonu, fagositozu ya 
da lizisine neden olur. Ayrıca MBL, konakçıda inflamatuar yanıtı ve immün aktivasyonu, makrofajlarda sitokin 
ekspresyonunu değiştirme, apoptotik hücrelerin fagositik hücreler tarafından alımını da artırabilir (18, 21, 22).  

MBL proteinleri ile enfeksiyon gelişimi arasındaki ilişki ilk olarak Sumiya ve ark. (23) tarafından çocuklarda 
tekrarlayan enfeksiyonlar ile serum MBL protein seviyesi arasında ilişki olduğunun belirlenmesiyle ortaya 
konulmuştur. Daha sonra insanlarda yapılan çalışmalarda, MBL genindeki bazı varyasyonların serum MBL seviyeleri 
ve bunun da bazı enfeksiyöz hastalıklara duyarlılıkla ilişkili olabileceği bildirilmiştir (24-26). Farklı türlerde MBL 
geninde bulunan polimorfizmler ile hastalıklar arasındaki ilişkiler araştırılmıştır. Bu çalışmaların birinde domuzlarda, 
MBL-1 geninde bulunan polimorfizmler ile serum MBL-A miktarı arasında ilişki olduğu bildirilmiştir (27-30). Bir 
başka çalışmada da insan, domuz, sığır gibi farklı türlerde kollajen lektin genlerindeki kısa nükleotid varyantlarının 
(SNV'ler), canlılarda bulaşıcı hastalığa duyarlılık ile ilişkili olduğu bildirilmiştir (20). Buna karşın sığırlarda kollajen 
lektinlerindeki polimorfizmler hakkında nispeten az çalışma bulunmakta ve yapılan bu çalışmalarda da mastitise direnç 
konusuna odaklanılmıştır (31-33).  

Sığırlarda mannoz bağlayıcı lektin A ve C'yi (MBL-1 ve MBL-2) kodlayan genler dahil olmak üzere on bir 
kollajen lektin geni tanımlanmıştır (34, 35). Sığırda BTA 28 kromozomu üzerinde bulunan ve 248 amino asit kodlayan 
MBL-1 geni (NCBI Erişim No. AC_000185.1), 5223 baz çifti (bp) uzunluğunda beş ekson ve dört intron içerir (35). 
Bu çalışmada ise CMT ile subklinik mastitis taraması yapılan 309 baş Simental ırkı inekte, MBL-1 geninde bulunan üç 
SNP (1252 G>A, 2534 G>A, 2569 T>C) ile subklinik mastitis üzerine etkisinin lojistik regresyon analizi ile 
araştırılması amaçlanmıştır. 

 

2. Gereç ve Yöntem  

Hayvan materyali ve Kaliforniya mastitis testi: 
Çalışmada hepsi ikinci laktasyonda olan toplam 309 baş sağmal Simental ırkı inek incelendi. Çalışma 

materyalini oluşturan ineklerin subklinik mastitis teşhisi çiftlik şartlarında CMT ile yapıldı ve sonuçlar mastitis pozitif 
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(1) ve negatif (0) şeklinde kaydedildi. CMT muayene sonucunda her 4 meme lobu da CMT (-) olanlar negatif, herhangi 
bir meme lobunda pozitif sonuç veren inekler pozitif olarak değerlendirildi. CMT testleri çiftliklere ait rutin kontrol 
şartlarında yapıldı. 

 
Genetik analizler:  

Genetik analizlerde kullanılacak DNA’lar, çiftlik şartlarında rutin tanı ve kontrol amacıyla Vena jugularis’ten 
K3EDTA’lı, vakumlu tüplere alınan ve laboratuvar şartlarında muhafaza edilen kanlardan elde edildi. Elde edilen 
kanlardan Standart fenol-kloroform-izoamil alkol yöntemi ile DNA izolasyonu yapıldı (36). İzole edilen DNA’lar ile 
kurulacak polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) için Yuan ve ark (31) tarafından Tablo 1’de verilen primerler kullanıldı. 

 
Yapılan PCR işlemi için toplam reaksiyon hacmi 20 µl olacak şekilde; 1 X tampon solüsyonu, dNTP (0.25 

mmol/l), MgCl2 (2.0 mmol/L), 0.5 U Taq DNA polimeraz ve 3 μl DNA (50 ng/μl) eklenerek hazırlandı. PCR 
reaksiyonu; 95˚C’de 5 dakika ön denatürasyon, 95 ˚C’de 30 saniye bağlanma, 72˚C’de 30 saniye olacak şekilde 
toplamda 35 döngüyü takiben 7 dakika 72 ˚C’de tutularak tamamlandı. “Elde edilen PCR ürünlerinin restriksiyon 
endonükleaz enzim kesim protokolleri üretici firmanın (Thermo) protokolüne göre gerçekleştirildi 

Tablo 1: İncelenen SNP'lere ait primerler dizileri, bölge, bağlanma sıcaklığı, genotipler ve kesim enzimi 

Table 1: Primer sequences of the examined SNPs, region, annealing temperature, genotypes and restriction enzymes  

SNP Bölge Forward ve Reverse Primerler TA (˚C) AL Genotip /bç  RE 

1252 G>A Int-1 F: ACCTTGGGTCACCTGCAACAG 
R: GGTAGTTTAGGCAGCCCTAAAGC 62.5 226 bç 

GG: 193,33 
GA: 226, 193, 33 
AA: 226 

AvaII 

2534 G>A Ex-2 F: GTATCCTTCTCAAATACAAAAGAC 
R: CCCCTGTCTCTATGCTAGAC 52.5 217 bç 

GG: 194, 23 
GA: 217, 194, 23 
AA: 217 

MaeII 

2569 T>C Ex-2 F: GTGGTGGCAAATGTTGGCTAAAC 
R: TGGCTCTCCCTTTTCTCCCTT 63.5 255 bç 

TT: 255 
TC: 255, 178, 77 
CC: 178, 77 

HaeIII 

TA: Primer bağlanma sıcaklığı; bç: Baz çifti; AL: PCR ürün büyüklüğü; RE: Restiriksiyon enzimi; Int: Intron; Ex: Ekzon 

Elde edilen PCR ürünlerinin bant büyüklükleri, primer bağlanma sıcaklığı (TA), kesim enzimleri ve elde edilen 
parça büyüklükleri Tablo 1’de bildirilmiştir. Elde edilen PCR ürünlerinin restriksiyon endonükleaz enzim kesim 
protokolleri üretici firmanın (Thermo) protokolüne göre gerçekleştirildi.  

 
İstatistiksel analiz: 

Bu çalışmada incelenen Simental ırkı ineklerin MBL-1 geninde bulunan üç SNP (1252G>A, 2534 G>A ve 
2569 T>C) yönünden Hardy-Weinberg (H-W) dengesinde olup olmadığı ki-kare uyum iyiliği testi ile belirlendi.  
Çalışmadaki 309 baş ineğin subklinik mastitis durumları CMT sonuçlarına göre pozitif (1) veya negatif (0) olarak 
kategorize edilerek kaydedildi. Subklinik mastitis üzerinde genotiplerin etkisi lojistik regresyon analizi ile belirlendi. 
Tek değişkenli modeldeki değişkenlerin anlamlılık düzeyi, Wald istatistikleri kullanılarak değerlendirildi. Tek 
değişkenli lojistik modellerin katsayıları maksimum olabilirlik tahmin yöntemi kullanılarak hesaplandı. Modellerin 
sınıflandırma başarı oranı [tahmin edilen olasılıklar ve modelin subklinik mastitis pozitif (+) ve negatif (-) inekleri 
ayırma yeteneği] belirlendi. Modeller, olasılık oranları [OR, Exp (β)] kullanılarak yorumlandı. İstatistiksel analizler 
SPSS for Windows 14.01 (Lisans No: 9869264) yazılımı ile yapıldı. 
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3. Bulgular  

Genotip ve fenotip verileri: 
Restriksiyon enzim kesimi sonucu, MBL-1 geninin intron 1’de bulunan 1252G>A kodlu SNP yönünden 

incelenen Simental ırkı ineklerin polimorfik olduğu ve incelenen örneklerde AA, GA ve GG olarak adlandırılan üç 
genotipin bulunduğu belirlendi (Şekil 1a).  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
  (a)       (b) 

Şekil 1 a) 1252 G>A SNP için PCR-RFLP ürünlerinin jel-elektroforez görüntüsü; M: 100 bç’lik DNA merdiveni; A: 
193 bç; B: 226 bç; GG: 4, 5, 8; GA: 2, 3, 7; AA: 1, 6. b) 2534 G>A için  PCR-RFLP ürünlerinin jel-elektroforez 

görüntüsü; M: 100 bç’lik DNA merdiveni A: 217; B: 194; AA:1, 2, 3, 5, 6; GA: 8, 9, 10, 11; GG: 4, 7. 
Figure 1 a) Gel-electrophoresis image of restricted PCR products for 1252 G>A SNP; M: Marker with 100 base 
pairs; A:193 bp ; B:226 bp; GG: 4, 5, 8 ; GA: 2, 3, 7; AA: 1, 6. b) Gel-electrophoresis image of restricted PCR 

products for 2534 G>A; M: Marker with100 base pairs. A: 217; B: 194; AA: 1, 2, 3, 5, 6; GA: 8, 9, 10, 11; GG: 4, 7. 
 

 
Şekil 2: 2569 T>C için PCR-RFLP ürünlerinin jel-elektroforez görüntüsü; M: 100 bç’lik DNA merdiveni; A: 255; B: 

178; C: 77; TT: 1; TC: 2, 5, 6; CC: 3, 7, 9. 
Figure 2: Gel-electrophoresis image of restricted PCR products for 2569 T>C; M: Marker with100 base pairs. A: 

255; B: 178; C: 77; TT: 1; TC: 2, 5, 6; CC: 3, 7, 9. 
Kesim reaksiyonu sonucu, incelenen Simental ırkı ineklerin ekzon 2’de bulunan 2534 G>A kodlu SNP için 

AA, GG ve GA olarak adlandırılan üç genotipin bulunduğu belirlendi (Şekil 1b). Kesim reaskiyonu sonucu, incelenen 
Simental ırkı ineklerin ekzon 2’de bulunan 2569 T>C kodlu SNP yönünden TT, CC ve TC olarak adlandırılan üç 
genotipin bulunduğu belirlendi (Şekil 2).  

Yapılan ki-kare uyum iyiliği testi sonuçlarına göre incelenen Simental ırkı ineklerin 1252 G>A ve 2569 T>C 
SNP’leri açısından Hardy Weinberg (H-W) dengesinde olduğu, ancak 2534 G>A açısından H-W dengesinde 
olmadıkları görüldü (Tablo 2). 
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Tablo 2: Hardy-Weinberg ki-kare uyum iyiliği testi 

Table 2: Goodness of fit test for Hardy-Weinberg Equilibrium 

SNP Genotip Frekansı (Gözlenen Değer) Allel Frekansı Ki-kare Analizi (H-W) 

1252G>A 
AA GA GG A G = 2,069 

p =0,150 (Sd=1) 1,6 (5) 15,9 (49) 82,5 (255) 0,096 0,905 

2534 G>A 
AA GA GG A G = 11,330 

p <0,001(Sd =1) 14,2 (44) 58,6 (181) 27,2 (84) 0,435 0,565 

2569 T>C 
TT TC CC T C = 0,367 

p =0,545 (Sd =1) 29,8 (92) 51,1 (158) 19,1 (59) 0,553 0,447 

Sd: Serbestlik derecesi   

 

Tablo 3: İneklerin subklinik mastitis durumunun genotip frekansları 

Table 3: Genotype frequencies of cows subclinical mastitis status 

SNP GENOTİP SUBKLİNİK MASTİTİS 

    NEGATİF POZİTİF 

1252G>A 

AA 3 (%1,60) 2 (%1,70) 

GA 27 (%14,00) 22 (%19,00) 

GG 163 (%84,50) 92 (%79,30) 

2534 G>A 

AA 29 (%15,00) 15 (%12,90) 

GA 111 (%57,50) 70 (%60,30) 

GG 53 (%27,50) 31 (%26,70) 

2569 T>C 

TT 57 (%29,50) 35 (%30,20) 

TC 98 (% 50,80) 60 (%51,70) 

CC 38 (%19,70) 21 (%18,10) 
 

Çalışmada incelenen ineklere ait CMT testi sonucunda ineklerin %37,5’inin testi pozitif, %62,5’I negatif 
olarak belirlendi. Çalışmada pozitif ve negatif olarak belirlenen ineklere ait incelenen üç SNP yönünden genotip 
dağılımları Tablo 3'te verilmiştir. 

 
Genotiplenen SNP’ler ile subklinik mastitis arasındaki etkilerinin araştırılması amacıyla tek değişkenli lojistik 

modeller ile yapılan analiz sonucunda subklinik mastitis üzerine 1252 G>A, 2534 G>A ve 2569 T>C kodlu SNP’lerin 
istatistiksel olarak anlamlı etkisinin bulunmadığı belirlendi (p> 0,25) (Tablo 4). 

 
 

2c

2c

2c
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Tablo 4: Genotiplerin lojistik regresyon modelleri 

Table 4: Logistic regression models of genotypes 

SNPs Genotipler β SE (β) Wald p OR OR's 95% CI 
 

 
     

Min Max 

1252 G> A AA 
  

1,368 0,505 
   

GA 0,201 0,957 0,044 0,834 1,222 0,187 7,975 

GG -0,166 0,922 0,033 0,857 0,847 0,139 5,160 

Constant -0,405 0,913 0,197 0,657 0,667 
  

2534 G> A AA 
  

0,336 0,845 
   

GA 0,198 0,353 0,316 0,574 1,219 0,611 2,434 

GG 0,123 0,390 0,099 0,753 1,131 0,526 2,430 

Constant -0,659 0,318 4,297 0,038 0,517 
  

2569 T> C TT 
  

0,118 0,943 
   

TC 0,105 0,346 0,092 0,761 1,111 0,563 2,191 

CC 0,102 0,317 0,104 0,747 1,108 0,595 2,064 

Constant -0,593 0,272 4,757 0,029 0,553 
  

!: Kestirilen eğim katsayısı; "# (!): Kestirilen eğim katsayısının standart hatası; $%&': Model için eğim katsayılarının sıfıra eşit olup 
olmadığını test eden Wald istatistiği; p: Wald istatistiğinin p değeri; OR: Kestirilen odds oranı ve buna ait %95 güven aralığı değerleri 
verilmiştir  

 
4. Tartışma ve Sonuç  
 

Süt sığır yetiştiriciliğinde ciddi ekonomik kayıplara sebep olması nedeniyle mastitise dirençli hayvanların 
yetiştirilmesi araştırmacılar için ilgi odağı olmuştur. Moretti ve ark. (37) tarafından İtalyan-Holstayn boğa spermalarına 
ait DNA’ların yeni nesil dizileme analizi aracılığı ile incelenmesi sonucu, mastitise dirençle ilişkilendirilen yedi genden 
birinin de MBL-1 geni olduğu bildirilmiştir. Çalışmada belirlenen genlere ait SNP’lerin, mastitis direnci için 
gelecekteki genetik seçilim için aday olarak düşünülebileceği, ancak diğer süt sığırı ırklarındaki varlıklarını ve diğer 
özelliklerle olası negatif korelasyonlarını değerlendirmek için daha fazla çalışmaya ihtiyaç olduğu bildirilmiştir (37).  

MBL-1 geninde bulunan ve bizim çalışmamızda da genotiplemesi yapılan bu üç SNP (1252 G>A, 2534 G>A 
ve 2569 T>C) yönünden Çin’de yetiştirilen Simental ırkı ineklerin incelendiği bir çalışmada; 1252 G>A, 2534 G>A 
kodlu SNP’ler için G allel frekansının (0,62), 2569 T>C kodlu SNP için ise T allel frekansının (0,67) en yüksek olduğu 
ve incelen örneklerin sadece 1252 G>A kodlu SNP yönünden H-W dengesinde olduğu bildirilmiştir (31). Yuan ve ark. 
(31) bulgularına benzer şekilde, Türkiye’de yetiştirilen 309 baş Simental ırkı ineğin incelendiği bu çalışmada da benzer 
bir sonuç elde edilmiştir (Tablo 2). Bu çalışmada Yuan ve ark. (31) bulgularından farklı olarak 2534 G>A kodlu SNP 
yönünden incelenen Simental ırkı ineklerin H-W dengesinde olmadıkları gözlenmiştir (Tablo 2). İncelenen 
popülasyonlar doğal popülasyonlar olmamakla birlikte allel frekanslarında belirlenen benzerlik ile H-W dengesinde 
belirlenen farklılıkların verim yönünde uygulanan seleksiyondan kaynaklanmış olabileceği düşünülmüştür.  



 

24  Vet Hekim Der Derg 93(1):18-27, 2022 

 

Daha önce Aksel ve ark. (38) tarafından Türkiye’de yetiştirilen 65 baş Simental ırkı sığırın incelendiği 
çalışmada, 309 baş Simental ırkı ineğin incelendiği bu çalışma ile Yuan ve ark. (31) tarafında yapılan çalışma verilerine 
uygun şekilde 1252 G>A, kodlu SNP’de G alleli (0,85) frekansı daha yüksek olduğu bildirilmişken; bizim çalışmamız 
ile Yuan ve ark (31) tarafında yapılan çalışmadan farklı olarak, Aksel ve ark (38) 2534 G>A kodlu SNP yönüden 
inceledikleri Simental ırkı sığırlarda A allel frekansının (0,52), 2569 T>C kodlu SNP’de ise C allel frekansının (0,63) 
yüksek olduğu bildirilmiştir. Ayrıca bizim çalışmamız ile Yuan ve ark. (31) tarafında yapılan çalışmadan farklı olarak, 
Aksel ve ark. (38) inceledikleri Simental ırkı sığırların 1252 G>A kodlu SNP yönünden H-W dengesinden saptığını 
bildirilmişlerdir. Türkiye’de yetiştirilen 309 baş Simental ırkı ineğin incelendiği bu çalışma ile Yuan ve ark. (31) 
tarafında yapılan polimorfizm çalışmaların sonuçlarının, Aksel ve ark. (38) tarafından yapılan çalışmada elde edilen 
sonuçlardan farklı olmasının örneklenen popülasyonlar arası farktan kaynaklanabileceği düşünülmüştür.  

Yuan ve ark. (31) tarafından yapılan çalışmada Holstein ve Simental ırkları ile lokal Sahne ırkında somatik 
hücre skoru ile bu çalışmada incelenen üç SNP arasındaki ilişki araştırılmış ve 2534 G>A kodlu SNP yönünden GG 
genotipli bireylerin GA ve AA genotipli bireylere göre daha az somatik hücre skoruna sahip olduğu bildirilmiştir. Aynı 
gen üzerinde China Holstein, Luxi Yellow ve Bohai Black ırkı sığırlarda yapılan bir başka çalışmada da g.855G>A, 
g.2651G>A (2534 G>A) ve g.2686T>C kodlu SNP’lerden bu çalışmada da kullanılan g.2651G>A (2534 G>A) kodlu 
SNP’i ile somatik hücre skoru (32), serum MBL-A konsantrayonu ve serum CH50 değerleri arasında ilişki olduğu 
bildirilmiştir (33). Literatür taramalarında mastitis ile ilişkili bulunduğu bildirilen 2534 G>A SNP’nin (31-33) ve 1252 
G>A SNP’sinin subklinik mastitisi belirleme oranının Holştayn ırkı ineklerde % 62.3 olduğu bildirilmiştir (39). Fakat 
bizim çalışmamızla uyumlu olarak, Asaf ve ark. (40) Hindistan’da Avrupa orijinli Holstein-Friesian, İsviçre Esmeri ve 
Jersey ırkları ile yerli bir zebu ırkı olan Hariana sığırından geliştirilen melez Vrindavani sığırlarında yapılan bir 
çalışmada ise bu çalışmada incelenen SNP’lerden 2534 G>A kodlu SNP ile CMT ve SHS ile tanısı yapılan subklinik 
mastitis arasında istatistiksel olarak anlamlı bir ilişkinin olmadığını bildirilmişlerdir. Türkiye’de yetiştirilen Simental 
ırkı sığırların incelendiği bu çalışmada da CMT sonucu subklinik mastitis olarak tanımlanan örnekler lojistik regresyon 
analizi ile incelenmiş ve SNP’lerin subklinik mastitis üzerine etki payının düşük olduğu belirlenmiştir.  

Elde edilen sonuçlar ile Simental ırkı ineklerde MBL-1 geninde incelenen üç SNP’ye ait genotipik frekanslar 
belirlenmiştir. İncelenen bu SNP’lerin CMT taraması sonucu subklinik mastitis üzerine etkilerinin istatistiki açıdan 
önemsiz olduğu belirlenmiştir. Subklinik mastitisin oluşumda birçok faktörün rol alması genotipik etkinin diğer 
etkilerden arındırılmasını güçleştirebilir. Diğer taraftan bir türdeki kromozomlara dağılmış olan SNP’lerin, türün tüm 
ırklarında aynı şekilde etki etmesi beklenemez (41). Bu nedenle elde edilen sonuç ve literatür taramaları bakımından 
konu ele alındığında mastitis ve subklinik mastitisin incelenen SNP’ler yönünden bazı çalışmalarda ilişkili bulunup 
bazılarında bulunmayışının netleştirilmesi için farklı ırklarda daha fazla çalışma yapılmasının gerekli olduğu kanaatine 
varılmıştır.  
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