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Ozet: Bu galismada Holstein irki sigirlarda yag asit baglayici protein 4 (FABP4), niikleer reseptér alt ailesi 1, grup H,
Uye 3 (NR1H3) ve stearoyl-CoA desaturaz (SCD) proteinlerini kodlayan genler ile bazi sit verim 6zellikleri arasindaki
iligkilerin arastiriimasi amaglanmigtir. Calismanin hayvan materyalini 166 bas sagmal Holstein inek olusturmustur.
incelenen hayvanlar polimeraz zincir reaksiyonu-restriksiyon pargacik uzunluk polimorfizmi (PCR-RFLP) yéntemi ile
yukarida belirtilen genler yoniinden genotiplendirilmistir. Incelenen érneklerde FABP4 geni icin G allel frekansinin (%
82), NR1H3 geni icin G allel frekansinin (%96) ve SCD geni icin ise C allel frekansinin (%73) en yiksek oldugu goril-
mustur. Yapilan Hardy-Weinberg (HW) ki-kare analizleri sonucunda incelenen Holstein ineklerin FABP4 ve SCD genle-
ri yoniinden HW dengesinde olduklari, NR71H3 geni yoniinden ise HW dengesinde olmadiklari gérilmustir. Calisma
sonunda, sltteki yag orani yéninden NR1H3 genotipleri arasindaki farklilik (P<0.05), yagsiz kuru madde orani yéniin-
den SCD genotipleri arasindaki farkhlik (P<0.05) ve sit yogunlugu yéninden FABP4 genotipleri arasindaki farklilik
(P<0.01) istatistiki olarak 6nemli bulunmustur. Sonug olarak incelenen genlerin st kompozisyonu igin yapilacak selek-
siyon galismalarinda kullanilabileceg@i disinulmustir.

Anahtar kelimeler: Genotip frekansi, Holstein, polimorfizm, stt verim 6zellikleri

Investigation of the Relationship between FABP4, NR1H3 and SCD Genes and Some Milk Yield Traits in
Holstein Cattle

Summary: The aim of this study was to investigate the relationship between genes that encode fatty acid-binding pro-
tein 4 (FABP4), nuclear receptor subfamily 1, group H, member 3, (NR1H3) and stearoyl-CoA desaturase (SCD) pro-
teins and some milk yield traits in Holstein cattle. A total of 166 Holstein dairy cows were used for the study. Genotyp-
ing was performed by polymerase chain reaction and restriction length polymorphism (PCR-RFLP) method. The fre-
quencies of FABP4-G (82%), NR1H3-G (96%) and SCD-C (73%) alleles were found to be high in the examined Hol-
stein cows. According to chi-square test results, the investigated Holstein cows were in Hardy-Weinberg (HW) equilibri-
um for the FABP4 and SCD genes while significant deviation was observed from HW equilibrium for the NR71H3 gene.
Regression analyses revealed that NR1H3 genotypes were associated with milk fat (P<0.05), SCD genotypes were
associated with dry matter without fat (P<0.05) and FABP4 genotypes were associated with milk density (P<0.01).
Taken together, our results indicate that investigated SNPs may be used in the selection programs related with the milk
composition traits in dairy cattle.

Key words: Genotype frequency, Holstein, milk yield traits, polymorphism

Giris tik tekniklerin birlikte kullaniimasi ile hedeflenen ba-
sarlya daha kolay ulasilabilecegi diglintlmektedir
Ciftlik hayvanlan yetistiriciliginde, o6zellikle 1990’l (4).

yillardan itibaren, ekonomik éneme sahip 6zelliklerin

iyilestiriimesinde molekuler genetik yéntemlerin kulla- Suni tohumlama, ¢oklu ovulasyon ve embriyo transfe-

nilma segeneklerinin arastirilmasina olan ilgi gittikge
artmistir (24). Glinumdiz ciftlik hayvanlar yetistiricili-
ginde, klasik seleksiyon teknikleri ve molekiler gene-
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ri gibi yardimci Greme tekniklerinin de yardimiyla kla-
sik seleksiyon (dél kontroli-progeny testing vb) uygu-
lamalariyla ¢iftlik hayvanlarinda ki i1slah ¢alismalarin-
da 6nemli basarilar elde edilmistir. Ancak uzun jene-
rasyon araligi, bir 6zellik yéniinden bireylerdeki feno-
tipik varyasyonda, genotipin katkisinin tam olarak
bilinememesi klasik seleksiyon yontemlerindeki basa-
riyl kisitlayan dnemli etmenlerdir (9,24). Sut ve yu-
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murta verimi gibi cinsiyetle sinirli 6zelliklerde, dusik
kalitim derecesine sahip 6zelliklerde, ilerleyen yaglar-
da ortaya cikan 6zelliklerde veya hayvanin kesilme-
sinden sonra ortaya ¢ikan 6zelliklerde klasik seleksi-
yon yontemleri ile sinirli genetik ilerleme saglanmak-
tadir. Molekuler markdrlerin, ortaya gikmasinda g¢ok
sayida genin ve gevrenin de etkili oldugu verim 6zel-
liklerinin 1slahinda buyik katki saylayabilecegi disi-
nilmektedir (24). Ciftlik hayvanlarinda énemli verim
Ozellikleri ile iligkili oldugu genel olarak kabul gérmus
bircok molekiler markor belirlenmistir. Sigir kantitatif
Ozellik lokusu (QTL) veri tabaninda su ana kadar sut
verimi ile iligkili 2011 civarinda QTL tanimlanmistir

(3).

Sit sigirlarinda; st proteinleri (kazein vb), siit Gretimi
ve salgllanmasinda roli olan hormon ve hormon re-
septorleri (blyime hormonu, leptin, DGAT1 vb) ile
bazi transkripsiyon faktérlerini (hipofiz bezi transkrip-
siyon faktora 1, POU1F1, STAT5A vb) kodlayan gen-
ler, st verim &zelliklerinin iyilestiriimesi ¢alismalarin-
da en ¢ok kullanilan genlerdir (8,10,11,14,26). Sut
verim Ozellikleri ile ilgili olarak incelenebilecek diger
genlerin ise yag asidi metabolizmasinda gorev alan
yag asidi baglayici veya tasiyici proteinleri kodlayan
genler oldugu bildirilmigtir (8,10,14,26).

Yad metabolizmasinda gérevli bir protein olan yag
asit baglayici protein 4'in (FABP4), vicutta yag de-
polanmasi, kolesterol metabolizmasi ve buna bagl
olarak da et kalitesi ile iligkili oldugu bildirilmigtir (23).
Sigirlarda 14. kromozom (Uzerinde bulunan FABP4
geninin, farkli dokularda yag olusum mekanizmasin-
da, lipitlerin hidrolizi ve hucre i¢i yad tasinmasi uze-
rinde 6nemli roli bulunmaktadir (6,18). Bu nedenle
FABP4 geni, daha ¢ok ciftlik hayvanlarinda et kalitesi
ile ilgili galismalarda kullaniimigtir. Ancak bu ¢alisma-
da yad metabolizmasindaki rolii nedeniyle, FABP4
geninin sutin yogunlugu, sit verimi ve st yagi orani
ile iliskili olabilecegi dusUnulmustur.

Nukleer hormon reseptér super ailesinin bir Uyesi
olan nikleer reseptér alt ailesi 1, grup H, lye 3
(NR1H3) proteini, memelilerde hepatik lipogenezi
yoneten ana transkripsiyon faktori olarak bilinir (17).
Karaciger X reseptér a (LXRa) olarak da adlandirilan
NR1H3'U kodlayan gen hem diger lipojenik transkrip-
siyon faktdrlerinin hem de lipojenik enzimlerin eksp-
resyonunu duzenler (5,17). Bu nedenle NR1H3 geni-
nin ciftik hayvanlarinda biyime ve gelisme icin
onemli bir aday gen olabilecegi disunulmektedir (15).

Stearoyl-CoA desaturase (SCD) memelilerde doymus
yag asitlerinin, tekli doymus yag asitlerine donisimu-
ni katalize eden multifonksiyonel bir enzimdir (25).
Bu sebeple sit kompozisyonu ve et kalitesi mekaniz-
masi ile ilgili galismalarda SCD geninin énemli oldugu
digindlmektedir (11). SCD’nin  ruminant kaynakh
hayvansal Urlnlerin yag kalitesinin iyilestiriimesinde
Ozellikle Gzerinde durulmasi gereken bir gen oldugu
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bildirilmistir (19). Italyan Holstein’larinda yapilan bir
calismada, SCD gen polimorfizmi ile yag asidi kom-
pozisyonu arasinda iliski oldugu (7), Japon Siyah
sidirlarinda yapilan bir ¢alismada ise SCD geni ile
digtk erime derecesindeki yaglar ve mermerlesme
arasinda iligki oldugu bildirilmistir (25).

Yapilan literatur taramalarinda, yad metabolizmasin-
da gorev almalarina ragmen FABP4, NR1H3 ve SCD
genleri ile sut verimi ve st kompozisyonu arasindaki
iliskinin arastinildid1 ¢alismaya rastlaniimamistir. Bu
calismada, Holstein irki sagmal ineklerde yag meta-
bolizmasindaki rolleri nedeniyle FABP4, NR1H3 ve
SCD gen polimorfizmleri ile bazi siit kompozisyonu
Ozellikleri ve 305 gunluk sut verimleri arasindaki iligki-
lerin arastiriimasi amaclanmigtir. Bu ¢alisma Holstein
irki sigirlarda  FABP4-Hin1ll, NR1H3-HpyCH4IV ve
SCD-Fnu4HI polimorfizmlerinin arastinldigi ilk calis-
madir.

Gereg ve Yontem

Calismada ERU Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu-
nun 10.04.2013 tarih ve 13/72 karar numaral izin
belgesiyle tamami ikinci laktasyon déneminde bulu-
nan ve 2013 Kasim - 2014 Mart tarihleri arasinda
buzagilayan toplam 166 bas Holstein irki sit sigin
kullanilmigtir.

Siit verim kayitlarinin alinmasi

Denemede kullanilan her bir inek igin laktasyon veri
kayitlari dogumu takiben baslamis inekler kuruya
cikana kadar devam etmistir. Calismada 305 glnlik
laktasyon sit verim kayitlari kullaniimig, eksik laktas-
yonlar ¢cevirme katsayilari kullanilarak tamamlanmig-
tir (21).

Calismada kullanilan inekler rutin olarak ginde lg¢
defa (07:00, 15:00, 23:00 saatlerinde) sagilmiglardir.
Sit kompozisyon ve kalite analizleri icin her ay bir
kontrol glinli belirlenmis ve toplamda 10 kontrol yapil-
mistir. Kontrol gintnde her bir inekten sabah saat
07:00 sagimi esnasinda 50 ml st numunesi alinmig-
tir. Analiz yapilincaya kadar +4 °C'de muhafaza edi-
len sit numunelerinde % yag, % yagsiz kuru madde,
% yogunluk ve % protein oranlari belirlenmistir. Stt
kompozisyonu analizlerinde Milkana (Milkana Multi-
Test milk analyzer, Delaval, Stockholm, Swedish)
st élgiim cihazi kullaniimistir.

DNA izolasyonu ve PCR-RFLP analizleri

DNA izolasyonu, fenol:kloroform:izoamil alkol yonte-
mi (22) ile hayvanlarin kuyruk venalarindan vakumlu
KsEDTA'I tiplere alinan kanlardan yapilmistir. Tim
genler i¢in yapilan PCR islemi Bio Rad T100 (Bio-
Rad, USA) PCR cihazinda yapilmistir. PCR iglemele-
ri; 1.5 mM MgCl;,, 200 yM dNTP (Thermo Fisher Sci-
entific Inc.,Waltham, MA, USA), 5 pmol ileri ve geri
primer, 1xPCR tampon soliisyonu, 1 U Taq polimeraz
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(Thermo Fisher Scientific, USA) ve 100 ng DNA ige-
ren toplam hacmi 25 pl olan karigimlarla yapilmistir.

FABP4 geni igin yapilan PCR isleminde Maharani ve
ark. (17) tarafindan 6nerilen F: 5-
ATTATCCCCACAGAGCATCG-3’ ve R: 5'-
ACAAGACTTGGCCTCAAGGA-3’ primer cifti kullanil-
mistir. PCR islemi, 95°C’de 4 dakika ilk denatiiras-
yondan sonra her bir ddngisi; 94°C’de 1 dakika, 62°
C'de 1 dakika, 72°C‘de 1 dakika olacak sekilde 32
dongl yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika olacak
sekilde gerceklestiriimistir. Kesim iglemi 5 U Hin1ll
(Thermo Fisher Scientific, USA) enzimi ile prospek-
tuste belirtildigi sekilde yapilmistir.

NR1H3 geni icin yapilan PCR igsleminde Maharani ve
ark. (17) tarafindan onerilen F: 5-
GCGTGGCGTATGAGAGCTAC-3 ve R: 5-
TAGACGTGGTCTTGCTGTGG-3 seklinde bir primer
cifti kullanilmigtir. PCR islemi, 94°C’de 10 dakika ilk
denatiirasyondan sonra her bir dongusu; 94°C’de 30
sn, 65°C’de 30 sn, 72°C‘de 30 sn olacak sekilde 35
dongl yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika tutularak
tamamlanmistir. Kesim iglemi, elde edilen PCR (irlin-
lerinin 5 U HpyCH4IV (Thermo Fisher Scientific,
USA) enzimi ile prospektiiste belirtildigi sekilde yapil-
mistir.

SCD geni igin yapilan PCR isleminde Maharani ve
ark. (17) tarafindan onerilen F: 5-
CCCGGTGTCCTGTTGTTGTG-3' ve R: 5- TA-
GACGTGGTCTTGCTGTGG-3' seklinde bir primer
cifti kullaniimistir. PCR protokoll, 94°C’de 10 dakika
ilk denatiirasyondan sonra her bir donglsu; 94°C’'de
30 sn, 62°C’de 30 sn, 72°C‘de 30 sn olacak sekilde
35 dongu yapildiktan sonra 72°C’de 10 dakika tutula-
rak tamamlanmistir. Elde edilen PCR urunleri 5 U
Fnu4H| (Thermo Fisher Scientific, USA) enzimi ile
prospektiste belirtildigi sekilde muamele edilerek
RFLP islemi tamamlanmistir.

Kesim sonrasinda incelenen polimorfizmler yontnden
bireylerin genotipler isleminde etidyum bromdir katil-
mis %3'lik agaroz jel (Prona, Madrid, Spain) elektro-
forezi ile belirlenmistir.

Istatistik analizler

incelenen genler yéniinden genotip ve allel frekansla-
ri ile Hardy-Weinberg (HW) dengesi ucretsiz OEGE
internet sitesinde hesaplanmistir (20). Calismada
elde edilen verilerin normal dagilisa uygunlugu kont-
rol edilerek SAS v9.0 versiyonunda UNIVARIATE
prosediriinde analiz edilmigtir (SAS Institute, Cary,
NC). Sit verim ve kompozisyon Ozellikleri (yag, yag-
siz kuru madde, yogunluk, protein) SAS v9.0 mixed
modeli kullanilarak analiz edilmistir. Modelde baba (1
-19) ve genotip (2 veya 3) etkileri sabit etki, kontrol
test guini (1-10) etkisi ise random etki olarak yer al-
mistir. Kontrol test glnleri laktasyon boyunca ayda 1
defa toplamda 10 defa olarak yapilmistir.
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istatistik model asagidaki gibi verilmigtir:
Yik =M + §j+ G + Ci + e

Y calismada olgulen fenotipik 6zellikleri, u o6lgllen
fenotipik 6zelligin ortalamasini, S; jth babanin sabit
etkisi, Gjarastirilan gen icin i. genotipin sabit etkisi, Cy
test kontrol guiniintin tesadifi etkisi. ey tesadifi rezu-
dual hata.

Bulgular

FABP4-Hin 11l polimorfizmi i¢in yapilan PCR islemi ile
elde edilen 399 bg¢'lik Urlnlerin restriksiyon islemi
sonucunda A ve G olarak adlandirilan iki allel ve l¢
genotip (AA, AG ve GG) belirlenmistir. GG genotipli
bireylerde 399 bg¢'lik tek bant, AG genotipli bireylerde
399, 302 ve 97 b¢'lik g bant, AA genotipli bireylerde
ise 302 ve 97 b¢'lik iki bant gbézlenmistir (Sekil 1).
incelenen Holstein sigirlarinda GG genotip frekansi-
nin diger genotiplerden ylksek (%69), AA genotipinin
ise en az gorilen (%4.8) genotip oldugu belirlenmistir
(Tablo 1).

Sekil 1. FABP4 geni icin yapilan Hinll enzim kesim goruntu-
su. L: 100 bp’lik DNA merdiveni

NR1H3-HpyCH4IV polimorfizmi igin yapilan PCR
islemi sonunda elde edilen 436 bg¢’lik PCR rinlerinin
enzim kesimi sonucunda A ve G olarak adlandirilan
iki allel ve G¢ genotipin (AA, AG ve GG) gorilmesi
beklenmigstir. AA genotipli bireylerde 251 ve 185 bg¢’lik
iki bant, GA genotipli bireylerde 251, 185, 95 ve 90
b¢'lik dort bant, GG genotipli bireylerde ise 251, 95 ve
90 be’lik G¢ bandin gorilmesi beklenmistir. Ancak 95
ve 90 be¢’lik bantlar birbirlerine ¢ok yakin olduklari igin
bu iki bant agaroz jel elektroforezinde birbirinden
ayrilamamigtir. Buna ragmen 251, 185, 95 bg¢'lik
bantlarin bir arada veya ayri ayri gorilmeleri bireyle-
rin genotiplerinin belirlenmesi igin yeterli oldugu kabul
edilmistir (Sekil 2). NR1H3-HpyCHA4IV polimorfizmi
yoniinden incelenen Holstein irki sigirlarda GG geno-
tip frekansinin en yiksek (%96.4) oldugu, buna kar-
sin AG genotipli bireylere rastlaniimadigi gérilmdastdr
(Tablo 1).

SCD-Fnu4HI| polimorfizmi igin yapilan PCR islemi
sonunda elde edilen 256 b¢'lik Uriinlerin enzim kesimi
sonucunda C ve T olarak adlandirilan iki allel ve G¢
genotip (CC, CT ve TT) belirlenmistir. CC genotipli
bireylerde 143 ve 75 b¢'lik iki bant, CT genotipli birey-
lerde 143, 113 ve 75 b¢'lik Gg bant, TT genotipli birey-
lerde ise 143 ve 113 bg¢'lik iki bandin gérulmesi bek-
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Sekil 2. NR1H3 geni igin yapilan HpyCH4IV enzim kesim
goruntusi. L: 100 bp’lik DNA merdiveni

lenmistir (Sekil 3). Enzim kesini sonunda Holstein irki
sigirlarda CC genotipi frekansinin en ylksek (%56),
TT genotipi frekansinin ise en dusik oldugu (%9.5)
gOrulmustir (Tablo 1).

Calismada ele alinan fenotipik 6zelliklerden sutteki
yag orani yénunden NR71H3 genotipleri arasindaki
fark énemli (P<0.05) bulunmustur (Tablo 2). incele-
nen Ozelliklerden yagdsiz kuru madde 6zelliginde ise

Sekil 3. SCD geni igin yapilan Fnu4HI enzim kesim gorinti-
sU. L: 100 bp’lik DNA merdiveni

SCD genotipleri arasindaki fark 6nemli (P<0.05) bu-
lunmustur (Tablo 2). Yogunluk 6zelliginde ise FABP4
geninde belirlenen genotipler arasinda farkin 6nemli
oldugu (P<0.01) belirlenmistir (Tablo 2). Protein ve
305 giinlik sit verimi ydniinden incelenen genlere ait
genotipler arasinda bir fark (P>0.05) bulunmamisgtir
(Tablo 3).
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tiplerden yiksek (%69), AA’'nin ise en az gorilen (%
4.8) genotip oldugu belirlenmistir (Tablo 1). Benzer
sekilde, Maharani ve ark.’nin (17) yerli bir Kore sigir
irki olan Hanwoo irkinda FABP4-Hin1Il polimorfizmini
arastirdiklar ¢alismalarinda, GG genotip frekansinin
diger genotiplerden yiksek oldugu ve AA genotipinin
ise en az gorulen genotip oldugu bildirilmistir. Calig-
mada incelenen FABP4-Hin1ll polimorfizmi ile ilgili
baska bir sigir irkinda yapilan bir galismaya rastlanil-
mamasi nedeniyle, diger sigir irklari ve farkl Holstein
popllasyonlarindaki FABP4-Hin1Il polimorfizmileri ile
bizim elde etti§imiz sonuglar kargilastirlamamigtir.

Yapilan literatlr taramasinda, FABP4-Hin1Il polimor-
fizmi ile sut verim 6zellikler arasinda iligkinin aragtiril-
digi bir calismaya rastlaniimamigtir. Bu calismada
incelenen Holsteinlarda FABP4-Hin1Il polimorfizmi ile
sut yogunlugu arasinda iligki oldugu, st yogunlugu-
nun AA genotipli bireylerde diger genotipli bireylerden
yuksek oldugu, sutteki yag orani bakimindan da AA
genotipli bireylerin diger genotiplere gére daha disuk
yag oranina sahip olduklari belirlenmistir. Buna karsi-
ik FABP4-Hin1ll polimorfizmi ile 305 glnluk siit veri-
mi, yagsiz kuru madde ve protein oranlari arasinda
iliski bulunamamistir.

Beslenme ve genotip gibi birgok faktor tarafindan
etkilenen sit yogunlugunu, sit proteini, yagsiz kuru
madde, sut sekeri laktoz ve sutteki mineral madde
oranlari arttirirken, sitteki yag oranindaki artis diiglr-
mektedir (12). Bunu destekler sekilde yapilan bu ¢a-
lismada belirlenen genotipler ve suitteki yag orani
arasindaki farkin istatistiksel olarak énemli olmamasi-
na ragmen AA genotipli bireylerin sitlerindeki yag
oraninin diger genotipli bireylerden daha disuik oldu-
gu gorilmustir (Tablo 2). Sit yagr orani ve sit yo-
gunlugu arasindaki negatif iliskiden dolayi, AA geno-
tip frekansinin azaltiimasina yonelik bir seleksiyonun
sutteki yag oraninin arttirimasini saglayabilecegi
disundlmektedir. Bu gorisl destekler sekilde sut
yagi orani en dusuk ve yogunlugu en yiiksek olan AA

Tablo 1. incelenen hayvanlarin FABP4, NR1H3 ve SCD genotip ve allel frekanslar

Gen Genotip Frekansi (%) AIII((:InI:e- HV\I(I;E})(;I()are
AA AG GG A G X7 = 18318
FABP4  Gozlenen 8 (%4.8) 44 (%26.2) 114 (%69) %18 %82 b= 0.165
Beklenen 5.36 49.29 113.36 '
AA AG GG A G X = 166+
NR1H3  Gozlenen 6 (%3.6) 0 160 (%96.4) o, o6 b= 0.001
Beklenen 0.21 11.57 156.21
cc CT TT c T X2 = 2.09"8
SCD Gozlenen 94 (%56) 56 (%34.5) 16 (%9.5) %73 %27 b= 0,121
Beklenen 90.05 65.89 12.05 ° ¢ '

HWE: Hardy-Weinberg Dengesi; SD: serbestlik derecesi

Tartisma ve Sonug

FABP4-Hin1Il polimorfizmi yoniinden incelenen Hols-
tein irki sigirlarda GG genotip frekansinin diger geno-
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genotipli birey sayisinin (8 birey) diger genotiplerden
distk oldugu gérilmektedir (Tablo 2). Diger taraftan
sutteki somatik hilicre sayisi da sutin yodunlugunu
etkilemektedir (1). Bu nedenle FABP4-Hin1ll polimor-
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Tablo 2. FABP4, NR1H3 ve SCD genlerine ait genotiplerde siit verimi ve bazi kompozisyon 6zelliklerine ait tanimlayici istatis-

tikler ve 6Gnem kontroli

Siit Kompozisyon Ozellikleri

Yag
Gen Genotip N & _
(X +5: )
AA 8 2.991+0.161
FABP4 AG 44 3.288 +0.096
GG 114 3.166+0.083
P 0.079
AA 6 2.783+0.179°
NR1HS3 GG 161 3.201+0.082°
P 0.012
cC 93 3.165+0.085
sScD CT 57 3.229 +0.092
T 16 3.169 +0.123
P 0.614

Yagsiz KM Yogunluk Protein
(J?isi) (fiﬁ'f) (J?isg)
9.111+0.063 32.210+0.376° 3.411+0.093
9.090+0.032 30.847+0.197° 3.417+0.043
9.087+0.025 31.037+0.156° 3.445+0.029
0.927 0.002 0.783
9.110+0.071 31.538+0.426 3.444+0.106
9.088+0.023 31.037+0.149 3.436+0.027
0.756 0.227 0.943
9.117+0.026° 31.165+0.162 3.461+0.031
9.067+0.030% 30.886+0.184 3.405+0.039
9.009+0.045° 30.974+0.275 3.402+0.065
0.022 0.214 0.335

Genotipler arasindaki istatistiksel farkliliklar: ® ve bp <0.05; KM: Kuru madde; X+ S 5 . ortalama * standart hata

Tablo 3. FABP4, NR1H3 ve SCD genlerine ait genotipler ile siit verimi arasindaki iligki

Gen Genotip N 305 Giinliik Siit Verimi (X = ~% )
AA 8 8259.87£266.63
FABP4 AG 44 7756.20£121.88
GG 114 7796.86+84.06
P degeri 0.207
AA 6 8193.44+303.44
NR1H3 GG 160 7798.23+76.98
P 0.195
cc 93 7765.62+89.82
scD cT 57 7895.24+110.46
T 16 7818.10£186.64
P degeri 0.557

fizmi ile sltteki somatik hiicre sayisi arasindaki iligki-
nin aragtirildigi calismalar da planlanabilir.

Bu ¢alismada NR1H3-HpyCH4IV polimorfizmi yonun-
den incelenen Holstein irki sigirlarda GG (%96.4)
genotipinin en yaygin genotip oldugu, AG genotipine
ise rastlaniimadigi gortulmuistir. Hanwoo sidirlarda
yapilan ¢alismada da bizim galismamiza benzer se-
kilde GG genotipini en yiksek oldugu (%68) bildiril-
mistir. Buna karsilik AG genotipinin bu irkta bulundu-
gu (%30) ve AA genotipinin ise en az gorilen genotip
(%2) oldugu bildirilmistir (18). Bu durumun Hanwoo
irkinin Uzak Dogu kokenli ve etgi bir irk olmasindan
buna karsilik Holsteinlarin Avrupa kdkenli ve sttgu bir
irk olmasindan kaynaklanmis olabilecegi dusuntil-
mdstir. Bu galismada kullanilan SNP’nin incelendigi
bagka bir calismaya rastlaniimamistir.

Yagd metabolizmasindaki rolli nedeniyle, st verimi ve
sut kompozisyonu ile iligkilerinin olabilecegi dusunu-
len NR1H3 geni ydninden verileri alinan 6zellikler-
den sadece siutteki yag orani bakimindan genotipler

arasinda fark bulunmustur. Belirlenen genotiplerden
AA genotipli bireylerde sut yagdi oraninin diger geno-
tipten disik oldugu goérlilmdistir. Yapilan literatlr
taramasinda, meme bezinde siit yagdi transkripsiyo-
nunun dizenlenmesinde énemli roll oldugu bildirilen
(13) NR1H3 geni ile sitteki yag orani arasindaki ilis-
kinin arastirildigi bir ¢galismaya rastlaniimamistir. Bu
calisma, yad metabolizmasindaki roli nedeniyle
NR1H3 geninin sidirlarda sut yagi orani ile iligkisi ilk
kez ortaya konmustur. Calisma sonunda NR71H3-
HpyCH41V polimorfizminin sidirlarda yapilacak sut
yagi oraninin artiriimasi ¢alismalarinda markor olarak
kullanilabilecegi dustniimustir. Diger taraftan sigir-
larda NR1H3 geni ile yagd asidi kompozisyonu arasin-
da iliskisi bulundugu bildiriimektedir (18). Dolayisiyla
NR1H3-HpyCHA4IV polimorfizminin ayni zamanda
sigir sitlerindeki yag asidi kompozisyonu ile ilgili ¢a-
lismalarda da kullanilabilecegi diigtntimastdir.

SCD-Fnu4HI polimorfizmi yoninden incelen Holstein-
larda CC genotip frekansinin (%56) diger genotipler-
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den yiksek oldugu gorilmustir. Buna karsilik
Hanwoo sigirlarinda CT genotip frekansinin (%41)
diger genotiplerden yiiksek oldugu, CC genotip fre-
kansinin (%19) ise en dusik oldugu bildirilmistir (17).
Bunun incelenen sigir irklarinin kokenlerinden ve
yetistirme amaclarindan kaynaklanmis olabilecegi
disindlmastir.

italyan Holsteinlarinda SCD geni igin yapilan tek iplik-
li konformasyon polimorfizmi (SSCP) ile sit verimi,
sut yagi verimi, sutteki orani, sitteki protein verimi ve
sutteki protein orani arasindaki iligkinin arastinldigi
bir calismada SCD geni ile sut ve protein verimi ara-
sinda iliski oldugu bildirilmistir (16). Benzer sekilde
Cin’de yetistirilen Holstein’larda SCD geninin 3. intro-
nunda bulunan bir SNP ile sit, yag ve protein verim-
leri arasinda iligkili oldugu bildirilmigtir (2). Bizim ¢a-
lismamizda incelenen Holstein’larda SCD-Fnu4HI
genotipleri ile sutteki yagsiz kuru madde orani arasin-
da istatistiksel bir fark oldugu gériilmiistiir. incelenen
Holsteinlarda CC genotipli bireylerin diger genotiplile-
re gore daha yuksek yagdsiz kuru madde oranina sa-
hip olduklar gérilmistir. Sitteki yagsiz kuru madde-
yi azotlu bilesikler (protein ve protein olmayan bilesik-
ler), laktoz, suda eriyen vitaminler ve mineral madde-
ler olusturmaktadir (12). Sitteki hilenin de bir gdster-
gesi olan sitteki yadsiz kuru madde orani ayni za-
manda sitin randimaniyla da iligkilidir. Dolayisiyla
SCD-Fnu4HI polimorfizmi yonunden CC genotipli
bireylerin sitlerinden daha fazla yogurt ve peynir elde
edilebilecegi disunilebilir.

Calisma sonunda FABP4-Hin1ll polimorfizmi ile sit
yogunlugu ve sutteki yad orani; NR1H3-HpyCH4IV
polimorfizmi ile sitteki yagd orani; SCD-Fnu4HI poli-
morfizmleri ile yagsiz kuru madde orani arasinda
iligki oldugu belirlenmigtir. Elde edilen bulgular i1sigin-
da FABP4-Hin1ll polimorfizmi ve NR1H3-HpyCH4IV
polimorfizminin sutteki yag orani bakimindan yapila-
cak islah galismalarinda, SCD-Fnu4HI polimorfizmi-
nin ise yagsiz kuru madde oraninin iyilestirimesine
yonelik 1slah ¢alismalarinda kullanilabilecegi dustnul-
mustir. Ancak yag metabolizmasindaki rolleri nede-
niyle FABP4, NR1H3 ve SCD genlerinin sit verim
Ozellikleri ve sitteki yag asidi profili arasindaki iligkile-
rin arastinlacagl yeni caligmalarin planlanabilecegi
distndlmektedir.
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