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OZET Aragtirma Makalesi

Bu calismada Simental irki sigirlarda biiyiime hormonu (GH) ve

hipofiz spesifik transkripsiyon faktér-1 (PI7-1) genleri ile 1. ve 2. Makale Tarihgesi
laktasyon toplam siit verimleri ve giinliik siit verimleri arasindaki Gelig Tarihi  :14.01.2020
iligkinin arastirilmasi amaglanmigtir. Calismada, Kayseri ili Kabul Tarihi :14.05.2020
civarinda yetistirilen 203 bas Simental irki sagmal inek

incelenmigtir. GH genotiplerinin belirlenmesi amaciyla yapilan PCR Anahtar Kelimeler
islemi sonunda elde edilen 223 bp’lik PCR trtnleri A/ul restriksiyon GH
enzimiyle kesilmigtir. PI7-1 genotiplerinin belirlenmesi amaciyla PIT-1

yapilan PCR iglemi sonunda elde edilen 600 bp’lik PCR triinleri ise RFLP
Hinfl enzimi ile kesilmistir. GH-Alul ve PIT-1-Hinfl genotipleri ile Simental
giinliik ve laktasyon toplam siit verimleri arasindaki iligki tek yonla St verimi
varyans analizi (ANOVA) ile degerlendirilmistir. GH-Alul

polimorfizmi yoniinden incelenen Simental ki sigirlarda iki allel (A

ve B) ile ii¢c genotip (LL, LV ve VV) gozlenmistir. Incelenen

orneklerde LL genotip frekasimin en yiiksek (0.52), VV genotip

frekansinin ise en disiikk (0.11) oldugu belirlenmistir. PI7-1-HinAl

polimorfizmi yoniinden incelenen Simental irki ineklerde iki genotip

(AB ve BB) gozlenmistir. AA genotipine incelenen orneklerde
rastlanilmamigtir. Incelenen Simental ki sigirlarda BB genotip

frekasinin en yiiksek (0.74) oldugu belirlenmistir. Calisma sonunda

Simental 1rki ineklerde GH-Alul ve PIT-1-Hinfl polimorfizmleri ile

1., 2. laktasyon toplam sit verimleri ve ginliik siit verimi arasinda

istatistik olarak onemli iliski olmadig1 belirlenmistir (P>0.05).

Simental 1rk1 sigirlarda GH-Alul ve PIT-1-Hinfl polimorfizmleri ile

diger sut verim o6zellikleri ile biyime ve et verim o&zellikleri

arasindaki 1iligkilerin arastinnildigi  ¢alismalarin  planlanmasi

gerektigi dustinulmustir.

Investigation of the Relationship between GH and PIT-I Gene Polymorphisms and Milk Yields in
Simmental Cattle Breed

ABSTRACT Research Article

The aim of this study was to investigate the relationship between

growth hormone (GH) and pituitary-specific transcription factor-1 Article History

(PIT-1) genes and 1th, 2nd lactation total milk yield and daily milk Received ©14.01.2020
yield in Simental cattle breed. In this study 203 Simmental dairy Accepted ©15.05.2020
cows, reared in Kayseri vicinity, were examined. In order to

determine GH genotypes, 223 bp PCR products obtained by PCR Keywords

were digested with AJul restriction enzyme. In order to determine GH .
PIT-1 genotypes, 600 bp PCR products obtained by PCR were Milk yield
digested with Hinfl restriction enzyme. The mean differences of 305- PIT"1

day milk yield among the genotype groups of GH-AII and PIT-1- IS{ili‘IIlJ;tal

Hinfl were assessed by one-way analysis of variance (ANOVA). Two
alleles (A and B) and three genotypes (AA, AB and BB) for GH-Alul
polymorphism were observed in examined Simmental cows. The LL
genotype frequency was found highest (0.52) and the VV genotype
frequency was found the lowest (0.11) in examined Simmental cows.
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The frequency of the L allele was found higher (0.7) than V allele
(0.3) in this study. Two alleles (A and B) and two genotypes (AB and
BB) for PIT-1-HinAl polymorphism were observed in examined
Simmental cows in this study. The AA genotype was not found in the
examined samples. The BB genotype frequency was found to be
highest (0.74) in examined Simnetal cows. End of the study, the
genotype effects for GH-Alul and PIT-1-Hinfl polymorphisms on
daily and lactation total milk yield were not found to be significant in
examined Simmental cows (P>0.05). It was thought that further
studies on the association between GH-Alul and PIT-1-Hinfl
polymorphism and other milk yield traits and meat yield traits in

Simmental cattle breed should be conducted.

To Cite : Korkmaz M, Akyiiz B 2020. Simental Irki Sigirlarda GH ve PIT-I Gen Polimorfizmleri ile Siit Verimleri Arasindaki
Iligkinin Aragtirilmasi. KSU Tarim ve Doga Derg 23 (6): 1678-1686. DOI: 10.18016/ksutarimdoga.vi.674618.

GIRIS

Dengeli ve saghkli bir beslenme i¢in her bireyin
gunlik tikettigi gidanin yaklagik  %50’sinin
hayvansal kokenli gida olmasi gereklidir (Lorcu ve
Bolat, 2012). Dolayisiyla artan niifus da goz éniinde
bulunduruldugunda, her ilkenin mevcut hayvansal
kokenli gida turetim kapasitesini devamli artirma
zorunlulugu ile kars: karsiya oldugu bir gercgektir.

Hayvansal kokenli gidalar arasinda stutin 6énemli bir
yeri vardir. Bir litre inek siiti yetigkin bir insanin
ihtiya¢ duydugu giinliik kalsiyum, fosfor, B2 ve B12
vitaminleri ihtiyacinin tamaminm karsilarken, protein
ihtiyacinin ise yaklasik yarisim1i  karsilamaktadir
(Karakaya ve Akbay, 2013). Tiirkiye’deki yillik siit
verimi 2010 yilinda hayvan basina 2847 kg iken, 2018
yilinda sadece %111lik artigsla 3161 kg'a cikmagtir.
Buna karsin 2010 yilinda 3.5 milyon bas olan
Turkiye'deki saf stut¢ii sigir irki varhigi, 2018 yilinda
yaklagik %371ik artigla 4.9 milyon basa ¢ikmastir
(Anonim, 2019). Bu dénemler arasinda hayvan
sayisindaki artig ile sagilan hayvan bagina yillik stt
verimindeki artigin uyumlu olmamasi, Tirkiye’de siit

uretimi i¢in kullanilan hayvanlarin verimlerinin
disik oldugunun ve eldeki siit sigirlarinin
verimlerinin  artirnlmasimin  gerekligin  ortaya
koymaktadir.

Simental 1rki, Turkiye’de eldeki disiik verimli yerli
s181r wrklarinin 1slahinda kullanilmak i¢cin Avrupa’dan
ithal edilen ilk sigir 1rki olmustur. Tirkiye'de
Simental yetistiriciligine ilk olarak 1925 yilinda
Macaristan’dan 10 inek ve 5 boga getirilmesiyle
baglanmigstir. Ancak bu irkin yetersiz bulunmasi
nedeniyle yetigtiriciliginden ve ithalatindan 1970
yihna kadar vazgecilmistir (Ozkan ve Giineg, 2007).
Hastaliklara karg1 dayaniksiz ve et verimi nispeten
disik olan Holstayn irkinin alternatifi olarak,
Avrupa’da saf ve melezlerinin yetistiriciliginin
artmasina bagh olarak Tiurkiye’de de Simental irkina
ilgi artmis ve 1970 yilinda o6ncelikle Almanya’dan
olmak tizere Simental 1rki ithalatina tekrar
baslanmistir (Ozkan ve Giines, 2007; Kog, 2016). Irk
yiksek adaptasyon kabiliyeti ve kombine verimli
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olmasina nedeniyle tiim diinyada Holstayn irkindan
sonra, st verimi i¢in en yaygin yetistiriciligi yapilan
ikinci sigir ik olmustur (Kog, 2016). Diger taraftan
Simental irki Rusya dahil Avrupa tlkelerindeki
dusik verimli yerli irklarin 1slahinda ve tim
dinyadaki sigir eti ihtiyacim1 karsilamak i¢in yapilan
melezleme c¢alismalarinda da  yogun olarak
kullanilmistir (Ozkan ve Giines, 2007; Kog, 2016).

Ciftlik hayvanlari yetigtiriciliginde, verimin
artirilmasi amaciyla yapilacak seleksiyon
calismalarinda, iyilestirilmek istenen verimin ortaya
¢ikmasindaki fizyolojik stireclerde goérev alan genlerin
kullanilmasina yo6nelik c¢aligmalara 1ilgi  hizla
artmaktadir (Dekkers, 2004). Bilinen klasik
seleksiyon yontemlerinin uzun ve kararh bir sekilde
uygulanmasi sonucu si81ir gibi jenerasyon araligi uzun
olan tiirlerde énemli 1slah basarilar1 elde edilmistir.
Ancak son yillarda damizlik degeri diisik bireylerin
yas ve cinsiyetten bagimsiz olarak, kisa siirede
secilebilmesi diislincesi arastiricilari yeni arastirma
seceneklerini aramaya yoneltmistir. Genetik alaninda
elde edilen bilgi birikimi ve molekiiler genetik
alaninda her gecen giin gelistirilen yeni teknikler,
giftlik hayvanlari yetigtiriciliginde genomik
seleksiyon fikrini dogurmus ve arastiricilari bu
alanda ¢aligmalara yonlendirmistir.

St verimi, ortaya ¢ikmasinda bir¢ok genin rol aldig:
dusik kalitim dereceli kantitatif bir ozelliktir. Bu
amagla c¢iftlik hayvanlarinda 6zellikle de sigirlarda
slitin Uretim siirecinde rol oynayan gen ve bu
genlerdeki polimorfizmlerin belirlenerek sit verim
ozelliklerinin 1slahinda kullanilmasi1 arastiricilarin
ilgisini cekmektedir (Maryam ve ark., 2014). Bu
amagla farkli tlkelerde ve farkli irklarda yapilan
calismalar sonunda siit proteinlerinden x-kazein ve 6-
lakto globiilin, GH, LEP, MYF5, DGATI, GHR ve
PIT-1 genleri gibi bazi1 hormon ve protein genlerinin
slit  verimini  artirmada aday gen olarak
kullanilabilecegi bildirilmistir (Chrenek ve ark., 2003;
Hradecka ve ark., 2008; Jiang ve ark., 2010;
Komisarek ve ark., 2011; Thuy ve ark., 2018; Kiyic1 ve
ark., 2019). Meme bezinin gelismesi, laktasyonun
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baglamasi, kas gelismesinin diizenlenmesi, yemden
yararlanma, protein, lipid ve  karbonhidrat
metabolizmas1 gibi bir¢ok fizyolojik olaya katilan
biiytime hormonunu (GH) kodlayan genin siit verimi
icin aday gen olabilecegi bildirilmistir (Hradecka ve
ark., 2008). Sigirlarda 19. kromozom (BTA19)
tizerinde lokalize olan GH geni, yaklasik 1800 (1793)
baz ¢ifti uzunlugunda, bes ekzon ve doért introndan
olusmaktadir (Tatsuda ve ark., 2008). Sigirlarda
farkli verim ozelliklerinin iyilestirilmesi yo6ntnde
yapilan c¢alismalarda, GH geninde belirlenen
polimorfizmlerinden 1ikisi en ¢ok kullamilmigtir.
Bunlardan biri GH geninin 5. eksonunun 127.
pozisyonda Guanin-Adenin degisimine neden olarak,
genin kodladign proteinde bir Lésin (L)-Valin (V)
amino asiti degisimine sebep olan ve Alul
restriksiyon enzimi ile belirlenen polimorfizmdir
(Lucy ve ark., 1991).

Sigirlarda yaklasik 33 kDa agirhiginda ve 291 amino
asitten olusan hipofiz spesifik transkripsiyon faktor-1
(pituitary specific transcription factor-1, PIT-1 veya
POU1F1), hipofiz bezinin gelisimi ve hipofiz bezinin
hormon salgilamasindan sorumlu, hipofiz spesifik bir
transkripsiyon faktoriidiir (Renaville ve ark., 1997).
Sig1r karyotipinin 1. kromozomunda (BTA1) bulunan
ve bes intron ile alt1 eksona sahip olan PI7T-1
genindeki bazi mutasyonlarin hipofiz tarafindan
sallnan buyume, prolaktin ve tiroid wuyarici
hormonlarinin (TSH) {iretiminin durmasina veya az
iiretilmesine sebep oldugu bildirilmistir (Renaville ve
ark., 1997; Thuy ve ark., 2018). Bu gérevlerinden

dolayr PIT-1 geninin c¢iftlik hayvanlarinda stt
Uretiminin artirilmasi, bilyime ve gelismenin
dizenlenmesinde iy1 bir aday gen oldugu

diisiiniilmiistiir (Zhang ve ark., 2009; Heidari ve ark.,
2012).

Yapilan literatiir taramasinda Turkiye’de yetistirilen
Simental 1rki sigirlarda GH ve PIT-1 genleri ile siit
verim Ozellikleri arasindaki iligkinin arastirildig:
calismaya rastlanilmamigtir. Bu ¢calismada Simental
ki sigirlarda GH-Alul ve PIT-1-HinAl
polimorfizmleri ile 1., 2. laktasyon toplam ve giinlik

sit verimleri arasindaki iligkinin arastirilmas:
amaclanmigtir.

MATERYAL ve METOD

GH ve PIT-1 genleri ile siit verim 6zellikleri
arasindaki iligkiyi belirlemek amaciyla, ayni
igletmede 1ikinci laktasyonunu bitirmis 203 bag

Simental 1rki sagmal inek incelenmigtir. Yapilan
polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) islemi icin gerekli
DNA’lar daha énce EUHADYEK 18/154 karar no ile
"Etik Kurul Izinine Tabi Degildir" yazisina istinaden
laboratuvarimizda  bulunan  kanlardan, fenol-
kloroform-izoamil alkol (25:24:1) yéntemi ile izole
edilmigtir.

GH-Alul polimorfizmlerinin belirlenmesi i¢in yapilan
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PCR isleminde, Schlee ve ark. (1994) tarafindan
onerilen ileri dizisi F:5-GCT GCT CCT GAG GGC
CCT TCG-3 ve geri dizisi R:5-GCG GCG GCA CTT
CAT GAC CCT-3’ olan bir primer seti kullanilmigtir.
PCR iglemi hazirlanan PCR karigimlarinin 94 °C’de 5
dakika tutulmasim takiben her bir déngiisii 94 °C’de
40 saniye, 60 °C’de 40 saniye, 72 °C’de 40 saniye
olacak sgekilde 40 dongi olarak yapilmigtir. Son
dongiiniin bitiminden sonra tiipler 72 °C’de 10 dakika
tutularak PCR iglemi sonlandirilmistir. PCR iglemi
sonunda elde edilen 223 bplik dUrtnler Aful
restriksiyon endontikleaz ile kesilmigtir.

Pit-I-Hinfl polimorfizmi yo6niinden genotiplerinin
belirlenmesi amaciyla yapilacak PCR igleminde
primer olarak Javanmard ve ark. (2005) tarafindan
onerilen F: 5"-GAG CCT ACA TGA GAC AAG CAT C-
3" ve R: 5-AAA TGT ACA ATG TGC CTT CTG A-3
olan bir primer seti kullanilmigtir. PCR, hazirlanan
karisgimin 95 °C’de 2 dakika tutumasini takiben her
bir déngilisti 94 °C’de 45 saniye, 60 °C’de 1 dakika, 72
oC'de 1 dakika olacak sekilde 30 dongi yapildiktan
sonra tipler 72 °C’de 3 dakika tutularak yapilmigtir.
Elde edilen 600 bplik PCR drinleri Hinfl
restiriksiyon endontikleaz ile kesilmistir.

Her iki gen i¢in yapilan RFLP islemi sonunda elde
edilen kesim turlnlerine goére her bireyin genotipi
belirlenip, kaydedilerek veri setleri olusturulmustur.
Hazirlanan veri  setlerinin  normal dagilima
uygunlugu Q-Q plot, histogram ve Kolmogorov
Smirnov testiyle degerlendirilmistir. GH-Alul ve PIT-
I-Hinfl polimorfizmleri ile siit verimleri arasindaki
farklihigin istatistiksel 6nem kontroli Tek Yonla
Varyans Analizi (ANOVA) ile yapilmistir. Istatistik
analizlerde NCSS 9 (Kaysville, Utah, USA, 2013)
programi  kullamlmigtir.  Genotip  ortalamalari
arasindaki farkhiliklarin istatistik olarak énemli olup
olmadiklarinin kontrolinde anlamlilik dizeyi P<0.05
olarak belirlenmigtir.

BULGULAR ve TARTISMA
GH-Alul ve PIT-I-HinAl Polimorfizmileri

PCR iglemi sonunda elde edilen 223 bp’lik PCR
urinleri A/ul restriksiyon enzimi ile kesilmesi sonucu
LL genotipindeki bireylerde 171 ve 52 bp
uzunlugunda iki bant, LV genotipindeki bireylerde
223, 171 ve 52 bp’lik ti¢ bant ve VV genotipindeki
bireylerde ise 223 bp’lik tek bandin gorilmesi
beklenmigtir. Ancak 52 bp’lik bandin ¢ok kiigiik
olmasi nedeniyle %3’luk agaroz jel elektroforezi ile
gorintilenememisgtir. Buna ragmen  yapilan
elektroforez igslemi sonunda 223 ve 171 bp’lik bantlar:
bir arada veya tek olarak goriilmeleri bireylerin

genotiplerinin  belirlenmesi i¢in yeterli oldugu
gorilmiistiir (Sekil 1).
Calisma sonunda incelenen Simentallerde LL

genotipinin en yiiksek frekansa sahip oldugu (0.52),
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VV genotipinin en diisiik frekansa sahip oldugu (0.11) Simentallerin ~ GH-Alul  polimorfizmi  y6niinden

oldugu gorulmustiir. Diger taraftan, L allel
frekansinin (0.7), V allel frekansindan (0.3) yiiksek
oldugu gorulmistir. Bu c¢alismada incelenen disi

Hardy-Weinberg (H-W) dengesinde olduklar1 ve
dolayisiyla bu polimorfizm yoéninden varyasyonu
devam ettirdikleri gézlenmistir (Cizelgel).

Ly"PERL]. LV LL LL LV VV IL LL LLOEVSVV

Sekil 1. 223 bp’lik PCR irtinlerinin A/ul enzim kesim gortuntiisti; Lt 50 bp’'lik DNA merdiveni; a: 171 bp’lik A/ul
kesim lrini; b: 223 bp’lik A/ul kesim tirtiinii; PCR: Polimeraz zincir reaksiyonu Grini

Figure 1. Image of Alul enzyme digestion of 223 bp PCR products; L’ 50 bp DNA ladder; a° 171 bp Alul digestion
product; b’ 223 bp Alul digestion product; PCR- Polymerase chain reaction product

Cizelge 1. Incelenen Simental irki sagmal hayvanlarda GH ve PIT-1 genotip ve allel frekanslar:
Table 1. GH and PIT-1 genotype and allele frequencies in examined Simental milch animals

Gen Genotip Frekans: (Genotype Frequencies) Allel Frekanal Ki-kare Analizi (HW)
(Gene) P JP q (Allele Frequencies) (Chi-square Analysis)
GH LL (n=105) LV (n=76) VV (n=22) L \Y X2=2.0680D
0.52 0.37 0.11 0.7 0.3 (Sd=1)
) AA (n=0) AB (n=52) BB (n=151) A B ook (A
PIT' 0.0 0.26 0.74 0.13 0.87 X7 =4.38" (8d=1)

OD; Onemi degil: Sd: Serbestlik derecesi: *; Istatistiksel olarak 0.05 diizeyinde énemli

Bu c¢alisma bulgular1 ile benzer sekilde daha once
farkli tlkelerde yetistirilen Simental irki sigirlarda
ve Bos taurus kokenli farkli sigir irklar ile Bos
indicus orijinli sigir irklarinda GH-Alul polimorfizmi
yoninden L allel frekansinin, V allel frekansindan
yiiksek oldugu bildirilmistir (Cizelge 2). Ancak Bos
taurustan kéken alan Avrupa orijinli sigir irklar: ile
karsilastirildiginda Bos indicustan koken alan sigir
wrklarinda L allel frekansinin oldukga yiiksek oldugu
goriilmektedir (Cizelge 2). Benzer sekilde literatiirde,
LL genotip frekanst Bos indicustan koéken alan
wklarda, Bos taurustan kéken alan irklara gore daha
yiksek bulunmus ve VV genotipi Bos indicustan
koken alan irklarda hi¢ goézlenmedigi goérulmustir
(Cizelge 2). Gerek Bos taurustan kéken alan irklarda
gerekse Bos Indicustan koken alan irklarda L
allelinin, V allelinden yuksek olmasi, L allelinin sigir
wrklarinda atasal bir allel oldugunu
dustindurtmustur.

Calismada incelenen Simental irki sigirlarda PIT-I-
HinAl polimorfizminin belirlenmesi amaciyla yapilan
PCR islemi sonunda elde edilen 600 bp’lik tirtnlerin,
Hinfl endoniikleaz enzim kesimi sonucunda AA
genotipli bireylerde 600 bp’lik tek bant, BB genotipli
bireylerde 357 ve 243 bp’lik iki bant ve AB genotipli
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bireylerde ise 600, 357 ve 243 bplik t¢ bant
aranmistir (Sekil 2).

Calisma sonunda PIT-1-Hinfl polimorfimi y6éniinden
incelenen Simental ki sigirlarda AA genotipli
bireylere rastlanilmamig, buna kargin BB genotipinin
en yiiksek frekansa sahip oldugu (0.74) gézlenmistir.
Cizelge 3'te de gorilecegi tizere AA genotip frekansi
ozellikle Avrupa orijinli sigir irklarinda oldukca
diigiiktiir. Bu nedenle tesadiifi olarak, AA genotipli
hicbir bireyin bu ¢alismaya dahil edilememis oldugu
dusiintlmektedir. Incelenen Simental irki sigirlarda
B allel frekansinin (0.87), A allel frekansindan (0.13)
yiksek oldugu gézlenmigtir. Yapilan Ki-kare analizi
sonunda incelenen Simental irki sigirlarin PI7-1-
Hinfl  polimorfizmi  y6ninden Hardy-Weinberg
dengesinden saptiklar: gozlenmistir (P<0.05) (Cizelge
1).

Bu durum Bos taurustan koken alan farkh sigir
irklarinda yapilan calismalarla uyumludur (Cizelge
3). Gerek bu calisma gerekse farkli sigir irklarinin
incelendigi diger calismalar gostermistir ki PI7-1-
HinAl polimorfizmi yoniinden, Bos taurus orijinli sigir
wklarinda B allel frekansi, A allel frekansindan; BB
genotip frekansi ise diger genotiplerden yuksektir
(Cizelge 3). Ancak literatiirde, Bos taurus orijinli s181r
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wrklarindan sadece Isvicre Esmeri sigir irkinda, diger
calismalardan farkli olarak AB genotipinin en yuksek
frekansa sahip oldugu bildirilmistir (Aytekin ve
Boztepe, 2013). Yapilan literatiir taramasinda Isvicre
Esmerlerinde PIT-1-HinAl polimorfizminin
arastirildigi bagka bir calismaya ratlanilamamigtir.

Bu nedenle Isvicre Esmeri irkinda, diger Avrupa
orijjinli sigir irklarindan farkl olarak AB genotipinin
diger genotiplerden yiiksek bulunmasinin, irk 6zelligi
ya da Aytekin ve Boztepe, (2013) tarafindan incelenen
populasyona 6zgi bir durum oldugu konusunda karar
verilememigtir.

Cizelge 2. Farkli sigir irklarinda GH-A/ul allel ve genotip frekanslari
Table 2. GH-Alul allele and genotype frequencies in different cattle breeds

Allel Frekans: Genotip Frekansi
Irk (Breed (Allele Frequencies) (Genotype Frequencies) Literatiir (Literature)

L \Y LL LV V'A%
Simental 0.694 0.306 0.500 0.389 0.111 Jakaria ve ark. (2009)
Simental 0.734 0.226 0.57 0.32 0.11 Agaoglu ve Akyiiz, (2013)
Simental 0.42 0.58 0.06 0.77 0.19 Bekseitov ve ark. (2017)
Simental 0.695 0.305 0.462 0.467 0.071 Trakovicka ve ark. (2013)
Simental 0.56 0.44 0.37 0.39 0.24 Dolmatova ve ark. (2011)
Holstayn 0.86 0.14 0.714 0.286 0.0.0 Tyulkin ve ark. (2013)
Holstayn 0.896 0.104 0.803 0.186 0.011 Balogh ve ark. (2009)
Isvicre Esmeri 0.781 0.219 0.63 0.31 0.06 Agaoglu ve Akyiiz, (2013)
Jersey 0.52 0.48 0.22 0.61 0.17 Dario ve ark. (2008)
Limosin 0.731 0.269 57.70  30.76 11.54  Sedykh ve ark. (2017)
Hereford 0.684 0.316 0.474 0.421 0.105 Sedykh ve ark. (2017)
Nellore (Bos indicus) 1 0 1 0 0 Curi ve ark. (2006)
Canchim 0.93 0.07 0.867 0.133 0.0 Curi ve ark. (2006)
Nellore (Bos indicus) x Simmental 0.76 0.24 0.433 0.567 0.0 Curi ve ark. (2006)
Nellore (Bos indicus) xAngus 0.92 0.08 0.845 0.155 0.0 Curi ve ark., (2006)
Canchim (Bos indicus) 0.99 0.09 0.818 0.182 0.00 Silveira ve ark. (2008)

Sekil 2. Yapilan PCR iglemi sonunda elde edilen 600 bp’lik trtinlerin Hinfl enzim kesim goriintist; L: 100 bp’lik
DNA merdiveni; a: 600 bp’lik kesim trini; b: 357 bp’lik kesim tUrini; ¢t 243 bp’lik kesim trtina; PCR:

Polimeraz zincir reaksiyonu trini

Figure 2. Image of Hinfl enzyme digestion of 600 bp PCR products; L- 100 bp DNA ladder; a- 600 bp digestion
product; b: 357 bp digestion product; ¢’ 243 bp digestion product; PCR-: Polymerase chain reaction product

Diger taraftan literatiirde, Bos indicustan kdken alan
farklh sigir wrklarinda PI7-1-Hinfl polimorfizminin
aragtirildigr ¢caligmalarda A allel frekansinin ve AA
genotip frekansinin en yiiksek oldugu gérilmustir
(Cizelge 3). Incelenen Bos indicus orijinli sigir
wrklarindan sadece Sahiwal irkinda B allel ve BB
genotip frekansi yiiksek bulunmustur (Chauhan ve
ark., 2015). Diger Bos indicus orijinli sigir irklarinda
ise BB genotipi ya hi¢ bulunamamig ya da ¢ok dusiik
frekansta bulundugu bildirilmigtir (Curi ve ark.,
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2006). Bu durumun Bos taurus ve Bos indicus kékenli

s181r irklarinin ayrilmasinda kullanilip
kullanilmayacaginin da arastirilabilecegi
distnilmistir.

GH-Alul ve PIT-I-Hinfl Polimorfizmi ve Siit Verim
Tigkileri

Tum laktasyon dénemlerinde GH-Alul genotipleri ile
1., 2. laktasyon giinlik ve toplam laktasyon siit
verimleri ve sagimda gecen giin sayis1 (SGGS)
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istatistiksel olarak anlamh bir  farkhhk
bulunmamistir (P>0.05) (Cizelge 4). Istatistiksel
olarak anlaml bir fark belirlenememesine ragmen 1.

laktasyonda LL genotipli bireylerin, 2. laktasyonda
ise VV genotipli Dbireylerin incelenen 6zellikler
yoniinden daha iyi olduklar: gériilmiistiir (Cizelge 4).

Cizelge 3. Farkli sigir irklarinda PI7T-1-Hinfl allel ve genotip frekanslar:
Table 3. PIT-1-Hinfl allele and genotype frequencies in different cattle breeds

Allel Frekansi Genotip Frekansi
Irk (Breed (Allele Frequencies)  (Genotype Frequencies) Literatiir (Literature)

A B AA AB BB
Simental 0.22 0.78 0.118 0.197 0.685 Cosier ve ark. (2008)
Simental 0.249 0.751 0.054 0.391 0.555 Trakovicka ve ark. (2013)
Holstayn 0.25 0.75 0.05 0.40 0.55 Oner ve ark. (2017)
Isvigre Esmeri 0.374 0.626 0.12 0.51 0.37 Aytekin ve Boztepe, (2013)
Limosin 0.273 0.727 0.069 0.408 0.523 Dybus ve ark. (2004)
Sahiwal (Bos indicus) 0.195 0.805 0.039 0.312 0.649 Chauhan ve ark. (2015)
Nellore (Bos indicus) 0.9 0.1 0.795 0.205 0.0 Curi ve ark. (2006)
Canchim (Bos indicus) 0.88 0.12 0.80 0.167 0.033 Curi ve ark. (2006)
Nellore x Simental 0.87 0.13 0.733 0.267 0.00 Curi ve ark. (2006)
Nellore XAngus 0.64 0.36 0.295  0.693 0.012 Curi ve ark. (2006)

Cizelge 4. GH-Alul genotiplerine ile ilk iki laktasyon siit verim &6zellikleri arasindaki iligkiler
Table 4. Relationships between GH-Alul genotypes and the first two lactation milk yield traits

Siit Verim Ozellikleri Genotipler (Genotypes) p
(Milk Yield Traits) LL (n=105) LV (n=76) VV (n=22)

1. Laktasyon TSV 6009.03+154.32 5622.39+199.12 5664.03+335.06 0.262
1. Laktasyon GSV 19.87+0.39 18.87+0.53 19.05+0.75 0.262
SGG 302.91+5.18 297.144+5.90 294.00+8.77 0.648
2. Laktasyon TSV 7111.79+145.61 6996.23+163.36 7727.60+414.14 0.138
2. Laktasyon GSV 23.80+0.41 23.78+0.47 24.77+0.83 0.579
SGG 299.20+3.85 294.97+4.33 311.32+12.71 0.266

TSV: Toplam Siit Verimi; GSV: Giinliik Siit Verimi SGG- Sagimda Gegen Giin

Bu calismaya benzer sekilde, daha oOnce yapilan
Simental (Schlee ve ark., 1994), Holstayn (Hradecka
ve ark., 2008; Balogh ve ark., 2009; Hartatik ve ark.,
2015) ve Jersey (Komisarek ve erk., 2011) sigir
wklarinin incelendigi calismalarda GH-Alul
polimorfizmi ile stut verimi arasinda iligki
bulunmadig1 bildirilmigtir. Buna karsin Simental ve
Holstayn 1rki  sigirlarda GH-Alul polimorfizmi
yoninden VV genotipli sigirlarin diger genotiplilere
gore daha yuksek siit verdigini bildiren ¢aligmalarda
bulunmaktadir (Dolmatova ve ark., 2011; Bekseitov
ve ark., 2017). Diger taraftan farkl iilkelerde yapilan
benzer calismalarda; Holstayn (Shariflou ve ark.,
2000), Isvicre Esmeri (Chrenek ve ark., 2008) ve
Jersey (Dario ve ark., 2008) iwrki sigirlarda LL
genotipli sigirlarin slit  verimlerinin diger
genotiplilere goére daha yiksek oldugu da
bildirilmigtir. Ayrica Holstayn irki sigirlarda yapilan
bir baska ¢aligmada ise LV genotipli bireylerin siit
verimlerinin daha iyi oldugu bildirilmistir (Kiyic1 ve
ark., 2019).

Simental irkinin incelendigi bu ¢alismada PIT-I-Hinfl
genotipleri ile 1. ve 2. laktasyon toplam siit verimleri
ve glinliik siit verimleri arasinda istatistiksel olarak
anlaml bir farklilhik bulunmamistir (P>0.05) (Cizelge
5). Istatistiksel olarak anlamli  bir fark
belirlenememesine ragmen 1. ve 2. laktasyonda BB
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genotipli bireylerin incelenen o6zellikler yoniinden
daha iyi olduklar1 gériilmiistiir (Cizelge 5).

Literatiirde, farkli sigir 1rklarinda PIT-1-Hinfl
polimorfizmi ile sut verim ozelliklerinin arastirildig:
calismalara rastlanilmasina ragmen, Simental sigir
wkinda bu tir c¢alismalarin nispeten az oldugu
goriilmustir. Bu calismalarin birinde Slovakya’da
yetigtirilen Simental 1rki sigirlar incelenmis ve
calisma sonunda PIT-1-Hinfl polimorfizmi ile st
verimi ve sltteki somatik hiicre skoru arasinda iligki
olmadig1 bildirilmistir (Trakovickd ve ark., 2013).
Benzer durum farkli sigir irklarinda yapilan
calismalarda da  gézlenmistir. Ornek olarak,
Turkiye’de ve Cin’de yetistirilen Holstayn 1rk:
sigirlarda (Yan ve ark., 2011; Ozdemir ve ark., 2018),
Polonya’da  yetistirilen ve Holstayn irkindan
gelistirilen Polonya Siyah-Beyaz sigirlarinda (Dybus
ve ark., 2004), Isvigre Esmeri sigir irkinda (Aytekin
ve Boztepe, 2013), etci bir sigir irki olan Limosin
irkinda (Dybus ve ark., 2003) ve bir Endonezya yerli
s1g1r 1rki olan Pasundan irki sigirlarda (Putra ve ark.,
2019)

PIT-1-Hinfl polimorfizmi ile sit verim
ozellikleri arasinda  bir  iliskinin  olmadig:
bildirilmistir.

Buna karsin bir bagka c¢alismada Romanya’da
yetigtirilen Simental ki1 sigirlarda PI7-1-Hinfl
polimorfizmi yoéninden A alleli daha yiksek sut
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verimi ile iligkili bulundugu, bu nedenle siit verimi
yoniinden yapilacak seleksiyon ¢alismalarinda AA ve
AB genotipli bireylerin se¢ilmesinin daha iy1 olacag:
bildirilmistir (Cosier ve ark., 2008). Benzer sekilde
Iran’da yetistirilen Holstaynlarda AB genotipli
hayvanlarin (Heidari ve ark., 2012), Viyetnam’da

yetistirilen Holstayn irki sigirlarda (Thuy ve ark.,
2018) ve Hindistan'da yetistirilen Bos indicus orijinli
Sahiwal 1rki sigirlarda (Chauhan ve ark., 2015) ise
AA genotipli sigirlarin diger genotipli bireylerden
daha yiiksek siit verdikleri bildirilmistir.

Cizelge 5. PIT-1-Hinfl genotipleri ile ilk iki laktasyon siit verim 6zellikleri arasindaki iligkiler
Table 5. Relationships between PIT-1-Hinfl genotypes and the first two lactation milk yield traits

Siit Verim Ozellikleri

Genotipler (Genotypes)

(Milk Yield Traits) AA (n=0) AB (n=52) BB (n=151) P

1. Laktasyon TSV 5749.70+£193.83 5853.47+140.18 0.695

1. Laktasyon GSV 19.45+0.56 19.39+0.35 0.933

SGG 295.98+5.77 301.10+4.41 0.535

2. Laktasyon TSV 6890.43+145.66 7219.58+134.82 0.099

2. Laktasyon GSV 23.11+£0.50 24.17+0.35 0.110

SGG 300.63+5.45 298.34+3.44 0.732

TSV: Toplam Stit Verimi; GSV: Giinliik Stit Verimi SGG: Sagimda Gegen Giin Sayisi

Yapilan ¢alismalarda géstermistir ki Simental 1rk1 da TESEKKUR

dahil farkh sigir wklarinda PI7-1-Hinfl polimorfizmi Bu cahsmayr TYL-2019-8822 proje kodu ile

ile sit verim ozellikleri arasinda ya iligki
bulunamamig, bulunanlarda ise BB genotipi ile sut
verim oOzellikleri arasinda negatif iliski oldugu
bildirilmistir. Bizim ¢alisgmamizda ise AA genotipine
hi¢ rastlamilmamig, buna karsin BB genotipi en
yiiksek frekansta bulunmustur (Cizelge 5). Bu
nedenle Simental irkinda PI7-1-Hinfl polimorfizmi ile
st verim ozellikleri arasinda iliski hakkinda kesin
bir sonuca varilabilmesi i¢in igerisinde AA genotipli
bireylerinde olacagi daha genis sayida Ornegin
incelenecegi yeni bir ¢alismanin yapilmasi gerektigi
disunulmustiir.

Sonu¢ olarak literatiirde, Turkiye’de yetistirilen
Simental sigir wrkinda GH-Alul ve PIT-1-Hinfl
polimorfizmleri ile siit verim o6zellikleri arasindaki
iliskinin arastirildign her hangi bir c¢alismayla
rastlanilmamigtir. Diger taraftan farklh tlkelerde de
Simental irkinda bu iki polimorfizim ile stut verim
ozelliklerinin aragtirildigi ¢alisma sayisininda ¢ok az
oldugu gorulmistir. Yapilan bu calismada hem
Turkiye'de yetistirilen Simental irki sigirlarin GH-
Alul ve PIT-1-Hinfl polimorfizmleri yéniinden
genotiplerinin belirlenmesi, hemde bu polimorfizmler
ile siit verimi arasindaki iligkinin ortaya konulmasi
amaclanmigtir.

Bu c¢alismada incelenen hepsi de ikinci laktasyonda
olan 203 bas sagmal Simental 1irki inekte GH-Alul ve
PIT-1-Hinfl polimorfizmleri ile toplam laktasyon ve
ginlik st verimleri arasinda iliski olmadig
belirlenmistir. Incelenen ozellikler ile GH-AIul ve
PIT-1-Hinfl polimorfizmleri arasinda rakamsal
farkliliklar gozlenmistir. Bu nedenle genotiplemesi
yapilan polimorfizmlerin incelenen verim o6zellikleri
uzerine etkilerinin daha kesin ortaya konulmasi igin
her genotipte yeterli sayida bireyin oldugu
calismalarin planlanmasi gerektigi diistinilmustir.
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