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Ciftlik hayvanlarinda son yillarda hastaliklara kars1 daha direngli siiriilerin olusturulmasi igin
genetik yontemlerin kullanilmasina yonelik ilgi giderek artmaktadir. Bu tiir ¢aligmalarda
immun sistemde Onemli gorevlerinden dolayr mannoz baglayici lektin-1 (MBL-1) geni de
incelenen genlerden biridir. Sunulan ¢aliymada arastirma materyali olarak Tiirkiye’de
yetistirilen yerli sigir wrklarindan Zavot (n= 81, Z), Yerli Kara (n= 87, YK), Dogu Anadolu
Kirmizis1 (n= 72, DAK), Boz itk (n= 54, BI), Giiney Anadolu Kirmizist (n= 44, GAK) ile
Avrupa orijinli sigir irklarindan Isvigre Esmeri (n= 61, BS) ve Simental (n= 65, S) 1rk1 sigirlar
kullanilmistir. Caligmada MBL-1 geninin intron 1 (1252 G>A) ve ekzon 2 bdlgelerinde (2534
G>A, 2569 T>C) bulunan toplam ii¢ tek niikleotid polimorfizmi (SNP) yoniinden incelenen
sigir irklarina ait orneklerin genotiplendirilmesi hedeflenmistir. Calisma sonunda 1252 G>A
kodlu SNP yoniinden DAK ve S wrklarinda (p<0.05); 2534G>A kodlu SNP yoniinden YK ve
BS irklarinda (p<0.001, p<0.01 sirasiyla) Hardy Weinberg (HWE) dengesinin bozuldugu
goriilmistiir. 2569 T>C kodlu SNP yoniinden ise tim irklarm HW dengesinde olduklari
belirlenmistir. Bu ¢aligma Tiirkiye’de yetistirilen sigir irklarinda MBL-1 geninin intron 1
(1252 G>A) ve ekzon 2 bolgelerinde (2534 G>A, 2569 T>C) bulunan SNP’lerin aragtirildig:
ilk ¢aligmadir. Calisma sonunda bu SNP’ler ile 6nemli yetistiricilik hastaliklar1 arasindaki
iliskilerin arastirildig1 caligmalarin planlanmasi gerektigi diistiniilmustiir.
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The concern in using genetic methods in forming resistant herds against diseases in farm
animals has recently been increasing. Mannose-binding lectin-1 (MBL-1) gene is one of the
genes searched in this kind of research because of this gene's important responsibilities in the
immune system. In the presented research, Zavot (n= 81, Z), Anatolian Black (n= 87, AB),
Eastern Anatolian Red (n= 72, EAR), Turkish Gray (n= 54, TG), Southern Anatolian Red
(n=44, SAR) which are the cattle breeds raised in Turkey, and Black Switzerland (n= 61, BS)
and Simmental (n= 65, S) which are Europe originated cattle breeds were used as the research
material. In the research, it was aimed at genotyping the samples of cattle searched in terms of
total three single nucleotide polymorphism in the intron 1 (1252 G>A) and exon 2 (2534 G>A,
2569 T>C) regions of MBL-1 gene. In the end of the study, it was found that Hardy Weinberg
(HWE) equilibrium broke down in EAR and S breeds (p<0.05) in terms of 1252 G>A coded
SNP; in NB and BS races (p<0.001 and p<0.01 respectively) in terms of 2534G>A coded
SNP. It was determined that all breeds are in HWE in terms of 2569 T>C coded SNP. This
research is the first research where SNPs in intron 1 (1252 G>A) and exon 2 (2534 G>A, 2569
T>C) regions of MBL-1 gene in the cattle breeds raised in Turkey have been searched. At the
end of the study, it was thought that the studies where the relationships between SNPs and
important raising disease are searched should be planned.

1. Giris

Ciftlik hayvani tiirlerinde yapilan 1slah ¢alismalarinda yakin
zamana kadar Oncelik verim 0&zelliklerine verilmigsken, son
yillarda bireyin immun sisteminin rol oynadigi hastaliklara

direng Ozelliklerinin iyilestirilmesi konusuna ilgi giderek
artmaktadir (Mallard ve ark. 2015). Son yillarda yapilan
caligmalarda, seleksiyon ile ¢iftlik hayvanlari yetistiriciliginde
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onemli ekonomik kayiplara neden olan hastaliklara karsi
direncli, yiiksek verimli ve bu sayede isletme karliligim
artirilabilecek  damizliklarin  secilebilecegi  bildirilmistir
(Thompson-Crispi  ve ark. 2014). Saglik 6zelliklerinin
iyilestirilmesiyle hayvanlarda iireme ve biiyiimenin dahil oldugu
bir ¢ok Onemli verim o6zelliklerinin de iyilestirilebilecegi
bildirilmektedir (Thompson-Crispi ve ark. 2012). Tim
hayvancilik alanlarinda iiretim maliyetlerinin diisiiriilmesi ve
gerek hayvan saglig1 gerekse insan sagligi yoniinden 6nemli bir
sorun olan antibiyotige direngli patojenlerin olusumunu
azaltmak icin antibiyotik kullaniminin azaltilmasi ihtiyaci bir
zorunluluk haline gelmistir (Mallard ve ark. 2015). Bu nedenle
ciftlik hayvanlarinda saglikla ilgili iyilestirme caligmalarinda
alternatif metotlarin uygulamaya konulmasma ihtiyag vardir.
Genetik yaklasimlarin ¢iftlik hayvanlarinda saglikla ilgili
ozelliklerin 1slahinda 6nemli katkilar saglayacagi
diigiiniilmektedir (Mallard ve ark. 2015). Yapilan ¢aligmalar
farkli ¢iftlik hayvam tiirlerinde, patojen etkenlere kuvvetli
immun yanitla yiiksek verim arasinda pozitif bir korelasyonun
oldugunu gostermistir (Mallard and Wilkie 2007; Aleri ve ark.
2015).

Okaryotlarda enfeksiyon etmenlerine karsi olusan immun
yanit, karmagik olarak diizenlenmis genetik mekanizmalar
araciliiyla ortaya cikar. Memelilerde patojene karsi immun
yanitin ortaya ¢ikmasinda 2000 ile 3000 genin rol oynadig:
tahmin edilmektedir (Breuer ve ark. 2013). Bu genlerden biri,
dogal bagisiklik sisteminde rol oynayan onemli bir akut faz
proteini olan mannoz baglayict lektin (MBL) proteinini
kodlayan gendir (Thiel ve ark. 1997). Mannoz baglayici lektin,
genis bir mikroorganizma yelpazesini tamiyan ve dogal
bagisiklikta lektin-komplement yolagimi aktive eden kollektin
protein ailesinin bir {iyesidir (Holmskov ve ark. 2003; Liu ve
ark. 2011). Enfeksiyonun erken dénemlerinde makrofajlardan
salman MBL o6ncelikle mannoz ve N-asetilglukozamin
kalintilart olmak {izere patojenlerin hiicre duvarlarinda bulunan
karbohidratlara baglanmaktadir (Thiel ve ark. 1997; Schwaeble
2002; Delves ve ark. 2011). Mannozun yani sira gesitli seker
gruplarina baglanabilmesi nedeniyle MBL’nin pek ¢ok gram-
negatif ve gram-pozitif bakteriler ile mayalar, viruslar ve
parazitlere de baglanabildigi bildirilmistir (Janeway ve
Medzhitov 2002). MBL’nin patojen ile iligkili molekiiler
paternler (PAMP) olarak adlandirilan yapilara baglandiktan
sonra, MBL aracili serin proteaz-1 (MASP-1) ve MBL aracili
serin proteaz-2 (MASP-2) adi verilen iki serin proteaz
aktiflestirdigi, dolayisiyla tamamlayici (komplement) sistem
aracilt 6ldiirme ve/veya fagositoza yol agan, C1 ve antikor
bagimsiz tamamlayic1 sistemin aktivasyonunu tesvik ettigi
bildirilmistir (Delves ve ark. 2011). Cogu memelide MBL1 ve
MBL2 adli iki ayr1 gen tarafindan kodlanan MBL’nin, MBL-A
ve MBL-C olarak da adlandirildigi, MBL eksikliginin insan,
fare, domuz, sigir ve diger memeliler arasinda birgok hastalik
mekanizmasinda rol oynadigina dair veriler oldugu bildirilmistir
(Turner ve Hamvas 2000). MBL eksikliginde ciddi enfeksiyoz
hastaliklar meydana geldigi bildirilmistir (Turner 2004). MBL-
A proteinini kodlayan MBL-1 geni sigirlarda 28. kromozomda
bulunurken (Gjerstorff ve ark. 2004), MBL-C proteinini
kodlayan MBL-2 geninin 26. kromozomda bulundugu
bildirilmistir (Eggen ve ark. 2002).

Dogustan  gelen bagisiklik  sisteminin  en  Onemli
bilesenlerinden biri olan MBL, hastalikk patogenezinde de
6nemli rol oynamaktadir (Super ve ark. 1989; Neth ve ark.
2000; Fraser ve ark. 2018), Lektin yolagi tizerinde bulunan
genlerin iglerinde mastitisin de bulundugu 16 hastalik yonden
hastaliga ve saglikli sigirlart inceledikleri c¢aligmalarinda,

hastaliga yakalanma ile iliskili 74 kisa niikletiod varyantin
bulundugunu bildirmiglerdir (Fraser ve ark. 2018). Sigir
yetistiriciliginde onemli ekonomik kayiplara neden olan bulasici
hastaliklara karsi daha direncli bireylerin secilerek damizlikta
kullanilmasmin diisiik maliyetli ve siirdiiriilebilir bir uygulama
oldugu bildirilmistir (Prajapati ve ark. 2017). Bu amagla
hastaliklara  diren¢  yOniinden  yapilacak  seleksiyon
caligmalarinda kullanilabilecek aday genlerden birinin de MBL
oldugu bildirilmistir (Prajapati ve ark. 2017).

Siit sigirciliginda yaygin goriilen maliyetli bir hastalik olan
mastitis, siit veriminin ve kalitesinin azalmasi ile laktasyon
periyodunun kisalmasi ve hatta damizlik hayvanin kesimine
sebep olarak igletmelerde 6nemli ekonomik kayiplara neden
olan bir hastaliktir (Seegers ve ark. 2003). Ciddi ekonomik
kayiplara sebep olan mastitis ile somatik hiicre skoru (SCS)
arasinda iliski vardir (Yuan ve ark. 2011). Diigiik SCS’na sahip
hayvanlarda mastitis goriilme olasilig1 yiiksek SCS’na sahip
olanlardan daha diistiktiir (Yuan ve ark. 2011). Bu nedenle
mastitise direncli siiriilerin elde dilmesinde diisiik SCS’na sahip
hayvanlarin erken yaglarda se¢ilmesi dnemlidir. Diigiik SCS’na
sahip hayvanlarin se¢cimde MBL-1 geninin bir aday gen
olabilecegi bildirilmigtir (Yuan ve ark. 2011). Wang ve ark.
(2011), Holstayn ki sigirlarda MBL-1 geninin ekzon-2
bolgesinde bulunan 2651G>A kodlu SNP ile somatik hiicre
sayist  arasinda  istatistiksel olarak  iliski  oldugunu
bildirmislerdir. Benzer sekilde Liu ve ark. (2011), Cin’de
yetistirilen Holstayn’larda MBL-1 geninin ekzon-2 bolgesinde
bulunan 1330G> A kodlu SNP’nin SCS ile iliskili oldugunu
bildirmislerdir.

Yapilan bu caligmada ise Tiirkiye’de yetistirilen yerli ve
kiiltiir s18ir irklarinda hastaliklara direng konusunda potansiyel
bir aday gen olan MBL-1 geninin, birinci intron ve ikinci ekzon
bolgelerinde  bulunan  {i¢  farkh SNP  yoOniinden
genotiplendirilmesi amaglanmustir.

2. Materyal ve Yontem

Calismanin hayvan materyalini Tirkiye’de yetisen yerli
sigir wrklarindan; Zavot (Z, n=81), Yerli Kara (YK, n=287),
Dogu Anadolu Kirmizis1 (DAK, n=72), Boz Irk (Bl, n=54),
Giiney Anadolu Kirmizis1 (GAK, n= 44) ve Avrupa orijinli sigir
rklarindan Isvigre Esmeri (BS, n=61) ve Simental (S, n= 65)
irkina ait toplam 464 bas sigir olusturmustur.

Calismada kullanilan hayvanlarin Vena jugularis’lerinden
vakumlu K3sEDTA’l1 tiiplere alinan kanlardan fenol- kloroform-
izoamil alkol yontemi ile genomik DNA’lar izole edilmistir
(Sambrook ve Russell 2001). Elde edilen DNA’lar kullanilarak
yapilacak PCR islemi, her SNP i¢in reaksiyon hacmi 20 pl
olacak sekilde; 50 ng DNA, 1X buffer (KCI 500 mmol I), 2.0
mmol I MgClz, 0.25 mmol I dNTP, and 0.5 U Tag DNA
polimeraz ve Cizelge 1°de verilen primerler kullanilarak ayri
ayrt hazirlanmistir. Her ii¢ SNP icin de PCR reaksiyonu;
95 °C’de, 5 dakika 6n-denatiirasyon sonrast, 95 *C’de 30 saniye,
her bir primer igin Cizelge 1°de (1252 G>A igin 62.5 °C , 2534
G>A i¢in 52.5 °C, 2569 T>C i¢in 63.5 °C) belirtilen baglanma
sicakliklarinda 30 saniye ve 72 °C’de 30 saniye olacak sekilde
35 dongii yapilmis ve son olarak 72 °C’de 7 dakika tutularak
sonlandirilmistir. MBL-1 genine ait her ii¢ SNP i¢in elde edilen
PCR firiinleri % 1.5°lik jel elektroforezi ile tespit edildikten
sonra (elde edilmesi beklenen PCR iiriinlerine ait iriin
biiytikliikleri Cizelge 1°de gosterilmistir), 1252 G>A, 2534
G>A, 2569 T>C SNP boélgeleri igin Cizelge 1°de verilen kesim
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Cizelge 1. PCR-RFLP yontemi ile genotiplendirilen SNP’lerin primer baglanma sicakligi, bulundugu bolge, kesim enzimi ve genotipleri.
Table 1. Primer binding temperature of genotyped SNPs by PCR-RFLP method, region, restriction enzyme and genotypes.

SNP Primer Sekanslari TA (CO) Bolge RE Genotip /b¢ Kaynak
AA: 226

1252 F: ACCTTGGGTCACCTGCAACAG :

G>A R GGTAGTTTAGGCAGCCCTAAAGC 62.5 Int-1 Avall GA: 226, 193, 33 Yuan ve ark. (2013)
GG: 193,33

2534  F: GTATCCTTCTCAAATACAAAAGAC AA: 194

G>A R CCCCTGTCTCTATGCTAGAC 52.5 Ex-2 Maell GAE 217,194, 23 Yuan ve ark. (2013)
GG: 194, 23
TT:255

2569 F: GTGGTGGCAAATGTTGGCTAAAC :

T>C R TGGCTCTCCCTTTTCTCCCTT 63.5 Ex-2 Haelll Zgigg %8 77 Yuan ve ark. (2013)

TA: Baglanma sicakligi; bg: PCR iiriiniiniin biiyiikliigii; RE: Kesim enzimi; Int: intron; Ex: Ekzon.

enzimleri ile kesilerek bireylerin genotipleri belirlenmistir.
Enzim kesim islemleri, her bir PCR iiriinil i¢in 1 U kesim
enzimi kullanilarak Avall enzimi igin: 37 °C’de 4 saat
tutulduktan sonra enzim inaktivasyonu 65 °C’de 20 dakika
tutularak; Maell enzimi igin: 65 °C’de 2 saat tutulduktan sonra
enzim inaktivasyonu 80 °C’de 20 dakika tutularak; Haelll
enzimi i¢in: 37 °C’de 4 saat tutulduktan sonra enzim
inaktivasyonu 80 °C’de 20 dakika tutularak yapilmistir. Kesim
irtinleri % 2’lik jel elektroforezde goriintiilenerek bireylerin
genotipleri belirlenmistir. Kesim uzunluklarina ait bilgiler
Cizelge 1°de belirtilmistir.

Genonipik frekanslar ve allel yapilart FSTAT 2.9.3.2
filogenetik analiz programu ile belirlenmistir (Goudet 1995).
MBL1 SNP’leri yoninden populasyonlarin Hardy-Weinberg
dengesinde olup olmadiklarinin belirlenmesi i¢in de Ki-kare
(x?) analizi yapilmistir (OEGE 2008).

3. Bulgular ve Tartisma

PCR islemi sonunda, 1252G>A kodlu SNP i¢in 226 bg
uzunlugunda bir PCR {irlinii elde edilmistir. Elde edilen PCR
iriinlerinin Avall restriksiyon enzim ile kesilmis ve bu SNP
yoniinden incelenen sigir irklarinda ii¢ genotip (AA, AG ve GG)
bulundugu goriilmiistiir. AA genotipli bireylerde 226 bg
biiyiikliigiinde tek bant, GG genotipli bireylerde 193 ve 33 bg
biiyiikliigiinde iki bant ve GA genotipli bireylerde ise 226, 193
ve 33 bg¢’de li¢ bandin goriilmesi beklenmistir (Sekil 1). Ancak
yapilan %2’lik agaroz jel elektroforezinde 33 bp kiigiik oldugu
icin gozlenmemis olmasina ragmen 226 ve 193 bg
uzunlugundaki bantlarin birlikte veya tek olmasinin genotiplerin
belirlenmesi i¢in yeterli oldugu goriilmiistiir.

2534 G>A kodlu SNP igin yapilan PCR reaksiyonu
sonucunda elde edilen 217 b¢ uzunlugunda iriinler Maell
restriksiyon enzim kesilmistir. Kesim islemi sonunda incelenen
orneklerde AA (217 bg uzunlugunda tek bant), GG (194 ve 23
b¢ biiyiikliigiinde iki bant) ve GA (217, 194 ve 23 bg’de iig
bant) olarak adlandirilan {i¢ genotip belirlenmistir (Sekil 2).
Ancak 23 be’lik bant ¢ok kiigiik oldugu icin jel elektroforezinde
gozlenememistir.

2569 T>C kodlu SNP i¢in yapilan PCR iglemi sonunda elde
edilen 255 be¢’lik driinler Haelll restriksiyon enzimi ile
kesilmistir. Enzim kesimi sonucu incelenen drneklerde TT (255
be biiyiikliigiinde tek bant), CC (178 ve 77 bg biiyiikliigiinde iki
bant) ve TC genotipi (255, 178 ve 77 bg’de ii¢ bant) olarak
adlandirilan ti¢ genotip goriillmiistiir (Sekil 3).

Enzim kesim islemleri sonrasi elde edilen sonuglara gore;
1252G>A ve 2534 G>A kodlu SNP’lerde G allel frekanst A
alleline gore tiim wrklarda yiiksek bulunmustur (Cizelge 2). 2569
T>C kodlu SNP’de ise T allel frekans1 Z (0.53), YK (0.51) ve
GAK wrkinda (0.65) yiiksek bulunmusken; DAK (0.58), BI

(0.58), BS (0.55) ve S (0.63) wrklarinda C allel frekans1 yiiksek
bulunmustur (Cizelge 2).

Elde edilen sonuglar istatistiksel olarak
degerlendirildiginde; 1252 G>A SNP’si yoniinden DAK
(p<0.05) ve S (p<0.05) wrklarinin; 2534 G>A SNP’si yoniinden
YK (p<0.001) ve BS (p<0.01) sigir irklarinin Hardy Weinberg
(HWE) dengesinden saptiklari, 2569 T>C SNP’si yoniinden
tim wklarimn HW dengesinde olduklar1 belirlenmistir (Cizelge
3).

Tiirkiye’de yetistirilen yedi sigir ki MBL-1 geninin intron
ve ekzonlarinda bulunan ¢ farkli SNP  yoniinden
genotiplendirildigi bu ¢aligmada, daha 6nce Yuan ve ark. (2013)
tarafindan SCS ile iliskili oldugu bildirilen 2534G>A kodlu
SNP’nin GG genotip ve G allel frekansinin Zavot irkinda 0.59,
Yerli Karada 0.56, Dogu Anadolu Kirmizisin da 0.65, Boz irkta
0.71, Giiney Anadolu Kirmizisi irkinda 0.86, Montofonda 0.67,
Simentalde ise 0.48 bulunmustur. Tiirkiye yerli sigir irklarindan
stitgiilik 6zelligi ile 6ne ¢ikan GAK 1rkinda G allel frekansinin
en yiiksek (0.86), Simental irkinda ise en diisiik (0.48) oldugu
gOrillmiistiir.

Cin’de yetistirilen Holstayn, Simental ve yerli Sanhe 1rki
sigirlarin bu galismada secilen SNP’ler yoniinden genotiplerinin
belirlendigi bir ¢alismada incelenen sigir wrklarinin i SNP
yoniinden HW dengesinde olmadiklar1 bildirilmistir (Yuan ve
ark. 2013). Buna kargilik Tirkiye’de yetistirilen bes yerli ve iki
Avrupa orijinli sigir wkinin MBL-1 geninde bulunan ii¢ SNP
yoniinden genotiplemesinin yapildigi bu ¢aligmada, incelenen
sigir irklardan Z, BI ve GAK’mn her ii¢ SNP yoniinden de HW
dengesinde oldugu belirlenmisken, DAK ve S wrklarmin 1252
G>A kodlu SNP yoniinden, YK ve BS irklarinin ise 2534 G>A
kodlu SNP yo6niinden HW dengesinden saptig1 gdzlenmistir. Bu
sonug ise gerek yerli sigir irklarinda gerekse BS ve S irklarinda
bu iic SNP yoniinden genetik varyasyonun devam ettigini
gostermektedir.

Cin’de yetistirilen Sanhe, Holstayn ve Simental ki
sigirlarda  MBL-1 geninin  ekzon-2 bolgesinde bulunan
2534G>A kodlu SNP ile SHS arasindaki iligkinin arastirildig
caligmada, GG genotipli bireylerde SCS’nun GA ve AA
genotipine sahip hayvanlara gore istatistiksel olarak anlamli
derecede diisiik oldugu bildirilmistir (Yuan ve ark. 2013).
Tiirkiye’de yetistirilen yedi (li¢li kiiltir irki, dordi yerli irk)
sigir wrkindan iilkemizde ozellikle siit verimi amaciyla
yetistiriciligi gittikge yayginlasan Simental irkinda en 2534G>A
kodlu SNP yoniinden GG genotip frekansinin diger irklara gore
oldukga diisiik oldugu (0.18) goriilmistiir (Cizelge 2). Simental
irkinda GG genotip frekansinin  artirilmasinin  iilkemizde
mastitis hastaliginin goriilme sikliginin azaltilmasinda katki
saglayabilecegi diisiiniilebilir.
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Sekil 1. Avall enzimi ile kesilen 1252 G>A SNP’sine ait jel-elektroforez goriintiisii. L: 100 b¢’lik DNA merdiveni; AA: 1, 4; GA: 2, 3,5, 7, 8; GG: 6.
Figure 1. Gel-electrophoresis image of 1252 G> A SNP which restricted with Avall enzyme. L: 100 bp DNA strand; AA 1, 4; GA: 2, 3,5, 7, 8; GG: 6.
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Sekil 2. Maell enzimi ile kesilen 2534 G>A SNP’sine ait jel-elektroforez gorintiisii. L: 100 bg’lik DNA merdiveni; AA: 2, 3,4, 6,7, 10, 11; GA: 4,
8,9,12; GG: 1.
Figure 2. Gel-electrophoresis image of 2534 G> A SNP which restricted with Maell enzyme. L: 100 bp DNA strand; AA: 2, 3,4, 6,7, 10, 11; GA: 4,8, 9,
12; GG: 1.
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Sekil 3. Haelll kesim enzimi ile kesilen 2569 T>C SNP’ine ait jel-elektroforez goriintiisii. L: 100 bg’lik DNA merdiveni; TT: 1, 5; TC: 2, 3, 6, 7; CC:
4,8,9.

Figure 3. Gel-electrophoresis image of 2569 T>C SNP which restricted with Haelll enzyme. L: 100 bp DNA strand; TT: 1, 5; TC: 2, 3, 6, 7; CC: 4,

Cizelge 2. S1gir irklarina gore ti¢ SNP’ye ait genotip ve allelik frekanslari.
Table 2. Genotype and allelic frequencies of three SNPs according to cattle breeds.

1252 G>A Genotype Allel 2534 G>A Genotype Allel 2569 T>C Genotype Allel
Irk n Frequency (n) Frequency Frequency Frequency Frequency Frequency
GG GA AA G A GG GA AA G A TT TC CcC T C

Z 81 0.80(65) 0.19(15) 0.01(1) 0.89 0.11 0.37(30) 0.43(35) 0.20 (16) 059 0.41 0.23(19) 0.58 (47) 0.19 (15) 052 0.48
YK 87 0.77(67) 0.20(17) 0.03(3) 0.87 0.13 0.22(19) 0.68(59) 0.10(9) 0.56 0.44 0.27 (23) 0.49 (43) 0.24 (21) 0.51 0.49
DAK 72 0.74(53) 0.19(14) 0.07 (5) 0.83 0.17 0.46(33) 0.39 (28) 0.15(11) 0.65 0.35 0.22 (16) 0.40(29) 0.38(27) 0.42 0.58
Bl 54 0.81(44) 0.15(8) 0.04(2) 0.89 0.11 057(31) 0.28(15) 0.15(8) 0.71 029 0.17(9) 0.50(27) 0.33(18) 042 058
GAK 44 082(36) 0.16(7) 002(1) 09 0.1 0.75(33) 0.23(10) 0.02(1) 0.86 0.14 0.41(18) 0.48(21) 0.11(5) 065 0.35
BS 61 0.82(50) 0.18(11) 0.00(0) 0.91 0.09 0.52(32) 0.30(18) 0.18 (11) 0.67 0.33 0.20(12) 0.51(31) 0.29(18) 0.45 0.55
S 65 0.76(49) 0.18(12) 0.06(4) 0.85 0.15 0.18(12) 0.59 (38) 0.23 (15) 0.48 0.52 0.14(9) 0.46(30) 0.40(26) 0.37 0.63
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Cizelge 3. Sigir irklarma gore 2 ve P degerleri.

Table 3. ¥ values according to Cattle breeds and P values.

xz 2 XZ

Irk n 1252 G>A P 2534 G>A P 2569 T>C P
Z 81 0.02 p>0.05 0.097 p>0.05 2.16 p>0.05
YK 87 191 p>0.05 12.20* p<0.001 0.01 p>0.05
DAK 72 6.48% p<0.05 145 p>0.05 221 p>0.05
BI 54 3.38 p>0.05 5.58 p<0.05 0.04 p>0.05
GAK 44 0.79 p>0.05 0.05 p>0.05 0.09 p>0.05
BS 61 0.60 p>0.05 6.66* p<0.01 0.04 p>0.05
s 65 5.50% p<0.05 192 p>0.05 0.01 p>0.05

x% Ki-kare; P: P degeri; *: istatistiksel olarak anlaml.

Bu ¢alismada kullanilan SNP’ler yoniinden farkli sigir
irklarinin -~ genotiplemelerinin  yapildigi ¢alisma sayis1  az
olmasina ragmen Ensembl veri tabaninda sigir MBL-1 geninde
1028 SNP bulunmaktadir (Anonim 1). Yapilan literatiir
taramasinda bu SNP’lerden bazilarinin bagta SCS ve mastitis
olmak {izere sigirlarda ki bazi hastaliklara direngle iliskili
oldugu bildirilmigtir (Phatsara ve ark. 2007; Wang ve ark. 2011;
Yuan ve ark. 2013; Kamaldeep ve ark. 2017; Fraser ve ark.
2018). Dolayisiyla MBL-1 geninin sigirlarda hastaliklarda
diren¢ konusunda markir olma potansiyeli bulunmaktadir.

4. Sonug

Bu ¢aligmadan elde edilen veriler ile yerli ve Avrupa orijinli
sigir wrklarinda MBL-1 geninde bulunan ve genotiplemeleri
yapilan SNP’ler ile Ozellikle mastitise yakalanma orant
arasindaki iligkisinin arastirildigi  ¢aligmalarin  yapilmast
gerektigi diigliniilmiigtir. Bu sayede mastitis gibi Onemli
ekonomik kayba neden olan hastalik yoniinden direncli siiriiler
olusturulabilecektir. Bunun yaninda diger enfeksiyoz
hastaliklarin fenotipleri ile MBL-1 geni ifade diizeyleri arasinda
planlanacak ¢alismalarin konak¢i ile patojen arasindaki
bagisiklik mekanizmasinin anlasilmasi agisinda arastirmacilara
yol gosterici nitelikte olabilecegi diisiiniilmektedir.
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