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OZET : Bu galigmada, Dogu Anadolu bolgesinde farkh giftliklerde yetistirilen yerli gen kaynagi olarak korunan Dogu Anadolu
Kirmizist (DAK) yerli sigir irk1 (N=76) ve melezlerinde (51) Biiylime Hormonu (bGH) geni A/ul polimorfizmi incelenmistir.
Calismada A/ul enzimi uygulanan sigir Bilyiime Hormonu genine ait ii¢ genotip (LL, LV ve VV) PCR-RFLP metodu kullanilarak
tamimlannugtir. L allel frekanst saf DAK’da 0.78, melezlerinde ise 0.79 olarak tespit edilmistir. Ug genotipin dagilimi saf
DAK’larda; LL %59, LV %37 ve VV %4, ve melezlerde ise LL %63, LV %33 ve VV %4 seklinde olmustur. incelenen
populasyonlarin CHW dengesinde olduklar1 gozlendi.

Anahtar kelimeler: Biiyiime Hormonu, 4/ul polimorfizmi, Dogu Anadolu Kirmizisi, Sigir, Gen kaynag:.

Investigation of Genetic Variation of Growth Hormone Gene on East Anatolian Red and Their
Crosses

ABSTRACT : The aim of this paper was to genotype the 4/ul polymorphism of bovine growth hormone (bGH) gene on the 76
native resource EAR and 51 their crosses breeds reared from different farms over the East Anatolian region. Three genotypes (LL,
LV and VV) of the bovine growth hormone gene digested with A/ul enzyme were identified by Polymerase Chain Reaction —
Restriction Fragment Length Polymorphism (PCR-RFLP) in the experiment. For native EAR and Crosses the frequency data of L
allele were 0.78 and 0.79 respectively. Distribution of the three genotypes were for native EAR and their Crosses 59% (LL), 37%
(LV) and 4% (VV), and 63% (LL), 33% (LV) and 4% (VV) respectively. The studied populations were in CHW equilibrium

considering the genotype distribution.

Keywords: Growth Hormone, A/ul polymorphism, East Anatolian Red, Cattle, Genetic resource

GIRIS

Ciftlik hayvanlarinda 1k alt gruplar1 arasindaki
genetik benzerliklerinin yada farkliliklarin 6l¢tilmesi
cesitli 1slah programlarinin etkinligini dlgmek igin
gereklidir. Cesitli allel genlerin ve genotiplerin
populasyonlar arasinda gosterdigi varyasyon ilgili
gen, genotip frekanslarmin bir fonksiyonu olarak
incelenebilmektedir. Populasyonlarda mevcut genetik
varyasyonun  arastirilmasi  basarili  yetistirme
stratejilerinin gelistirilmesinde yetistiricilere
yardimet olabilir (Ozdemir ve Dogru, 2007).

Gegtigimiz yarim yiizyll igerisinde Tiirkiye’de
ciftlik hayvanlar1 gen kaynaklar: bakimindan kayiplar
oldugu bilinmektedir. Bu siire¢ gliniimiizde de artan
bir ivme ile devam etmekte, farkli tiirlerden gesitli
genotiplerde hizli bir azalma yasanmaktadir. Oysa
yerli wklar ylizyillardir yetistirildikleri ¢evrenin
kendine o6zgii kosullarina ¢ok iyi uyum saglamuis,
verimleri diisiik olsa bile 6zgiin nitelikleri olan,
dayanikli, kanaatkar, yetersiz ¢evre kosullarinda
iireyebilen hayvanlardan olusur. Yerli wrklarmn yok
olmasi, tasidiklari bu ayirict Ozelliklerin de yok
olmasi anlamma gelmektedir. Gelecekte bu
ozelliklerin ~ hangisine  gereksinim  duyulacagi
simdiden tahmin etmek gili¢ veya olanaksizdir. Kaldi
ki bu gen kaynaklarinin bugiin saptanmamis olan
olast oOzellikleri de ancak bunlarin varliklarm
stirdlirebilmesi halinde elde tutulabilir (Ertugrul vd.,
2000).

Gen kaynagi olarak koruma altina alinmis olan
yerli sigir wrklarimizdan, Dogu Anadolu Kirmizisi
(DAK), Boz rk ve Kilis sigir1 tehdit altinda, Yerli
Kara ve Zavot sigir wklar ise agir tehdit altinda
bulunan gen kaynaklarimiz olarak bildirilmektedir
(Ertugrul ve ark., 2010). Dogu Anadolu Kirmizisi’nin
Ozglin yapist; yetistirici tercihleri, hayvan transferleri,
cesitli 1slah programlar1 gibi bircok yontemle
generasyondan generasyona degisime ugramakta ve
Dogu Anadolu bélgesinin hakim sigir ki
kaybetmeyle kars1 karstya bulunmaktayiz. Oyle ki
elde bulunan ve gen kaynagi olarak koruma altinda
tutulan wklarin safligindan bile siiphe duyulmaya
baslanmaktadir. Bu da yerli gen kaynaklarinin
kaybolmasindaki artan risk karsisinda bunlara dair en
dogru genetik bilgiyi icerecek arastirma ve
tanimlamalarin yapilmasmi kacinilmaz kilmaktadir.
Bu genetik varyasyonlarin bilinmesi siiriintin 1slahi
ve yonlendirilmesi hususunda da oOnemlilik arz
etmektedir.

Sigirlarda  Biiyime Hormonu (bGH) 19.
kromozom ftizerinde 5 ekzon ve 4 introndan olusan
kisimlariyla 1793 baz ¢iftinden olusmaktadir (Fries
vd., 1993). Bu haritalama bilgisi, GH geni
tizerindeki polimorfik yapilarin tespiti ve bu
polimorfik yapilarin ¢esitli verim unsurlari iizerine
etkilerinin  incelenmesi ile ilgili  ¢alismalari
baslatmustir.
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GH geninin {iriinii olan GH, memelilerde dogum
sonrast  biilyime ve  metabolizmanin  ana
diizenleyicisidir. GH, biiyiime hizini, viicut
kompozisyonunu, sagligi, siit verimini ve bu
islemlerde gorev alan birka¢ genin ekspresyonunu
diizenleyerek yaslanmay1 etkilemektedir (Ge vd.,
2003). Bu nedenle GH geni ¢iftlik hayvanlarinda siit
iretimi, biliyime regiilasyonu, karkas ve immun
sistemi ile ilgili genetik markor tanimlamak i¢in iyi
bir aday gen olarak disiiniilmiisttir. ( Yao vd., 1996;
Ge vd., 2003).

bGH genindeki polimorfizmler sigirlarda birkag
verim Ozelligi ile; siit verimi ve kalitesiyle (Lucy vd.,
1993; Lagziel vd., 1996; Sabour vd., 1997; Dybus,
2002; Pal vd., 2005; Kovacs vd., 2006; Zhou vd.,
2006; Pawar vd., 2007; Sadeghi vd., 2008),
biiyiimeyle (Rocha vd., 1992; Falaki vd., 1996;
Unanian vd., 2000), délverim 6zellikleriyle (Mullen
vd., 2011) ve karkas kompozisyonu ve kalitesiyle
(Schlee vd., 1994a, b; Taylor vd., 1998; Lagziel vd.,
1999; Grochawska vd., 2001) iligkili olarak
bildirilmistir. bGH, dogum sonrasi biiyiime ve genel
metabolizmada ayrica laktasyonda Onemli rol
oynadig1 i¢in Onemlidir. Mevcut bilgiler, besin
kullaniminda (Bauman, 1992), meme gelisiminde
(Sejrsen vd., 1986) ve biliylimede (Bass vd., 1991)
bGH’nun ¢ok oOnemli bir giice sahip oldugunu
gostermektedir.

Mevcut calismada amag, bazi isletmelerde
koruma altinda tutulan saf Dogu Anadolu Kirmizisi
k1 ve bolgede yetistirilen Melezlerinin bGH geni
Alul polimorfizmi genetik varyasyonunu PCR-RFLP
yontemi ile incelemek, ik gruplarma ait bGH geni
bakimindan genetik farkliliklar1 ortaya koymaktir.

MATERYAL VE METOD

Aragtirmada gen kaynagi olarak yerinde koruma
programinda yer alan isletmelerden 54 bas ve Dogu
Anadolu Tarimsal Arastirma Enstitiisii’nden 22 bag
olmak {izere toplam 76 bas saf Dogu Anadolu
Kirmizist (DAK) sigirin kan 6rnegi ile Erzurum iline
bagli cesitli koylerde yetistirilen 51 bag Dogu
Anadolu Kirmizis1 Melezi sigirm kan Ornekleri

vakumlu K;EDTA’ll tiiplere alinmistir. Genomik
DNA, Purgene DNA izolasyon kiti (Gentra Systems,
Minnesota, USA) vasitasiyla elde edilmis ve 4 °C’de
saklanmustir.

NCBI (National Centre for Biotechnology
Information) GenBank dizilerinden (Genbank Giris
no: M57764) primer3 programi (Rozen ve Skaletsky,
2000) vasitastyla sigir Biiyiime Hormonuna sipesifik
bir ¢ift primer (5’-GTA GGG GAG GGT GGA AAA
TG-3" ve 5’-TGA CCC TCA GGT ACG TCT CC-
3’) 245 bazgifti bolgeyi ¢ogaltmak icin olusturuldu.
PCR reaksiyonu; 1 uM her bir Primer, 1 pul dNTP
(D7595: Sigma, St. Louis, MO, USA), 0.5 U Taq
DNA Polimeraz (D1806: Sigma, St. Louis, MO,
USA), yaklasik 200 ng DNA, 3ul 10x PCR Buffer
(100mM Tris-HCL, pH 8.3, 500mM KCI, 15 mM
MgCl, ve 0.01% jelatin), 1ul 25 mM’lik MgCl, ve
distile su ilavesiyle 30 pl hacimde
gergeklestirilmistir. PCR reaksiyon sartlar;; 94 °C
de5 dk, 94°C’de 45 s, 58 °C’de 45 s ve 72°C’de 45 s
30 dongii, ve son olarak 72 °C’de 7 dk’dir. Cogaltma
islemi  tamamlanan {irtinler sonraki adimda
kullanilincaya kadar -20 °C’de depolanmistir. 0.2
ul’lik ependorf tiip igerinden her bir PCR iiriiniiniin
7-10 ul’si 5 U Alul enzimiyle reaksiyona sokularak
37 °C’de inkiibasyona birakilmistir. Her bir kesim
riini %2’lik agaroz jelde 45 V’da 2 saat yiiriitiilerek
Etidyum  Bromiir = varhigmda UV 1sikta
goriintiilenmistir.

Her bir sigir rkina ait bGH allel gen frekanslar
sayllarak hesaplanmistir. Genotip frekanslarinin
Castle Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadig
Ki-kare (;’) testiyle incelenmistir.

SONUC VE TARTISMA

Toplam 245 baz ¢ifti uzunlugundaki her bir PCR
iriinli, Alul restriksiyon enzimi ile kesilerek bant
sayilarina gore genotiplenmistir. Teorik olarak VV
genotipi 208 ve 37 bp, LL genotipi 157, 51 ve 37 bp
ve heterozigot LV genotipi 208, 157, 51 ve 37 bp
bantlara sahiptir. incelenen her iki populasyonda da
her ii¢ genotip gozlenmistir (Sekil 1).

KX JLL. LL. Jd

Sekil 1: Agaroz jelde bGH geni Alul Genotipleri
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bGH Alul polimorfizmi genotip ve allel gen
frekanslar1 Cizelge 1°de gosterilmistir. Incelenen 127
sigira ait genotip frekanslar1 LL genotipi 0.61, LV
genotipi 0.35 ve VV genotipi 0.04 seklindedir.
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Sigirlarin genelinde allel gen frekanslart L geni igin
0.78 ve V geni igin 0.22 seklindedir. Saf DAK
sigirlarda bu allel gen frekanlart degigmezken,
Melezlerde sirastyla 0.79 ve 0.21 olarak goriilmiistiir.

Cizelge 1: DAK ve Melezi Sigirlarda bGH/Aul Polimorfizmi Genotip Sayilar1 ve Gen Frekanslar1.

Genotip

Allel

2
Irk Gruplar N L Y A [5SE VISE X
DAK 76 45 28 3 0.78 £0.03 0.22 +0.03 0.28 ns
DAK Melezi 51 32 17 2 0.79 £0.04 0.21 £0.04 0.03 ns
Genel 127 77 45 5 0.78+0.03 0.22+0.03 0.26 ns
Irklar arasinda X°= 0.15 ns, L= 16sin V= valin, ns: énemsiz (P>0.05), SE: Standart hata
Bircok arastirict inceledikleri iklarda L gen vd 2009), bGH Alul polimorfizminin farklh
frekansmn1 daha yiiksek olarak bildirmektedirler frekanslarda ¢ikmasinin  nedeninin  popiilasyon
(Cizelge 2). DAK wkinda yapilan daha onceki biiytikligii. ve  Orneklemeden  kaynaklandig
calismalarda (Ozdemir 2011; Ozkan vd 2009;Y ardibi diisiiniilmektedir.
Cizelge 2. Farkli irklarda bGH geni A/ul polimorfizmi allel gen frekanslar1
Irklar L \% Referans Irklar L \% Referans
Angus 0.80 0.20 | Chikuni vd (1991) Guernsey | 0.92 | 0.08 | Lucy vd. (1993)
Angus 0.77 0.23 | Vasconcellos Hereford | 0.78 | 0.22 | Chikuni vd (1991)
vd(2003)
Ayrshire 0.79 0.21 | Lucy vd. (1993) Holstein 0.93 | 0.07 | Kovacs vd.(2006)
Ayrshire 0.71 0.29 | Sabour vd. (1997) Holstein 0.93 | 0.07 | Lucy vd. (1993)
Bozirk 0.79 0.21 | Ozdemir (2011) Holstein 0.90 | 0.10 | Ozdemir (2011)
Bozirk 0.87 | 0.13 | Ozkan vd (2009) Holstein | 0.84 | 0.16 | Ozkan vd (2009)
Brown 1.00 0.00 | Lucy vd. (1993) Holstein 0.75 | 0.25 | Pawar vd (2007)
Swiss
Brown 0.90 0.10 | Ozdemir (2011) Holstein 0.91 | 0.09 | Sabour vd. (1997)
Swiss
Charolais 0.72 0.28 | Kemenes vd(1999) Holstein 0.94 | 0.06 | Sadeghi vd (2008)
DAK 0.95 0.05 | Ozdemir (2011) Holstein 0.92 | 0.08 | Vukasinovic vd (1999)
DAK 0.84 0.16 | Ozkan vd (2009) Jersey 0.56 | 0.44 | Lucy vd. (1993)
DAK 0.43 0.57 | Yardibi vd (2009) Jersey 0.76 | 0.24 | Sabour vd. (1997)
DAK 0,78 0,22 | Mevcut ¢alisma Simmental | 0.71 | 0.29 | Shlee vd (1994a)
GAK 0.44 0.56 | Yardibi vd (2009) Simmental | 0.82 | 0.18 | Vasconcellos vd (2003)
DAK:Dogu Anadolu Kirmizisi, GAK:Giiney Anadolu Kirmizisi
Irk gruplar1 arasmda ve iginde bGH Alul melezleme caligmalarindan fazla etkilenmedigi

polimorfizmi

bakimindan

genetik denge sOz

sonucuna varilabilir. Ancak bu durum melezlemede

konusudur. (Cizelge 1). Bu durum incelenen 1rk
gruplarmim seleksiyon, akrabali yetistirme ve hayvan
transferleri gibi dengeyi bozucu durumlardan heniiz
onemli derecede etkilenmedigini gostermektedir.
bGH genotiplerinin 1k gruplarma homojen
sekilde dagildigi gozlenmistir (P>0.05). Bolgede
yetistiriciligi yapilan DAK irkinin yillarca yapilan
melezleme c¢alismalarina ragmen, bilyiime hormonu
geni polimorfizmi bakimindan fazla bir degismenin
olmadigl, ya da mevcut allel gen frekanslarinin bu

kullanilan kilttir irklarmimda bGH A4/ul polimorfizmi
bakimmdan yakin allel gen frekansma sahip
olmalarindan da kaynaklanmis olabilir. Her ne kadar
farkl wrklarla gesitli melezleme g¢aligmalart sonucu
bGH geni olarak frekans degisikligi olmasa da,
eskiden bolgenin hakim sigir1 olan saf DAK
sigirlarmin - sayisinin - giderek azaldigi gozlerden
kagmamakta, ancak yerinde koruma ile kiigiik de olsa
bu gen kaynaklarmin yok olmasmin 6niine gecilmeye
calistlmaktadir. Nitekim mevcut uygulamanin dahi
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ileriki yillarda homozigotlasmaya yol acacag1 gercegi
g6z oniline almmali, her 6zgiin genotipik yapiya sahip
sigirmn itina ile korunmasma hem kurumlar hem de
yetistiriciler olarak gereken 6zen gosterilmelidir.
Sonug olarak, incelenen 1k gruplarinda allel gen
frekanslarindaki mevcut  polimorfizmin  tespiti
genetik cesitliligin  ortaya konmasi bakimmdan
onemlilik arz etmektedir. Ancak Bilylime Hormonu
genine ilave olarak diger polimorfik oldugu bildirilen
genlerinde arastirilmasi ve bu genotipler ile sigirlara
ait et ve silit gibi oOnemli verim Ozelliklerinin
iligkilendirilmesi ve 1slah amagl kullanilabilmesi i¢in

daha ileri ¢alismalarn  yapilmasina  ihtiyag
duyulmaktadir.
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