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Sigirlarin Verim Ozellikleri Uzerine Etkili Onemli Molekiiler Markorler
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OZET: Molekiiler genetik teknikler bazi genlerde genetik varyasyonun tanimlanmasini ve QTL’deki varyasyonla verim 6zellikleri
arasindaki iligkileri incelemeye imkanlar saglamaktadir. Amag hayvanin genetik degerini daha yiiksek bir dogrulukla tahmin etmek
ve bunun sonucu olarak seleksiyonla elde edilen genetik kazanci artirmaktir. Son yillarda sigirlarm 1slahinda MAS kullanimiyla
ilgili molekiiler genetik tabanli ¢aligmalarin sayisi giinden giine artmaktadir. Hayvancilik alaninda yapilan bir ¢ok molekiiler
genetik ¢alismalarinda CSN2, CSN3, CSN1SI1, LGB, DGATI, BH, IGF, GHRH-R, LEP, Pit-1, PRL, Calpain ve Calpastatin gibi
genler molekiiler markor olarak incelenmektedir. Bu derlemede amag sigirlarin 1slahina yonelik verim 6zellikleriyle iliskisi tespit
edilmis 6nemli molekiiler DNA markoérlerini incelemektir.

Anahtar kelimeler: Molekiiler DNA markorleri, MAS, Verim 6zellikleri, Genetik ¢esitlilik.

Major Molecular Markers Affecting on Production Traits in Cattle Breeding

ABSTRACT: Molecular genetic techniques have provided the opportunities to determine the genetic variations in many genes and
study the relationships between variations in QTL’s and production traits. Aim is to estimate high truly genetic value of the animals
and as a result to increase genetic gain with selection. Recently, studies based on molecular genetics related to using MAS in
cattle’s improvement have been increasing day by day. In many molecular genetic studies in livestock field have investigated as
molecular markers the genes such as CSN2, CSN3, CSN1S1, LGB, DGATI1, BH, IGF, GHRH-R, LEP, Pit-1, PRL, Calpain ve
Calpastatin. In this review, aim were to study the important molecular markers related to production traits for the improvement of

cattle.
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GIRIS
Sigirlarin seleksiyonu baslica siit verimi ve et
verim  Ozelliklerinin  1slahmma  yonelik  olarak

yapilmaktadir. Birden fazla gen tarafindan kontrol
edilen kantitatif karakterlerde fenotipik deger ¢ogu
kez genotipik degeri iyi bir sekilde yansitmamakta ve
fenotipe dayali seleksiyonda verimlilik azalmaktadir.
Bu nedenle iizerinde durulan karakterin genotipik
degerinin tahmin edilmesi bilyiik 6nem tagimaktadir.

Molekiiler genetik teknikleri gesitli lokuslardaki
genetik varyasyonun tanimlanmasma ve QTL
(Quantitative  Trait  Locus-Kantitatif — 6zellikli
lokus)’deki varyasyonla verim o6zellikleri arasindaki
iligkilerin incelenmesine imkanlar saglamaktadir.
Seleksiyonda nihai amag¢ hayvanin genetik degerini
daha yiiksek bir dogrulukla tahmin etmek ve bunun
sonucu olarak seleksiyonla elde edilen genetik
kazanci artirmaktir. Nitekim aragtirmalarda fenotiple
iligkili  fizyolojik olaylar1 etkileyen genlerdeki
varyasyonlarin ilgili fenotipteki kantitatif
varyasyonlara etki edebilecegi ifade edilmistir
(Tambasco vd. 2003).

Aday gen yaklasimi, kantitatif Ozellikleri
etkileyen genlerin haritalanmasi ve tanimlanmast igin
imkanlar saglar. Bir aday gen, fonksiyonel bir gene
yakin sekilde bagl ve ilgili 6zelligin fonksiyonel
fizyolojisi iizerine biyolojik etkiye sahip gen olarak
tanimlanabilir. Secilen aday genler igindeki mevcut
polimorfizmlerin etkilerini daha iyi anlamak igin
kantitatif ozelliklerle iligkileri test edilebilmekte ve
MAS (Marker Assoted Selection = Marker Destekli

Seleksiyon) programlarmda kullanilabilmektedir (Wu
vd. 2005). Bu amagla son zamanlarda ¢ok sayida
potansiyel aday gen tanimlanmistir. Aday genler
fizyolojik  yada  biyokimyasal  ozelliklerdeki
farkliliklar ile verim 6zelligi arasindaki iligkileri esas
alarak sec¢ilmektedir. Bu gibi genlerin regiilatér yada
yapisal bolgelerindeki allelik varyasyonlarin varlig
verimin nitelik ve niceliginde faklilagsmalara yol
acabilmektedir. Hatta bu bolgelerdeki niikleotid
polimorfizmi, gen ekspresyonunu yada iiriiniin
dizilimini dahi etkileyebilmektedir. Nitekim intron
yada genin yan dizilimlerinde meydana gelen
varyasyonlarin genetik markor olarak potansiyel
kullanima sahip olduklar1 bildirilmistir (Beckmann
ve Soller, 1983).

Markor Destekli Seleksiyon ( MAS)

Bir karakter bakimindan genotipik ilerlemenin
veya iyilestirmenin, ilgili karakterle dnemli genetik
iligkisi bulunan, kalitim derecesi yliksek olan ve
kolay tespit edilebilen bir bagka karakter tarafindan
saglanmas1t MAS (Marker Asisted Selection; Markor
Destekli  Seleksiyon) yada dolayli seleksiyon
kavramini olusturmaktadir. Polimorfizm gosteren
markorler; markor allel frekanslarindaki farkliliklar
ile ele alinan verim 6zelligi arasinda bir korelasyon
aramak  seklinde arastirilmaktadir.  Giiniimiiz
molekiiler genetik teknolojileri, yiiksek verimli
hayvanlarin belirlenmesi i¢in {izerinde durulan
ozelliklerle yiiksek bir korelasyon gosteren, erken
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donemlerde ve cinsiyete bagli kalmaksizin tespit
edilebilen genetik markér yada karakterlerden
yararlanmay1 miimkiin hale getirmektedir.

Geleneksel seleksiyon yonteminde genetik
ilerleme hiz1 sig1r, koyun, kegi gibi uzun generasyon
araligina sahip hayvanlar igin olduk¢a yavas
olmaktadir. Geleneksel seleksiyon metodlariyla
birlikte kullanilan MAS, generasyon araligini
kisaltarak, genetik ilerlemeyi hizlandirmakta ve
dogru yonde ilerleme saglayarak karmagik ozellikler
icin ¢ok etkili olabilmektedir (Drogemuller vd.
2001). Kashi vd. (1990), markdr destekli seleksiyon
ile ¢iftlik hayvanlarinda genetik kazang oraninin
%15-30’a kadar arttirilabilecegini bildirmektedirler.
Edwards ve Page (1994) markdr destekli seleksiyon
ile beklenen toplam kazancin modele bagli olarak %
447 den % 99.5’e kadar degisebilecegini tahmin
etmiglerdir.  Kalitatif  ozellikler icin  yapilan
seleksiyonun dogrulugu markor destekli seleksiyon
ile gelistirilebilecegi ifade edilmektedir (Brenneman
vd. 1996). Bishop vd. (1995) ileri iireme teknikleri ile
birlikte markdr destekli seleksiyonun, sigirlarda
generasyon araligini 69°dan 45 aya kadar kisalttiginm
bildirmislerdir. Caligmalardan da anlasilacag: {izere
bilinen seleksiyon yontemlerine ilave olarak MAS’a
yer verilmeli ve bu amagla yapilacak g¢aligmalarla
genlerin seleksiyona katkisi desteklenmeli ve mevcut
seleksiyon yontemi igerisinde MAS payinin ne kadar
olabilecegi tartigilmalidir.

Gliniimiiz genetik markdr teknolojileri ile MAS
icin yararli genetik markorleri tanimlamak en 6nemli
adimi1 olusturmaktadir. Thara vd. (2004), mevcut sigir
baglanti haritasinda seleksiyon amaglt
kullanilabilecek bir ¢ok sayida genetik markdrlerin
oldugunu bildirmektedirler. Giinlimiizde farklh
amagclar i¢in kullanilan bir ¢ok Molekiiler DNA
markér  belirleme  yontemleri  gelistirilmistir.
Alloenzimler, mtDNA, RFLP, SSCP, VNTR,
mikrosatelitler, SNPs, STS, AFLP, RAPD, DALP,
IRS ve DNA baz dizilimi gibi bir ¢ok molekiiler
teknik genetik caligmalarinda genis uygulama
alanlarina sahip olmustur. Bu yontemlerden en
onemlilerinden biri olan ve mikrosatellit olarak
adlandirllan genom boyunca tekrar eden rastgele
DNA dizilerinin bir ¢ok molekiiler markdr tipi tespit
edilmistir. Mikrosatellit markorler MAS amaciyla bir
¢ok caligmada incelenmis ve tanimlanmistir (Ashwell
vd., 1997; Van Tessell vd., 2000; Ron vd., 2004;
Chen vd., 2006). Diger 6nemli ve yaygin kullanim
alanina sahip yontem olan PCR-RFLP, sigirlarda
genetik varyasyonu caligmak igin ucuz, hizli ve
yararlt bir metot olarak goriilmekte ve ozellikle
onemli genler iizerindeki yada yakin bolgelerindeki
polimorfizm ile ilgili ¢aligmalarda kullanilmaktadar.

Siit Proteinleri Siitin ~ baglica proteini
kazeindir ve elektroforetik c¢aligmalarla kazeinin
cesitli varyantlarmin bulundugu ortaya konmustur.
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Kagit elektroforezi yontemiyle baglayan ilk siit
protein polimorfizmi ¢aligmalar1 (Aschaffenburg ve
Dewry, 1957) ancak belirli yastaki disi hayvanlar
iizerinde (ki ancak siit materyal olarak
kullanilabilmektedir) yapilmaktaydi. Giiniimiizde
molekiiler genetik teknikler sayesinde, dogrudan
DNA’dan yararlanilarak yas ve cinsiyet faktorlerine
bagli kalmaksizin siit protein genlerinde mevcut bir
cok varyasyon tespit edilebilmektedir. Bu tespit
edilen siit proteinlerinin genetik polimorfizmi,
arastirmalarda bir seleksiyon kriteri ve aydinlatici bir
markdr olarak hizmet verebilmektedirler. Siit protein
polimorfizmi, verim O&zellikleri, siit ve siitiin
ekonomik ozelliklerinin kompozisyonu arasindaki
iliskiler bir ¢ok c¢alismada arastirillmis ve
tanimlanmistir (Sang vd. 1994; Hu ve Mao, 1995;
Messina vd. 1999; Ozdemir, 2001; Strzalkowska vd.
2002).

Sang vd. (1994), 159 Holstein sigir ile yaptiklari
bir ¢alismada CSN1S1 BB genotipli sigirlaruin BC
genotiplilerden  siit, yag ve protein verimi
bakimmdan, LGB AA veya AB genotiplilerin BB
genotiplilerden siit verimi bakimindan, AA tipli
sigirlarm  ise yag verimi bakimindan diger tip
sigirlardan onemli derecede daha yiiksek verime
sahip olduklarini bildirmislerdir.

PCR-RFLP teknikleri vasitasiyla 43 Holstein
bogasinda k-Cn allel frekanslarinin belirlendigi ve
genotiplerle cesitli verim ozelliklerinin
iligkilendirildigi bir ¢alismada k-Cn B alleline sahip
sigirlar AA sigirlarindan daha yiiksek siit protein
verimine sahip bulunurken diger siitlerin peynir
iretiminde daha iyi olduklart  bildirilmistir.
Calismada 43 boga arasmda B allelinin frekansi
0.105 olarak bulunmus ve AB genotipli bogalarin
AA genotipli bogalardan siit, yag ve protein verimi
bakimidan daha yiiksek babalik yetenegine sahip
olduklari ifade edilmistir (Hu ve Mao, 1995).

Ozdemir (2001), Siyah Alaca ve Esmer Isvigre
sigirlar1 lizerinde Nisasta-Jel elektroforezi yontemini
kullanarak yaptigi c¢alismasinda Siyah Alaca
sigirlarda CSN1S1 genotipleriyle siit verimi, yag
verimi ve 305 giin siit verimi arasinda &nemli
farkliliklar tespit ederken, Esmer Isvigre irkinda
incelenen bu Ozellikler bakimmdan herhangi bir
farklilk ~ bulunamadigmi  bildirmistir. ~ CSN3
genotipleri ile yag orani ve 305 giin yag verimi
arasinda her iki irkta da 6nemli iligkiler bulunurken,
siit verimi, 305 giin siit verimi, yag verimi ve
laktasyon siiresi ile iliski tespit edilememistir. CSN2
genotipleriyle incelenen tiim verim Ozellikleri
arasinda  Onemli iliski bulunamazken, LGB
genotipleri ile 305 giin siit verimi haricinde diger
verim Ozellikleri arasinda 6nemli derecede iliskiler
tespit edilmistir. Incelenen siiriilerde CSN3 B ve
LGB A geni frekansinin artirilmasiyla verim
ozelliklerinin 1slahinda onemli katkilar



saglanabilecegi Onerilmistir.

Strzalkowska vd. (2002), 102 Polonya Siyah-
Alaca inekler tizerinde CSN3 ve LGB varyantlar1 ile
st verim Ozellikleri arasindaki iligkileri inceledigi
caligmalarinda, allel gen frekanslarint CSN3 geni A
ve B allelleri igin swrasiyla 0.77 ve 0.23, LGB
lokusunda da A ve B allellerinin frekanslarmni 0.37 ve
0.63 olarak bildirmisler ve incelenen siit verim
ozellikleri lizerine her iki lokusa ait genotiplerin ayr1
ayr1 etkilerinin 6nemli oldugunu belirlemislerdir.
Caligma sonucunda, CSN3 ve LGB genotiplerinin
sigirlarin  seleksiyon programlarinda kullanildig:
zaman, silit verim Ozelliklerinin 1slahmma katki
saglayabilecegi Onerilmistir.

Biiyiime Hormonu (BH=Growth Hormon):
Sigir Biiylime Hormonu’nun, 19. kromozom iizerinde
5 ekzon ve 4 introndan olusan kisimlartyla 1793 bp
ile haritalandig1 bildirilmistir (Fries vd. 1993). Bu
haritalama bilgisiyle birlikte BH geni iizerindeki
polimorfik  yapilar tespit edilerek, bulunan
polimorfizmlerin gesitli verim unsurlart iizerine
etkilerini inceleyen ¢alismalar baglatilmistir.

BH geninin {irtinii olan BH, memelilerde dogum

sonrast  biiyime ve  metabolizmanin  ana
diizenleyicisidir. BH, biiyime hizini, viicut
kompozisyonunu, saghigi, siit verimini ve bu

islemlerde gorev alan birkag genin ekspresyonunu
diizenleyerek yaslanmayr etkilemektedir (Ge vd.
2003). Bu nedenle BH geni c¢iftlik hayvanlarinda siit
dretimi, biliylime regiilasyonu, karkas ve immun
sistemi ile ilgili iyi bilinen bir genetik markdrdiir ve
1slah  ¢alismalarinda iyt bir aday gen olarak
diistiniilmektedir ( Yao vd. 1996; Ge vd. 2003).

Sigirlarm - BH  geninde bulunan polimorfik
yapilari ile ¢esitli verim ozellikleri arasinda 6zellikle
siit verimi ve kalitesi (Lucy vd. 1993; Lagziel vd.
1996; Sabour vd. 1997; Dybus, 2002a; Pal vd. 2005;
Zhou vd. 2006a), biiylime (Unanian vd. 2000; Rocha
vd. 1992) ve karkas kompozisyonu ve kalitesi
(Schlee vd. 1994a, 1994b; Taylor vd. 1998; Lagziel
vd. 1999; Grochowska vd. 2001) arasinda tespit
edilen iliskiler 6nemli olarak bildirilmektedir. BH,
dogum sonrast biliyiime ve genel metabolizma
yaninda ayrica laktasyonda da 6nemli rol oynadigi
icin 6nemlidir. Mevcut bilgiler, besin kullaniminda
(Bauman vd. 1992), meme gelisiminde (Sejrsen vd.
1986) ve biiyiimede (Bass vd. 1991) Biiyiime
Hormonu’nun ¢ok 6nemli bir giice sahip oldugunu
gostermektedir.

Chrenek vd. (1998), Slovak Pied irki 84 boga
iizerinde PCR-RFLP ile BH L ve V allel gen
frekanslarin1 ~ sirasiyla  0.56 ve 0.44 olarak
bildirmislerdir. Caligmada VV genotipli bogalar canli
agirlik ve glinliik agirlik artist 6zellikleri itibariyle
LL ve LV genotiplilere gore olduk¢a diigiik
bulunmugtur (P<0.05).

Machnik ve Lechniak (2000), BHun disi ve
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erkeklerde embriyo gelisimine ilave olarak, gamet
dretimi ve olgunlagmasmi  stimiile  ederek
gametogenesis siirecinde onemli rol oynadigim
bildirmisglerdir.

Dybus (2002a), Polonya Siyah-Alaca’st 1086
inek iizerinde BH L/V allelik varyasyonunu PCR-
RFLP yontemiyle tahmin etmek ve ilgili genotiplerin
stit verim Ozellikleriyle iliskisini belirtmek amaciyla
yaptig1 calismasinda, genotip frekanslarmi LL, LV ve
VV genotipleri icin sirastyla 0.653, 0.324 ve 0.023
olarak tespit etmigler ve L wve V allellerinin
frekanslarm:  da  0.815 ve 0.185 olarak
hesaplamiglardir. Tespit edilen genotiplerle 1.
laktasyon verim oOzellikleriyle siit yag ve protein
bakimmdan LL genotipine sahip olan ineklerin LV
genotiplilerden daha yiiksek siit, yag ve protein verim
Ozelligi  tasidigi  yoniinde  iliski  belirtirken,
genotiplerle diger 2. ve 3. laktasyon verim o6zellikleri
arasinda iligkinin 6nemli olmadigini bildirmistir.

Dybus vd. (2003b), Limousine rki 130 buzag
iizerinde PCR-RFLP ile BH geni polimorfizmini
cesitli enzimler ile inceledikleri ¢alismalarinda, Alu 1
icin LL, LV ve VV genotiplerini sirasiyla 0.469,
0.408, 0.123, L ve V allellerini 0.673, 0.327, Mbo 1II
icin AA, AB ve BB genotiplerini sirasiyla 0.723,
0.277, 0.00, A ve B allellerini 0.862, 0.138 olarak
tespit ederlerken, buzagilarin yararli verim 6zellikleri
ile tespit edilen polimorfizmlerin O6nemli iligki
icerisinde bulundugunu bildirmislerdir.

Di Stasio vd. (2003), Piemontese sigir irkinda
BHI1 geninin 3. intronundaki polimorfik yapisini ve
verim Ozellikleriyle iliskisini incelemeyi amaclayan
calismalarinda PCR-RFLP BHI1 C alleli frekansini
0.842 ve D allel frekansmi 0.158 olarak
bildirirlerken, verim o&zellikleriyle olan iliskilerini
O6nemsiz bulmusglardir. Mevcut ¢alismada, DD
genotiplilerin sayisinin  azligt bu sonuca neden
oldugu vurgulanirken, daha biiylik siiriilerde bu
polimorfizmin arastirilmasi gerektigi onerilmistir.

Mattos vd. (2004), BH ve Pit-1 gen
polimorfizmini incelemek, siit verim ozellikleriyle
iligkilerini arastrmak ve irka ait genetik markdr
bilgisini ortaya koymak amaciyla yaptiklar
calismalarinda, BH-Alu I ve Mspl ile Pit-1 Hinf I
kesim  bolgeleri icin 40  Gyr  bogasi
genotiplemislerdir. Calismalarinda Msp I (+) ve Msp
I (-) igin sirasiyla 0.19, 0.81, Alul V ve Alul L i¢in
sirastyla 0.0, 1.0, Hinf I (+) ve Hinf I (-) igin ise
sirastyla 0.95, 0.05 oranlarinda allel frekanslar1 tespit
etmiglerdir. Pit-1 Hinf I (+/-) genotipli bogalar yag
orani i¢in dstiinlik saglamis, BH-Msp I (-)’de yag
orant icin arzulanan allel gen olmustur. Ayrica
calismada bu iki genin, Zebu sigirlarmda QTL
aragtirmalar1 igin giiclii aday genler olabilecegi
onerilmektedir.

Pal vd. (2005), BH geninin 4. ekzonu, 4. intronu
ve 5. ekzonunu kapsayan bolgede PCR-RFLP Alu I
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ile elde ettigi LL genotipli Karan Fries bogalarinin
stit verim Ozellikleri bakimmndan LV genotiplilerden
daha yiiksek degerlere sahip oldugunu (P<0.01)
bildirmislerdir.

Zhou vd. (2006a), PCR-RFLP yontemiyle elde
edilen 543 Cin Holstein inegine ait BH-Msp I
polimorfizmi ile siit verim ozellikleri arasindaki
iliskileri inceledikleri ¢alismalarinda, (+/+), (+/-) ve
(-/-) genotipleri i¢in sirastyla 0.77, 0.21 ve 0.02, (+)
ve (-) allelleri i¢in ise 0.87 ve 0.13 oranlarm
bildirmislerdir. Incelenen populasyonlarn Hardy-
Weinberg dengesinde bulundugu bildirilmektedir. 3
laktasyon asamasinda da BH (+/+) genotipli inekler
yikksek miktarda siit verimine sahip olarak
bulunurken, (+/-) genotiplilerden daha fazla yag
verimine ve protein verimi ve protein oranina sahip
olmuslardir. (+/-) genotipli inekler ise (+/+) genotipli
ineklerden daha yiiksek yag oranina sahiptiler. Bu
sonuglara dayanarak, BH (+/+) lokusun Cin Holstein
k1 ineklerde arzulanan genotip oldugunu ve MAS

programlarinda kullanilabilecegi sonucuna
varilmistir.
DGAT1 (acyl-CoA:diacylglycerol

acyltransferase, Diasilgliserol-asiltransferaz); BTA
(Bovine Chromosome) 14’tin bitisiginde 3 cM’luk
markor araliginda DGATI olarak adlandirilan giicli
bir aday genin siit verimini etkiledigi tespit edilmistir
( Winter vd. 2002; Grisart vd. 2002). DGATI, Asil
CoA enzimini kodlar ve intestinal yag absorbsiyonu,
lipoprotein toplama, adipoz doku formasyonu ve
okaryotlarda triasilgliserol metabolizmasini da igeren
laktasyon gibi fizyolojik islemlerde hiicresel
diasilgliserol metabolizmasinda temel rol
oynamaktadir (Cases vd. 1998). DGAT1 geni, siit
verimi ve kompozisyonu i¢in QTL c¢aligmalarinda
incelenmis ve DGAT! geni A allelinin diisiik siit
yag1 ve yiiksek siit protein icerigi, yliksek siit verimi
ve diisiik kas i¢i yaglanma (marbling) ile iliskili
bulundugu bildirilmistir (Winter vd. 2002; Spelman
vd. 2002; Thaller vd. 2003; Grisart vd. 2004; Rincon
vd. 2000).

DGAT1!’in 8. ekzon bolgesinde 10433 ve 10434
pozisyonundaki A/A — G/C dizilim farkliligmin
Lisin-Alanin  (DGAT1 K232A) amino asit
farkliligina yol acarak polimorfizm sergiledigi
bildirilmig, Alanin amino asitini kodlayan gen
diziliminin sadece Bos taurus sigirlarinda goriildiigii,
Lisin amino asitini kodlayan gen dizilimine sahip
sigirlarin ise (K alleli) atasal sigirlarda gortldiigi
tespit edilmistir (Winter vd. 2002). Bu farklilik Cfr]
restriksiyon enzimi kullanilarak PCR-RFLP aracilig
ile kolayca tespit edilebilmektedir.

Protein ve siit verimindeki Onemli derecede
azalma ve yag verimindeki artig lisin varyantt (K
alleli) ile iliskili bulunurken, alanin varyanti (A
alleli) siit ve protein veriminde artig, yag verimindeki
azalma ile iligkili bulunmustur (Spelman vd. 2002;
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Thaller vd. 2003; Weller vd. 2003).

Kaupe vd. (2004), 38 farkli sigir irkina ait 1748
ornek  tlizerinde  DGATI lokusu  K232A
polimorfizmini inceledikleri ¢aligmalarinda, etci
wrklarda daha ylksek DGAT1 A allel frekansi
gozlediklerini ve siit¢li 1rklarda ise ilgili allel
frekansmin  diisik oldugunu tespit etmislerdir.
Calismada iilkemize ait yerli irklarin DGAT1 K ve
DGAT1 A allel gen frekanslar1 sirasiyla; Yerli
Kara’da 0.38-0.62 (N=73), Dogu Anadolu
Kirmizisi'nda 0.25-0.75 (N=50), Giiney Anadolu
Kirmizisi'nda 0.21-0.79 (N=48) ve Boz irk’da 0.36-
0.64 (N=49) olarak bildirilirken, Bos indicus ve Bos
taurus’un yakin dogu merkezli yerli wklar1 ile
Afrikan taurin-N’Dama sigirmin DGAT1 K allel
frekansi bakimindan daha yiiksek degerler sergiledigi
bildirilmistir.

Rincon vd. (2006), Uruguay Creole sigirlarina
ait 23 boga, 447 inek ve her iki cinsiyetten 105
buzag iizerinde PCR-RFLP yoéntemiyle inceledikleri
DGAT1 geni izerindeki A ve K allel gen
frekanslarini sirasiyla 0.8864 ve 0.1136 olarak tespit
etmislerdir.

LEP (Leptin): Hayvanlarin biiyiime ve
metabolizmasi {izerinde gorev alan bir proteindir ve
sigirlarm  yem alimmin  diizenlenmesi, enerji
metabolizmasi, bliyiime ve dol veriminde 6nemli rol
oynamaktadir (Macajova vd. 2004; Leifers vd. 2005).
Bu nedenle LEP geni QTL ¢aligmalarinda potansiyel
bir aday gen olarak ele alinabilir ve MAS
programlarina dahil edilebilir.

1820 bp’lik genin Sau3Al restriksiyon enzim
polimorfizmi  Pomp vd. (1997) tarafindan
bildirilmistir. Zwierzchowski vd. (2002), 102
Polonya Siyah Alaca inekler iizerinde yaptigi
calismada GH-V, Pit-1 A ve LEP-C allellerinin
giinliik siit verimi ve kompozisyonu i¢in daha istiin
bulundugunu ve incelenen Ozellikler lizerine
siralamanin  Pit-1>LEP>GH seklinde istatistiksel
anlamlilik tasidigini bildirmislerdir

Madeja vd. (2004), leptin geni Hph I
polimorfizminin  Polonya Siyah Alaca sun’i
tohumlama bogalarinin siit ve protein verim 6zelligi
lizerine etkisini 6nemli bulmuslardir. Calismada TT
genotipli bogalarimn siit ve protein verimi bakimindan
yaklagik iki kat daha fazla Damizlik degerine sahip
olduklar bildirilmistir.

Komisarek vd. (2005), 187 Sun’i tohumlama
bogast damizlik degerine dayali siit verim 6zellikleri
ile Leptin geni polimorfik yapilart (ArgdCys ve
Ala59Val) arasindaki iligkileri incelemek amaciyla
yaptiklar1  caligmalarinda, Arg4Cys allel gen
frekanslarini; C alleli 0.55 ve T alleli 0.45, Ala59Val
allel gen frekanslarini ise; C alleli 0.73 ve T alleli
0.27 olarak tespit etmislerdir. ArgdCys TT genotipi
siit ve protein veriminde ¢ok dnemli etkiye sahipken,
yag verimi lizerine etkisi Onemsiz bulunmustur.



Ala59Val genotipi verim oOzellikleri ile iliskili
bulunamamustir.

Kulig vd. (2005a), 860 adet Polonya Siyah-
Alaca 1rki ineklerin siit verim ozellikleriyle Leptin
geni tizerinde tespit edilen genotipler arasindaki
iligkileri inceledikleri ¢aligmalarinda, 0.1 frekansmin
iizerindeki tek polimorfizmin LEP-C3100T/Sau3Al
oldugunu ve CC/AA genotiplilerin 0.315, CT/AA
genotiplilerin 0.272 ve CC/AB genotiplilerin 0.142
frekansinda  goriildiginti  bildirmislerdir.  Bu
genotipler ile siit, yag ve protein verimleri arasindaki
istatistiksel iligkiler anlamli olarak bulunurken,
CC/BB genotiplilerin lehine olan bir istiinlik
bildirmislerdir.

Kulig vd. (2005b), 905 Polonya Siyah-Alaca
inege ait siit verim 6zellikleriyle leptin geni LEP/Hph
I ile LEP/Sau3Al genotipleri arasindaki iliskileri
inceledikleri ¢alismalarinda, LEP/Hph I i¢in CC, CT
ve TT genotiplerini sirastyla 0.582, 0.364 0.054,
LEP/Sau3Al i¢in ise AA, AB, AC, BB, BC ve CC
genotiplerini sirasiyla 0.638, 0.189, 0.137, 0.015,
0.013 ve 0.008 oranlarinda tespit ederlerken, bu
genotiplerle siit, yag ve protein verim oOzellikleri
arasindaki iligkilerin 6nemli oldugunu bildirmislerdir
(P<0.01). Calismada LEP/Hph I CC ve LEP/Sau3Al
BB genotipine sahip olan ineklerin iistiin performans
sergiledikleri ortaya konmustur.

Moussavi vd. (2006), 238 Holstein Friesian inegi
iizerinde PCR-RFLP yontemini kullanarak leptin
geni polimorfizmi ile verim Ozellikleri arasindaki
iligkileri inceledikleri ¢alismalarinda, AA genotipinin
0.89 ve AB genotipinin 0.11 frekansinda oldugunu ve
populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu
belirtmislerdir. Calismada AB genotipi ile 305-giin
siit verim Ozelligi arasinda 6énemli derecede (P<0.05)
iligki bulundugu tespit edilirken, B allelinin daha iyi
dol verim performansina sahip oldugu goézlenmistir.

Pit-1 (pituitary-spesific transcription factor
Pit-1): GH faktor-1 yada POUIF1 olarak da
adlandirilmakta ve GH, PRL ve TSH-beta altbirimi
ekspresyonlarinda  pozitif diizenleyici bir rol
oynamaktadir. PRL ve GH, meme bezi gelisimi ve
siit verimi i¢in gerekli oldugundan (Bauman vd.
1985; Peel wvd. 1987), Pit-1 geni verim
ozelliklerindeki genetik varyasyon i¢in markdr olarak
potansiyele sahip goriilmektedir. Bu bakimdan Pit-1
geni genetik varyasyonunun siit ve et verim
ozellikleriyle iligkilerinin tespiti, MAS
programlarinda kullanim imkani igin yetistiricilik ve
seleksiyonda genetik markdrleri tanimlamada faydali
olabilir.

Zhao vd. (2001), Angus sigirlarinda Pit-1 geni
exon 6 da RFLP-Hinf I ile tespit ettikleri polimorfik
yapt ile dogum agirhigr (p=0.03) ve siitten kesim
agirhignt (p=0.01) arasinda Onemli iliskiler tespit
etmislerdir. Pit-1 geninin Angus sigirlarda MAS igin
aday gen olabilecegini belirtmiglerdir.
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Dybus vd. (2003a), Limousine wrk1 130 buzagi
iizerinde PCR-RFLP metodu kullanilarak Pit-1 ve
GHRH geni genotip ve allel frekanslarini sirastyla
Pit-1: AA-0.0692, AB-0.4077, BB-0.5231 ve A-
0.2731, B-0.7269, GHRH: AA-0.0154, AB-0.1692,
BB-0.8154 ve A-0.10, B-0.90 olarak belirlerken,
buzagilara ait verim O&zellikleri ile tespit edilen
polimorfik yapilar arasinda istatistiksel olarak énemli
iligkiler bildirmislerdir.

Romanya Simmental sigirlarinda PCR-RFLP
metodu kullanilarak Hinf I ile Pit-1 geni ekzon
6’daki polimorfizm incelenmis ve genotip frekanslar
AA genotipi 0.07, AB genotipi 0.53 ve BB genotipi
0.40, allel gen frekanslar1 A ve B alleli i¢in sirastyla
0.33 ve 0.67 olarak bildirilmistir. Calismada
incelenen siit verim 6zellikleriyle genotipler arasinda
iligki tespit edilememistir (Vlaic vd. 2003).

Groza vd. (2005), 20 Romanya siit inegi
tizerinde kappa kazein ve Pit-1 polimorfik yapilarim
inceledikleri ¢aligmalarinda, Pit-1 AA genotipi ve A
allelinin yiiksek siit verimi ve protein igerigiyle, k-Cn
BB genotipinin ise yiiksek protein icerigiyle iliskili
oldugunu bildirmislerdir. Arastiricilar, siit tretimi
icin siit wki sigirlarmn  1slah  programlart  ve
seleksiyonunda teknolojinin integrasyonu ile genetik
markoér kullanmanin  degerli bir ara¢ oldugu
Onermislerdir.

Curi vd. (2006), farkli genetik gruplara ait 384 et
ki sigirda  GHI/Alu I ve POUIFI/Hinf I
polimorfizm allel ve genotip frekanslarm
tahminleme ve fedlot yontemiyle elde edilen biiylime
ve karkas ozelliklerine bu polimorfizmlerin etkisini
belirlemeyi amaglayan caligmalarinda, GH1/Alu I
polimorfizminin LL genotipi ile daha yiiksek CAA
ve kesim agirligi arasinda 6nemli iliski (P<0.05)
tespit ederlerken, PUOI1F1/Hinfl polimorfizminin
verim  Ozellikleri iizerine Onemli bir etkide
bulunmadigini belirtmislerdir.

Xue vd. (2006), 100 Nanyang sigirin biiylime
Ozellikleri  tizerine  POUIF1  geni  genetik
varyasyonun etkisini incelemek amaciyla PCR-RFLP
uyguladiklart ¢aligmalarinda 451 bp’lik PCR {iriinii
Hinf I enzimiyle kesilmis ve allel frekanslar1 A alleli
0465 ve B alleli 0.535 olarak goriiliirken,
populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu
bildirmislerdir. Biiylime o6zellikleriyle yapilan iligki
analizlerinde BB genotipli bireyleri AA genotipli
bireylere gére dogum agirligi, siitten kesime kadarki
agirhik artigy, 12 aylik canli agirlik, kesimdeki canli
agirhik, viicut uzunlugu, ve 6. ve 12. ay gogis
derinlikleri bakimmdan {istiin bulmuslardir (P<0.05).
Sonu¢ olarak B allelinin dominant bir allel
olabilecegini ve bilyliime o6zelliklerini pozitif yonde
etkileyebilecegini ifade etmislerdir.

Cosier (2006), Romanya Simmental ki
sigirlarda Pit-1 geni RFLP/Hinf I ile polimorfik
bulmus ve A ve B allel gen frekanslarini 0.22 ve 0.78
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olarak, genotip frekanslarini ise AA genotipini 0.118,
AB genotipini 0.197 ve BB genotipini 0.685
frekansinda bildirmistir. Calismada A alleline sahip
olan sigirlarin B’lerden daha yiiksek siit ve protein
verimine ve daha iyi viicut konformasyon skorlarina
sahip olduklar tespit edilmistir.

PRL (Prolaktin): Prolaktin, sigirlarda 23.
kromozom {izerinde bulunan 5 ekzon ve 4 introndan
olusan 10 kb biyiikligiinde, 6n pitiutari bezi
tarafindan  salgilanan  ¢ok  fonksiyonlu  bir
polipeptiddir (Dybus, 2002b). Gen yikim deneyleri
ile meme bezi gelisimi, laktogenesis ve siit protein
genlerinin salgilanmasindaki PRL geninin énemli rol
oynadigi ispatlanmigtir (Horseman vd. 1997).
Bundan dolayr PRL geni siit verim o6zelliklerini
etkileyen QTL’lu baglanti analizleri i¢in mitkemmel
bir aday gen olarak goriilebilir. Gen, 23. kromozom
izerinde Halleeman vd. (1998) tarafindan
haritalanmigtir. 5 exondan olugan PRL geninin Rsal
enzimi ile tanimlanan polimorfik yapisi, sigir
populasyonlarmin  genetik karakterizasyonu igin
popiiler genetik markor olarak birgok calismada
kullamilmigtir (Mitra vd. 1995; Dybus, 2002b;
Klauzinska, 2002; Brym vd. 2005; Miceikiene vd.
2006). Meme bezi gelisiminde, siitliin
salgilanmasida ve siit protein genlerinin sentezinde
onemli bir regiilator fonksiyona sahip oldugundan
dolay1 PRL, 6nemli bir QTL ve verim o6zellikleri i¢in
genetik markordiir (Brym vd. 2005).

Citek vd. (2001), Cek Pied (n=46), Siyah Alaca
(n=42), Alman Siyah Alaca (n=39) Cek Kirmizisi
(n=59), Polonya Kirmizisi (n=65) ve Alman
Kirmizist (n=29) wrklarimda PCR-RFLP ydntemiyle
elde ettikleri PRL A allel gen frekanslarmi wrklara
gore sirastyla 0.83, 0.90, 0.81, 0.56, 0.87 ve 0.86
olarak bildirirlerken, allel gen frekanslarmin wklar
arasinda farkliliklar olusturdugunu ifade etmislerdir.

Brym vd. (2005) 186 Siyah-Alaca ki sigirm
exon 4’i kapsayan 294 bp’lik PRL geni iizerinde
yaptiklari calismalarinda PCR-RFLP-Rsal
polimorfizmi belirlemislerdir. A alleli 0.113 ve G
alleli 0.887 frekansinda oldugu goézlenen caligmada
AG genotipli inekler en yiiksek silit verimine
sahipken, GG genotipli inekler en yiiksek yag
igerigine sahip bulunmustur.

Prolaktin geni ekzon 3 Rsa I polimorfizminin
toplam 427 Siyah-Alaca ve Jersey ineklerin siit
verimleriyle iligkilendirildigi ¢alismada, wrklara gore
genotip frekanslart sirasiyla AA; 0.711, 0.0919, AB;
0.285, 0.4324, BB; 0.004, 0.4757, yine wklara gore
gen frekanslar: ise sirasiyla A; 0.8533, 0.3081, B;
0.1467, 0.6919 olarak hesaplanmistir. Calismada
wklar arasindaki genotip ve allel frekanslar1 farkli
bulunmustur. Incelenen 1rklarda tespit edilen
genotiplerle siit verim 6zellikleri arasindaki iligkiler
onemsiz olarak bildirilmistir (Dybus vd. 2005).

Khatami vd. (2005), PRL ekzon 3’de Rsa I ve
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GH intron 3°de Msp I ve Ekzon 5’de Alu I
polimorfik yapilarmin RFLP analizi ile Rus Siyah
Alaca ve Yaroslavl irklarinda karsilagtirmali olarak
inceledikleri ¢alismalarinda, GH-Alu I polimorfizmi
stitte yag icerigi ile dnemli derecede iligkili (P<0.05)
ve LV genotipi en yiiksek yag icerigine sahip olarak
tespit ederlerken, PRL Rsa I-BB genotipi siitte yag
icerigi ile negatif yonde iliskili bulundugunu
bildirmiglerdir.

Miceikiene vd. (2006), iki kiiltiir ve iki yerli
toplam 4 wrka ait 71 inek ve 20 bogadan olusan 91
Litvanya sigirmda PRL geni A ve B allel
frekanslarini Litvanya Siyah-Sirth ik igin sirasiyla
0.97 ve 0.03, Litvanya Agik Gri (Light Grey) irkta
0.95, 0.05, Litvanya kirmizist wkta 0.77, 0.23,
Litvanya Siyah-Alaca wkta 0.87, 0.13 olarak
belirlerken, ayni iklardan 396 sigirin siit protein
genetik polimorfizmi as;-Cn B ve C, k -Cn A, B ve
E, B-LG A, B ve C varyantlarmi bildirmislerdir.
Incelenen ¢alismada, siit protein ve PRL genine ait
tespit edilen tiim varyantlarin siit verimi, yag verimi,
yag orani, protein verimi ve protein orani lizerine ¢ok
o6nemli derecede etkide bulundugu tespit edilmistir.
k-Cn geni incelenen diger siit protein lokuslariyla
karsilagtirildiginda siit protein orani iizerine (%5.9,
P<0.001) daha yiiksek etkiye sahip bulunmustur.
Incelenen Litvanya irklarinda PRL geni AA genotipi
en yiiksek frekansta oldugu gozlenirken, siit yag
orani {izerine (%12.12, P<0.001) oldukea yiiksek bir
etkiye sahip oldugu tespit edilmistir.

Zhou vd. (2006b), 543 Beijing Holstein sigirmin
PRL geni ekzon 3’de gozledikleri AA, AB ve BB
genotiplerine ait frekanslarin 0.734, 0.257 ve 0.009
oldugunu bildirmislerdir. 1iliski analizlerinde; 1.
laktasyon kayitlarinda AA ve AB genotipli inekler
daha yiiksek siit, yag ve protein verimine sahipken 2.
laktasyonda AB genotipliler AA’lardan ilgili
Ozellikler bakimindan {stin  bulunmustur. AA
genotipli inekler ise AB’lerden 2 ve 3. laktasyonda
daha fazla protein verimine sahip olduklar
goriilmistiir (P<0.05).

Li vd. (2006), 236 Holstein inege ait PRL lokusu
tizerinde bir PCR-SSCP ve bir PCR-RFLP Xbal
polimorfik lokusu tespit ederlerken, tespit edilen
lokuslarla gercek siit ve yag verimi, 305-giin
diizeltilmis siit verimi ve protein icerigi ile
istatistiksel 6nemlilik bildirmislerdir.

Diger onemli markoérler: Sigirlar {izerinde
yukarida bahsedilen oOnemli genler haricinde,
ekonomik verim ozelliklerini  etkileyebilecekleri
diisliniilen myostatin, calpastatin, calpain, IGF (IGF-I
ve IGF-II), GHRH-R (Growth Hormone Releasing
Hormone Receptor), STAT1, STATS, DRA lokusu,
OLRI geni, BoLA lokusu, adiponektin, tyroglobulin,
laktoferrin gibi bir ¢ok genin de QTL ve molekiiler
markér olarak kullanilabilme calismalar1 devam
etmektedir.



SONUC

Genetik markéorler hem tek bir geni hemde bir
ozellik veya Ozellik grubuna ait gen grubunun
tanimlanmasinda kullanilabilir. Genetik markorlerin
diger avantaji; hayvanlar1 degerlendirme metodunun
giivenilirligi, ekonomik olarak bagimsizlig1, cinsiyete
bagli kalmaksizin geng yasta kontrol seleksiyonu ve
teknolojik olarak degerli genleri belirlemeye izin
vermesidir. Seleksiyonda genetik markdr
kullandigimiz ~ taktirde,  seleksiyon  siirecini
hizlandirabilir, tarimsal iiretimin kalitesini artirabilir,
iretim maliyetini distirebilir ve dolayisiyla kar
marjni artirabiliriz.

Yapilan mevcut aragtirmalar sonucunda 6nemli
molekiiler DNA markérleriyle verim  6zellikleri
arasindaki iliskilerde istatistiki olarak goriilen
ustiinlik, 1wka ve farkli  ¢evrelere  gore
degisebilmektedir. Bu durum yetigtirme amagclart igin
bahsedilen lokus bilgilerinin kullanilmasmin heniiz
erken oldugunu gostermekle beraber, bu tiir
calismalarm  farkli  siirlilerde  yogun  sekilde
yapilmasimi gerekli kilmakta ve ¢iftlik hayvanlarmin
1slahi i¢in kantitatif ve molekiiler genetik uzmanlari

arasinda daha yogun bir isbirligine ihtiyag
duyulmaktadir.
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