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ARASTIRMA MAKALESI RESEARCH ARTICLE

Tiirkiye’de Yetistirilen Pekin Ordeklerinde Biiyiime Hormonu Geni Polimorfizmi*

Growth Hormone Gene Polymorphism in Pekin Ducks Reared in Turkey

Candan ERiS', Cengiz ELMACI*

Oz

Molekiiler genetik alanindaki gelismeler ¢iftlik hayvanlariin morfolojik ve fizyolojik birgok 6zelliklerini
etkileyen genlerin veya belirteglerin tanimlanmasina yol agmistir. Bu 6zelliklerin molekiiler temeli, fonksiyonel
genomik yontemlerle ortaya ¢ikarilmakta ve belirteg destekli seleksiyon (MAS) yoluyla ¢iftlik hayvanlarinda
genetik 1slah programlarini gelistirme firsatlar1 saglamaktadir. Hayvanlarda c¢esitli verim ve iireme
performanslarinin MAS yoluyla arttirilmasi amaciyla cesitli aday genler iizerinde durulmaktadir. Uzerinde durulan
bu aday genlerden birisi de biiyiime hormonu genidir. Bu ¢alismanin temel amaci, Pekin 6rdeklerinde biiyiime
hormonu geninin 2., 3. ve 4. intronlarindaki polimorfizmleri arastirmaktir. Bu amagla Bursa Uludag Universitesi
Ziraat Fakiiltesi Tarimsal Uygulama ve Arastirma Ciftliginde yetistirilen her iki cinsiyetten (79 erkek ve 38 disi)
toplam 117 adet yetiskin Pekin 6rdeginden alinan kan 6rnekleri materyal olarak kullanilmistir. Biiylime hormonu
geninin 2., 3. ve 4. intronlarindaki genetik polimorfizm, li¢ primer ¢ifti ile PCR-RFLP yonteminde BsmF1
restriksiyon enzimi kullanilarak arastirilmistir. Kesim sonras1 elde edilen DNA pargalarinin ayrimi igin  %2’lik
agaroz jel elektroforezi uygulanmistir. PCR-RFLP analizleri sonucunda sadece 2. intron bolgesinde polimorfizm
belirlenmistir. 2. intron bdlgesinden ¢ogaltilan parganin BsmF1 restriksiyon enzimi ile kesimi sonucu bu bolgede
TT (765 be), CT (765, 593 ve 172 bg) ve CC (593 ve 172 bg) olmak iizere ii¢ genotip tespit edilmis ve T ve C
allellerinin frekanslar1 da sirasiyla 0,75 ve 0,25 olarak hesaplanmistir. Caligilan populasyonda biiylime hormonu
geni 2. intron bolgesinde gozlenen degerlerle beklenen degerler arasindaki farklilik istatistiksel olarak 6nemli
olmadigindan (P>0.05) ele alinan populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugu anlagilmistir. 3. ve 4.
intronlarda ise genetik varyasyon gézlenmemistir. Biiylime hormonu genin 3. ve 4. intronlarina ait sirastyla 442
be ve 1378 bg’lik bolgelere ait PCR firiinleri de BsmF1 restriksiyon enzimi ile muamele edilmis, ancak bu enzime
ait kesim bolgesine rastlanmamig ve bu nedenle {izerinde ¢aligilan populasyonda 3.ve 4.intronda tek tip genotip
elde edilmistir. Dolayistyla bu iki bolgenin BsmF1 lokusu bakimindan monomorfik oldugu anlagilmistir. Bu ve
onceki ¢aligmalarda biiylime hormonu geninin 2. intron bolgesinde gosterilen genotipik varyasyon, bu bdlge ile
cesitli verimler arasindaki iliskileri konu alan daha ¢ok ¢alisma yapilmasi gerekliligini de ortaya koymaktadir.
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Abstract

Advances in molecular genetics have led to the identification of genes or markers that affect many morphological
and physiological characteristics of farm animals. The molecular basis of these traits is revealed by functional
genomic methods and provides opportunities to develop genetic improvement programs in farm animals through
marker assisted selection (MAS). Several candidate genes are being studied with the aim of increasing various
yield and reproductive performances in animals through MAS. One of these candidate genes is the growth hormone
gene. The main purpose of this study was to investigate polymorphisms in the 2", 3" and 4" introns of the growth
hormone gene in Pekin ducks. For this purpose, blood samples taken from a total of 117 adult Pekin ducks of both
sexes (79 males and 38 females) raised in Bursa Uludag University Faculty of Agriculture Agricultural Application
and Research Farm were used as material. Genetic polymorphism in the 2", 3 and 4" introns of the growth
hormone gene was investigated using the BsmF1 restriction enzyme in the PCR-RFLP method with three primer
pairs. Samples were carried out in 2% agarose gel electrophoresis to separate the DNA fragments obtained after
the digestion. As a result of the researches, polymorphism was determined only in the fragment amplified from
the 2" intron region. As a result of the digestion of the amplified fragment from the 2" intron region with BsmF1
restriction enzyme, three genotypes, namely TT (765 bp), CT (765, 593 and 172 bp) and CC (593 and 172 bp)
were determined in this region and the frequencies of the T and C alleles were calculated as 0.75 and 0.25,
respectively. Since the difference between the values observed in the 2™ intron region of the growth hormone gene
and the expected values in the studied population was not statistically significant (P>0.05), it was understood that
the population in studied was in Hardy-Weinberg equilibrium. No genetic variation was observed in the 3 and 4%
introns. PCR products belonging to the 442 bp and 1378 bp regions of the 3™ and 41" introns of the growth hormone
gene, respectively, were also treated with BsmF1 restriction enzyme, but the cleavage region of this enzyme was
not found, so there was only one genotype was obtained in the 3" and 4" introns of the studied population.
Therefore, it was understood that these two regions are monomorphic in terms of BsmF1 locus. The genotypic
variation shown in the 2" intron region of the growth hormone gene in this and previous studies also reveals the
need for further studies on the relationships between this region and various yields.

Keywords: Growth hormone (GH) gene, PCR, RFLP, Genetic variation, Polymorphism, Pekin duck
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1. Giris

Kanatl sektoriinde modern yetistiricilik uygulamalarinda en 6nemli amaglardan birisi {izerinde durulan verim
yonii bakimindan (etgi-yumurtaci) performansi yiiksek olan hatlar ya da irklar elde etmektir. Herhangi bir hayvanin
verimlilik degeri, o hayvanin belli bir donem igerisinde tiriinlerinin kalitatif ve kantitatif olarak 6lgiilebilen bazi
iiretim isteklerini karsilayabilmesiyle belirlenmektedir.

Diger birgok tiirde oldugu gibi kanatli sektoriinde de et kalitesi 6nemli ekonomik 6zelliklerden birisidir. Son
yillarda molekiiler genetik alanindaki gelismeler ve bunlarin ¢iftlik hayvanlarinda uygulanabilme olanagi, biiyiime,
karkas ve et kalitesiyle ilgili 6zellikleri etkileyen genlerin ya da bu 6zellikler ile iligkili olabilen belirteglerin
tanimlanmasina firsat saglamistir (Chang ve ark., 2012; Bhattacharya ve Chatterjee 2013; Huang ve ark., 2013).
Bu nedenle molekiiler genetik alanindaki bu gibi gelismeler ve dolayisiyla canlinin genotipini saptama
yontemlerinin gelistirilmesi, bu gibi 6zellikleri etkileyen genlerin daha kolay ve hizli bir sekilde belirlenmesi
olanagmi da saglamaktadir. Boylece, ¢esitli kanatli tiirlerinde 6zellikle biiyiime, yumurta verimi ve kalite
Ozellikleri tizerinde etkili olan ¢ok sayida aday genin kantitatif 6zellik lokus (QTL, Quantitative Trait Loci)
calismalariyla ortaya ¢ikarilmasi 6nemli bir amag haline gelmistir. Molekiiler genetik alanindaki bu gibi gelismeler
aday genlerin kolaylikla belirlenmesine ve belirte¢ destekli seleksiyonda (MAS, Marker Assisted Selection)
kullanilmasina olanak saglamaktadir.

Hayvanlarda ¢esitli verim ve iireme performanslarinin MAS yoluyla arttirilmasi amaciyla ¢esitli aday genler
iizerinde durulmaktadir. Uzerinde durulan bu aday genlerden birisi de biiyiime hormonu (BH) genidir (Supakorn
ve Pralomkarn, 2013). Biiyiime hormonu, BH geni kontroliinde hipofizin 6n lobundan salgilanan ve somatropin
olarak da adlandirilan bir proteindir. Biiyiime hormonu, biiyiime yeteneginde olan biitiin viicut hiicrelerini
uyarmakta olup 6zellikle kemik ve kas dokularinda etkilidir. Dolayisiyla biiyiime hormonu, kas gelisimi, kemik
biliylimesi ve gelisimi, yag igerigini ve metabolizmasinin diizenlenmesi gibi bir¢ok fizyolojik fonksiyonlari
bulunmaktadir (Ohlsson ve ark., 1998; Bauman, 1999; Zhang ve ark., 2007; Ge ve ark., 2012). Bunlarin diginda
biiylime hormonunun, bagisiklik sistemi iizerinde de etkili oldugu bilinmektedir (Gala, 1991). Diger taraftan
hayvanlarla yapilan ¢alismalar bu hormonun eseysel farklilasma, eseysel olgunluk, gametogenesis ve ovulasyon
gibi olaylarla da ilgili oldugunu géstermektedir (Hull ve Harwey, 2001). Kanatlilarda biiylime hormonunun,
gelisme iizerindeki olduk¢a dnemli etkilerinin yant1 sira ayni zamanda yumurta verimi, yaslanma ve iireme {izerine
de 6nemli etkileri bulunmaktadir (Kansaku ve ark., 2003). Biiyiime hormonunun bu gibi fonksiyonlari nedeniyle
¢ok sayida tiirde konuyla ilgili ¢esitli arastirmalar yapilmistir.

BH genin yapisi, baliklarda, siganlarda, farelerde, koyunlarda, sigirlarda ve insanlarda ¢alisilmistir (Barta ve
ark., 1981; Woychik ve ark., 1982; Byrne ve ark., 1987; Du ve ark., 1993; Das ve ark., 1996). BH geninin niikleotid
icerigi kanatlilarda ilk kez Tanaka ve ark. (1992) tarafindan bildirilmistir. Biitiin memelilerde BH geni 2-3 kb
biiyiikliigiinde olup 5 exon ve 4 introndan olusmaktadir (Jing ve ark., 2006). Ordeklerde ise BH geni 5.25 kb
biiyiikliigiinde olup 5 ekzon ve 4 introndan olusmakta olup yapisal olarak memeli ve tavuk BH genlerine benzerdir.

Biyokimyasal polimorfizm g¢iftlik hayvanlar1 arasinda belli bir vasif i¢in goriilen gok sekillilik olarak tarif
edilmektedir (Soysal ve ark., 2005). Ciftlik hayvanlarinda sigir, kegi, koyun, kanatli gibi tiirlerde yapilan
caligmalar BH geninin oldukga polimorfik oldugunu gdstermis ve birgok polimorfik bolge saptanmistir (Lucy ve
ark., 1993; Malveiro ve ark., 2001; Sheng-Wai ve ark., 2007; Zhang ve ark., 2014, Dettori ve ark., 2015).
Polimorfik ozelliklerin ortaya c¢ikarilmasi ve ¢esitli verim oOzellikler ile arasindaki olasi genetik baglantiy1
belirlemeye yonelik ¢ok sayida calismalar yapilmistir (Soysal ve ark., 2005). Kuhnlein ve ark. (1997), Beyaz
Leghorn tavuklarinin 12 varyetesinden 219 adet tavukta, ti¢ farkli genetik 6zellik (Marek hastaligina direng, Avian
16kozise direng ve yumurta verim 6zellikleri) se¢ip, RFLP yontemi ile bityiime hormon genindeki polimorfizmleri
Sacl ve Mspl enzimlerini kullanarak incelemislerdir. Bu ¢aligma sonucunda tespit edilen toplam 16 allelin bes
tanesinde beklenen frekanslarin tizerinde oldugu ve bu bes allelden A1 ve A5 allelleri ile kulugkada kalma stireleri
ve yumurta sayisi arasinda pozitif bir iligski oldugu bildirilmistir. Bir bagka ¢caligmada dort farkl tavuk irkimin tiim
CBH geni ile galisan Nie ve ark. (2005) toplam 46 SNP tanimlamiglardir. Bu SNP’lerin, dort adedi 5’UTR
bolgesinde, bir tanesi 3° UTR bolgesinde, bes tanesi ekzonda ve geri kalan 36 adeti de intronik bolgelerde
belirlenmistir. Yapilan bu ¢aligmada 3. intronda bulunan G+1705A SNP’nin her yastaki viicut agirligi ve dort
farkli yasin iiglindeki gévde uzunluk 6l¢iimii ile anlamli bir sekilde iligkili oldugu gézlenmistir. Stephen ve ark.
(2001) Cin yerli tavuklarinda, Jafari ve ark. (2015) Iran yerli tavuklarinda biiyiime hormonu geni polimorfizmini
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calismislar ve PCR-RFLP yontemi ile calistiklari 1. intron bdlgesinde genetik varyasyon tespit ettiklerini
bildirmiglerdir. Bu ¢alismalar tavuklarda BH geninin polmorfik oldugunu da ortaya koymaktadir.

Huoyan kazlarinin BH geninin 2. ekzonunu PCR-SSCP yontemiyle inceleyen Zhang ve ark. (2014), iki farkl
SNP ve 10 genotip (AA, BB, CC, DD, AB, AC, AD, BC, BD ve CD ) tespit etmiglerdir. Caligmalarinda genotipler
ile ¢esitli verim dzellikleri arasindaki iligkileri inceleyen aragtirmacilar bazi et {iretim performanslari ile genotipler
arasindaki iliskileri anlamli bulmuslar ve bu genotiplerin Huoyan kaz1 iiretiminde belirteg destekli seleksiyonda
aday gen olarak kullanilabilecegini ifade etmislerdir.

Ordeklerde bu konuda yapilan arastirma sayisi1 oldukga simirlidir. Pekin drdeklerinin de i¢inde oldugu cesitli
ordek irklariyla yapilan ¢aligmalarda incelenen populasyonlarda BH geninin promotor bolgesinde ve diger bazi
bolgelerinde polimorfizm saptanmustir (Kansaku ve ark., 2008; Wu ve ark., 2012; Hiyama ve ark., 2012; Wu ve
ark., 2014; Zhang ve ark., 2015; Mazurowski ve ark., 2015). Cesitli 6rdek populasyonlarinda yapilan ¢alismalarda
BH genindeki polimorfizmler ile 6rdeklerin dol verimi (Chang ve ark., 2012) karkas agirligi, biiylime ve karkas
ozellikleri (Wu ve ark., 2012), yumurtlama performansi (Wu ve ark., 2014), yumurta verimi (Zhang ve ark., 2015)
ve bazi1 viicut 6zellikleri arasinda gii¢lii iliskiler oldugu ortaya konulmustur. Benzer sekilde Hiyama ve ark. (2012),
yaptiklar1 ¢aligmada BH geninin promotor bélgesindeki varyasyonun, BH-mRNA’s1 ekspresyon diizeyinin
degisimine neden olarak yumurtlama performansini etkiledigini bildirmektedir.

Tiirkiye’de 2017 yili itibariyle 6rdek varligi 492 bin olup, 6rdek yetistiriciligi %31°lik bir pay ile en ¢ok Bati
Marmara Bolgesi’nde yapilmaktadir. Ortadogu Anadolu Bolgesi (%11) ve Bati Karadeniz Bolgesi (%10) 6rdek
sayis1 en fazla olan diger bolgelerdir. Tiirkiye’de en fazla 6rdek yetistiriciligi yapilan il; %24 ile Balikesir’dir.
Ordek say1s1 agisindan; Mus (%8) ve Samsun (%6), Balikesir’den sonra gelen en 6nemli illerdir (Anonim, 2018).
1984 yilinda Tiirkiye’ye Cin’den getirilen Pekin &rdekleri Antalya Kepez Su Uriinleri Uretme Istasyonu’nda
cogaltilarak, iilkenin her tarafina yayilmistir. Buna bagli olarak Tarim Bakanlig1 iiretme istasyonlarinda 6rdek
yetistiriciligi baslatilmis ve iiretilen palazlar ¢iftgilere dagitilmistir (Sekeroglu ve Ozen 1997).

Bu arastirmada Pekin 6rdeklerinde PCR-RFLP yontemi kullanilarak, érdek BH geninin bazi bolgelerindeki
olast polimorfizmlerin aragtirilmasi amaglanmigtir. Ayrica, mevcut populasyonda BH geni bakimindan olasi
polimorfizmler incelenerek bu lokus bakimindan yeterli genetik varyasyonun olup olmadigi da ortaya
¢ikarilacaktir. Varyasyonun yeterli bulunmasi halinde ise, daha sonra bu SNP (tek niikleotid polimorfizmi)
belirtecleri ile gesitli verimler arasindaki iliskiler arastirilacaktir.

2. Materyal ve Metot
2.1. Kan Orneklerinin Ahmmasi ve DNA Ekstraksiyonu

Bu arasgtirmada Bursa Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarimsal Uygulama ve Arastirma Ciftliginde
yetistirilen 117 adet Pekin 6rdeginden(799 ve 384) alman 5-10 ml kan 6rnegi materyal olarak kullanilmigtir.
DNA ekstraksiyonu amaciyla kullanilan kan ornekleri, 6rdeklerin kanat alti toplardamarindan (vena cutena)
dogrudan antikoagulantli (K3 EDTA’l1) vakumlu tiiplere alinarak soguk zincir altinda laboratuvara getirilmistir.
DNA ekstraksiyonu yapilincaya kadar kan 6rnekleri -20°C’de korunmustur. DNA ekstraksiyonu Macherey Nagel
NucleoSpin® Blood marka ticari kit yardimiyla, igeriinde verilen ekstraksiyon yontemi takip edilerek
tamamlanmustir.

2.2. PCR Ile Hedef DNA Bdlgelerinin Cogaltilmast

PCR asamasinda biiyiime hormonu geninin 2. 3. ve 4. intronlarindan iizerinde durulan hedef bolgelerin
cogaltilmasi amaciyla Wu ve ark. (2012) tarafindan belirtilen {i¢ farkli primer ¢ifti kullanilmistir (Tablo 1). PCR
tiiplerindeki toplam hacim 25pul olacak sekilde PCR reaksiyon karigimi hazirlanmistir (12.5 plL 2XMaster Mix,
1.25 pL ileri ve geri primerlerin her birinden ve 1,25 pL. genomik DNA’dan olusan karigim ddH2O ilave edilerek
25 uL hacime tamamlanmistir).

Aragtirmada 2., 3. ve 4. intronlarda yer alan hedef DNA bélgelerinin ¢ogaltilmasinda kullanilan PCR islemi
kosullar1 93°C’de 3 dakika, 94°C’de 1 dakika, X°C’de (her bir primer seti i¢in Onerilen erime 1s1s1, TM) 30 saniye
(Tablo 1), 72°C’de 90 saniye 35 dongii ve son olarak 72°C’de 5 dakika olacak sekilde uygulanmistir. PCR agamasi
sonucunda hedef DNA bdlgelerinin gogaltilip cogaltilmadigi %1°lik agaroz jel elektroforezi ile kontrol edilmistir.

801



Eris & Elmaci
Tiirkiye’de Yetistirilen Pekin Ordeklerinde Biiyiime Hormonu Geni Polimorfizmi

Tablo 1. PCR ile ¢ogaltilan hedef gen bolgeleri ve kullanilan primerler (Wu ve ark., 2012)

Table 1. Target gene regions amplified by PCR and primers used (Wu ve ark., 2012)

Primer Primer sirasi(5°-3’) PCR iiriinii Hedef bolge Tm (°C)
GHF1  GAGACGTACAAAGAGTTCG 765 be 2. intron 53
GHR1 CTGGGAATTCTTGTTGGTG

GHF2  ACAGGGAAGGATGATGCC 442 bg 3. intron 56
GHR2  AGCCAGGACTGGATGAGAAC

GHF3  TTTTGGCACCTCAGACAG 1378 bg 4. intron 58

GHR3  GGCGGCACTTCATCACCT

2.3. PCR Uriinlerinin Restriksiyon Enzimiyle Kesimi

Biiylime hormonu geninin 2., 3. ve 4. intron bolgelerindeki allellerin belirlenmesi amaci ile gen bolgelerine ait
PCR firiinleri BsSmF1 restriksiyon enzimi (Thermo Fisher Scientific) ile kesim islemine tabi tutulmustur.
Restriksiyon enzimi ile kesim asamasinda PCR tiipleri igerisindeki hedef DNA bdlgelerine 6zgii cogaltilmig 25 pl
hacmindeki PCR iiriinlerinin 12,5 pl’lik kismi tizerine 10,5 pl restriksiyon enzimi igeren bilegenler (170 ul ddH20
+30 pl CutSmart + 10 pl BsmF1 ) eklenmistir. PCR sonucunda elde edilen BH geninin 2., 3. ve 4. intron bélgelerine
ait lirinler restriksiyon enzimi ile birlikte 65°C’de 1 saat inkiibasyona birakilmistir. Kesim isleminden sonra elde
edilen DNA pargalarinin ayristirilmasi i¢in 6rnekler %2’lik agaroz jel elektroforezinde yiiriitiilmiistiir. RFLP
sonuglari ethidyum bromiir ile boyanarak jel goriintiileme sisteminde UV 151k altinda goriintiilenmistir.

2.4. Istatistik Analiz

BH geni bakimindan allel gen frekanslarinin ve genotip frekanslarinin hesaplanmasinda ve populasyonun
Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiginin kontrol edilmesinde populasyon genetigi analiz programi olan
PopGene32 (PopGene version 1.31) programi kullanilmigtir (Yeh ve ark., 2000).

3. Arastirma Sonuglari ve Tartisma

BH geninin 2. intron (765 bg) bolgesinde BsmF1 enzimi kesimi sonucu ii¢ genotip deseni beklenmektedir (Sekil
1a). Bu ¢alismada BH geninin 2. intron bdlgesinden ¢ogaltilan 765 b¢ uzunlugundaki hedef bolgenin BsmF1
restriksiyon enzimi ile kesimi ile TT (765 bg), CT (765 bg + 593 bg + 172 bg) ve CC (593 bg + 172 bg) olmak
tizere li¢ genotip elde edilmistir (Sekil 1b).

172 be 172 he 172b¢ 172 b¢
393 be 593 be
593bc 593 be
765 be 765 be
I I
1T CT ccC
(@) (b)

Figure 1. Expected genotypes and fragment lengths in 2" intron after restriction enzyme cleavage(a) and
BsmF1 genotypes in the 2" intron of the growth hormone gene(b)

Sekil 1. Restriksiyon enzimi kesimi sonucu 2 . intronda beklenen genoipler ve parca uzunluklari(a) ve
biiyiime hormonu geni 2. intron bélgesindeki BsmF1 genotipleri(b)

Biiyiime hormonu geninin 2. intronundaki BsmF1 genotiplerin beklenen ve gbzlenen degerleri, gen frekanslart
ve khi-kare(y?) degeri Tablo 2°de verilmistir. Bu ¢alismada kullanilan 117 adet Pekin 6rdegi populasyonunda T
allellinin frekansi (0.75) , C allelinin frekansindan (0.25) daha yiiksek bulunmustur (Tablo 2). TT genotip frekansi
(0.55) ile CT (0.41) genotip frekanslart nispeten birbirlerine yakin bulunurken, CC (0.04) genotipinin frekansi
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oldukca diigiikk bulunmustur. BH geni 2. intron bolgesinde gozlenen degerlerle beklenen degerler arasindaki
farklilik istatistiksel olarak onemli olmadigindan (P > 0.05) ele alinan populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde
oldugu gdzlenmistir.
Tablo 2. Biiyiime hormonu geni 2. intron bolgesindeki genotiplerin beklenen ve giozlenen frekanslary, allel
frekanslari ve P degerleri

Table 2. Expected and observed frequencies of genotypes in the 2nd intron region of the growth hormone
gene, allele frequencies and P values

Genotip frekanslar: Allel
Cinsiyet n Gozlenen Beklenen P frekanslari
TT CT CcC TT CT CC degeri T C
Q 79 40 36 3 42.10 31.14 5.76 0.1506 0.73 0.27
(0.51) (0.45) (0.04) (0.533) (0.394) (0.073)
) 38 24 12 2 23.71 12.61 1.68 0.6921 0.79 0.21
(0.63) (0.32) (0.05) (0.624) (0.332) (0.044)
Q3 117 64 48 5 65.81 43.88 7.31 0.2975 0.75 0.25

(0.55) (0.41) (0.04) (0.563) (0.375) (0.062)

Bu ¢alismada Pekin 6rdeklerinde BH geninin 2., 3. ve 4. intron bolgelerinde, BsmF1 genotipleri bakimindan
olasi polimorfizmler incelenmistir. BH genin 3. ve 4. intronlarina ait sirasiyla 442 bg ve 1378 bg¢’lik bolgelere ait
PCR iriinleri de BsmF1 restriksiyon enzimi ile muamele edilmis, ancak bu enzime ait kesim bolgesine
rastlanmamis ve bu nedenle iizerinde ¢alisilan populasyonda 3.ve 4. intronda tek tip genotip elde edilmistir.
Dolayisiyla bu iki bolgenin BsmF1 lokusu bakimindan monomorfik oldugu anlasilmastir.

Incelenen kaynaklarda 6rdek BH geninin 2., 3. ve 4. intron bdlgesindeki BsmF1 polimorfizmlerinin
tanimlanmasina yonelik karsilastirilabilir oldukga az ¢aligma oldugu goriilmiistiir. Bununla birlikte bu ¢alismadan
elde edilen BH genine yonelik sonuglar Wu ve ark. (2012) ve Mazurowski ve ark. (2015) yaptiklar: ¢aligmalar ile
karsilastirilabilir. Bu ¢alismalarda kullanilan toplam 7 6rdek populasyonundan elde edilen allel frekanslar1 bu
caligmadan elde edilen frekanslardan farklilik gostermektedir. Farkli 6rdek populasyonlarinda elde edilen farkli
genotipik dagilim genellikle bu populasyonlarin genetik gegmisine dayandirilmaktadir (Wang ve ark., 2011).

Wu ve ark. (2012) ti¢ farkli 6rdek irki ile yaptiklari ¢alismada BH geninin 3. ve 4. intron bélgelerinde bu
caligmada elde edilen sonuglara benzer sonuglar elde edilmisler ve 3. ve 4. intron bolgelerinde BsmF1 enzimine
ait kesim bolgesi bulamamuislar ve tek tip genotip gézlemislerdir. Bununla birlikte BH geninin 2. intron bolgesi ile
de calisan aragtiricilar bu bolgede BsmF1 restriksiyon enzimi sonucu bu ¢alismada oldugu gibi TT, CT ve CC
olmak tizere 3 genotip tespit etmislerdir. Caligtiklar1 ti¢ irkta da T allelinin yaygin oldugunu belirten arastiricilar
T alleli frekansin1 0,4868-0,6596 araliginda bulmusglardir. Arastiricilar, galisilan populasyonda BH geninin 2.
intron bolgesindeki BsmF1 tanima bolgesinin seleksiyona olanak verecek diizeyde polimorfizm gosterdigini ve bu
nedenle de gesitli verimler ile iliskisinin incelenmesi gerektigini bildirmislerdir. Mazurowski ve ark. (2015) Pekin
ordeginin de dahil oldugu 4 farkli 6rdek irkinda BH geninin 2. intron bolgesi ile yaptiklar ¢aligmalarinda PCR-
RFLP yontemiyle BsmF1 genotiplerini incelemislerdir. Yapilan ¢aligmada Muscovy trkinin iki farkli hattinda C
alleli frekans1 1 ve 0.944 olarak bulunmustur. Mullard ve Pekin 6rdegi irklarinda ise T alleli frekansi sirasiyla 0.82
ve 0.47 olarak hesaplanmistir.

Kanatli hayvanlarda verim 6zellikleri BH geni gibi ¢evre kosullarindan ¢okga etkilenen kantitatif bir 6zelliktir.
Bu nedenle BH gen polimorfizmi tavuk (Zhang ve ark., 2007), bildircin (Johari ve ark., 2013), kaz (Zhao ve ark.,
2011) ve 6rdek (Wu ve ark., 2012; Mazurowski ve ark., 2015) gibi ¢esitli kanatl tiirlerinde ¢alisilmistir. Bu kanatl
tiirlerinde BH geninin DNA sirasinda yiiksek derecede polimorfik oldugu saptanmistir. Ornegin Chang ve ark.
(2012) ordek BH geninin 2087 bg’lik bolgesinde 19 SNP tespit etmisler ve her bir SNP’nin en az bir 6rdek dol
verimi 6zelligi ile iliskili oldugunu gostermislerdir. Mazurowski ve ark. (2015), 6rdek BH geninin 2. intronundaki
bazi SNP’lerin biiylime ve karkas 6zelliklerini etkilediklerini bildirmislerdir.

Ancak farkli kanathi tiirlerinde BH geni 3. ve 4. intronlarinin da aralarinda oldugu ¢esitli gen bdlgelerinin
polimorfik oldugu bildirilmistir. Cesitli aragtiricilar tarafindan genellikle tavuklarda 1. intronda, kaz ve tavuklarda
3. intron’da, tavuklarda 4. intron’da polimorfizm gozlenmistir (Nie ve ark. 2002; Zhang ve ark. 2007; Wu ve ark.,
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2012; Ghelghachi ve ark., 2013). Hiyama ve ark. (2012) Myanmar 6rdekleri BH geni promotor bélgesinde
yaptiklart ¢aligmada tespit ettikleri varyasyonlarin ¢cogunun tavuk ve hindilerin promotor bolgesi ile benzer diziler
tasidigini tespit etmislerdir. Kansaku ve ark. (2008) 6rdeklerde BH geni promotorunun distal bolgesinin tavuk ve
hindi promotor bdlgesi ile benzerlik gostermemesine ragmen proksimal bdlgesinin benzerlik gosterdigini
saptamiglardir.

Genel olarak 6rdek biiyiime hormonu geni yapisal olarak tavuk bityiime hormonu genine benzerdir. Tavuklarda
yapilan BH geni bolgeleri de dikkate alinarak 6rdeklerde de BH geni galigmalari arttirilmali ve ekonomik verim
ozellikleri ile iliskilendirilmelidir. Ordek irklarmda bu bdlgelerin ele alindig1 caligma say1sinin nispeten az oldugu
ve arttirllmasi gerektigi acik olarak goriilmektedir.

4. Sonug

Aragtirilan kaynaklarda 6rdek populasyonlarinda BH geninin 2. intron bdlgesinde PCR-RFLP yontemiyle
belirlenen polimorfik bolge hakkinda ¢ok az bilgi bulunmaktadir. Bu arastirma Tiirkiye’de Pekin 6rdeklerinde
biiyiime hormonu geni polimorfizmine yonelik bilinen ilk ¢alisma olmasi nedeniyle énemli olup, bu konuda
yapilan ¢alismalara da katkilar saglayacagi distiniilmektedir. Bu arastirmadan elde edilen sonuglar ve daha dnce
yapilan ve literatiirde verilen sonuglara dayanarak, BH geninin 2. intron bolgesinde yiiksek derecede polimorfizm
oldugunu séylemek miimkiindiir. Bu polimorfik bdlgenin biliyiime ve karkas Ozellikleri ile baz1 biyometrik
ozellikler tizerine olan etkileri biitiinciil olarak ele alindiginda ilgili SNP bdlgesinin bu 6zellikler i¢in 6nemli bir
molekiiler belirte¢ olarak kullanilabilecegini diisiindiirmektedir. Bu ve onceki ¢aligmalarda biiylime hormonu
geninin 2. intron bolgesinde gosterilen genotipik varyasyon, bu bolge ile ¢esitli verimler arasindaki iligkileri konu
alan daha ¢ok ¢aligma yapilmasinin gerekliligini de ortaya koymaktadir.
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