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OZET

Bu caligma, Holstein 1rk1 erkek sigirlarda CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST-
S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin frekanslarinin belirlenmesi ve bu
polimorfizmlerin bireysel ve/veya ikili interaksiyonlarinin canli agirlik, karkas ozellikleri

ve et kalitesi 6zelliklerine etkilerinin ortaya konulmasi amaciyla yapilmistir.

Calismada 14-21 aylik yaslarda kesilen 400 bas Holstein 1rk1 erkek dana kullaniimistir.
Alman kan 6rneklerinden PCR-RFLP yontemi ile genotiplendirme islemi
gerceklestirilmistir. Canli agirlik, sicak ve soguk karkas agirliklari, karkas randimana,
kabuk yag1 kalinligi, MLD alani, mermerlesme derecesi, pH, et rengi ve karkas ol¢iileri
kaydedilmistir. Rastgele 6rnekleme metodu ile se¢ilen 50 hayvanda et kalitesi

parametreleri incelenmistir.

CAPN1- G316A polimorfizminin; canli agirlik, sicak ve soguk karkas agirliklar
(p<0,001), karkas randimani, kabuk yag1 kalinlig, i¢ gogiis derinligi, but uzunlugu
(p<0,05), MLD alani, karkas uzunlugu, but ¢evresi ve et tekstiirti 6zelliklerini (p<0,01);
CAPN1- V530I polimorfizminin ise L* degeri ve pisirme kaybi (p<0,05) ile tekstiir
ozelligini (p<0,001) etkiledigi belirlenmistir. CAST- S20T polimorfizminin; canli agirlik,
i¢ gogiis derinligi ve b* degeri tizerinde etkilidir (p<0,05). GHR- S555G polimorfizmi;
pH, a* degeri ve pisirme kaybi degerlerini etkilemistir ( p<0,01). LEP- A80V
polimorfizmi ile incelenen 6zellikler arasinda istatistiksel diizeyde iliski gozlenmemistir.
CAST- S20T x LEP- A80V interaksiyonu karkas randimanini; CAPN1- V5301 x GHR-
S555G ve LEP- A80V x GHR- S555G interaksiyonlar1 pH degerini; CAPN1- G316A x
CAPN1- V5301 ile CAPN1- V5301 x CAST- S20T interaksiyonlarinin ise but ¢evresini
istatistiki diizeyde etkiledigi belirlenmistir (p<<0,01).

Bu caligmada etkileri belirlenen polimorfizmlerin et verimi ve kalitesinin 1slahinda

kullanilabilecegi sonucuna varilmaistir.

Anahtar kelimeler: Polimorfizm, PCR-RFLP, Karkas 6zellikleri, Et kalitesi, Holstein



SUMMARY
ASSESSMENT OF THE GENES THAT AFFECT CARCASS
CHARACTERISTICS, MEAT YIELD AND QUALITY AND THE ASSOCIATION
OF THE GENES WITH YIELDS IN HOLSTEIN BULLS

The aim of this study was to investigate the bovine CAPN1- G316A, CAPN1- V530lI,
CAST- S20T, LEP- A80V and GHR- S555G polymorphisms frequencies and to identify
individual and/or interaction effects of these polymorphisms on the live weight, carcass
characteristics and meat quality of Holstein bulls.

In this study 400 Holstein bulls slaughtered at age 14-21 months were used. PCR-
RFLP method was carried out from blood samples for genotyping. Live weight, hot and
chilled carcass weight, dressing percentage, back fat thickness, MLD area, marbling score,
pH, meat color and carcass measurements. Meat quality parameters were determined from
50 bulls that was randomly selected.

CAPNL1- G316A polymorphism significantly affected live weight, hot and chilled
carcass weight, dressing percentage, back fat thickness, inner chest depth, rump height
(p<0.05), MLD area, carcass length, rump width and meat texture (p<0.01); CAPN1-
V5301 polymorphism significantly affected L* value and cooking loss (p<0.05) and meat
texture (p<0.001). CAST- S20T polymorphism was significantly associated with live
weight, inner chest depth and b* value (p<0.05). GHR- S555G polymorphism was
significantly affected pH, a* value and cooking loss (p<0.01). CAST- S20T x LEP- A80V
interaction was significantly associated with dressing percentage; CAPN1- V5301 x GHR-
S555G and LEP- A80V x GHR- S555G interactions were significantly associated with pH
and CAPN1- G316A x CAPN1- V5301 and CAPN1- V5301 x CAST- S20T interactions
were significantly associated with rump width (p<0.01).

Consequently, the polymorphism effects that were inspected may be used for selection

programmes.

Keywords: Polymorphism, PCR-RFLP, Carcass characteristics, Meat quality, Holstein



GIRIS

Tiirkiye’de et sanayisi, ekonomik agidan oldukea biiyiik bir 6neme sahiptir ve giin
gectikce yeni agilan kuruluslar ve mevcut girisimcilerin bu yondeki yatirimlariyla
genislemektedir. Molekiiler diizeyde yapilan ¢alismalarin, et verimi ve kalitesi
konularinda yararlar1 birgok tilkede ortaya konulmus olup, tilkemizde ise yetersiz kalmistir.
Klasik seleksiyon metodlariyla kesim sonrasi saptanabilen 6zelliklerin belirlenmesi, hem
uzun siire gerektirmekte hem de ekonomik acidan kayiplara yol acabilmektedir. Bu
nedenle molekiiler genetik ¢calismalar, bir¢cok 6zelligin hayvan daha canliyken ortaya
konulabilmesine ve bu verilerin erken seleksiyonda kullanilabilmesine olanak
saglamaktadir (1). Geligmis tilkeler molekiiler genetikteki ilerlemelerden hayvan islahinda
yararlanmakta ve bu alanda biiyiik yatirimlar yapmaktadir. Bu tilkeler ¢aligmalari,
bakanlik, liniversite, 6zel sektor ve yetistirici birlikleri ile ortaklasa gerceklestirmektedirler.
Bu amacin ger¢eklesmesi igin ellerinde bulunan giftlik hayvanlarinin genetik karakterlerini
ortaya koymakta, gelistirilen iiriinlerin patentlerini almakta ve bu genlerin korunmasina

yardime1 olmaktadirlar.

Yeterli olgunluga ulagmis saglikli hayvanlardan uygun teknikler kullanilarak elde
edilen yenilebilir hayvansal gidaya et ad1 verilmektedir. Et, yiiksek biyolojik degeri,
doyuruculugu ve igerdigi proteinler agisindan beslenmede ¢ok 6nemli bir yere sahiptir (2).
Diinya niifusunun hizla artmasi ve kentlerde yogunlagsmasi sonucu, et iiretimi diinyanin
onde gelen sanayileri arasina girmistir. Giinlimiiz et endiistrisinde hem et veriminin
arttirilmasi hem de daha kaliteli et ve et {iriinlerinin elde edilmesi amag¢lanmaktadir.
Tiirkiye’de son yillarda kisi basina diisen milli gelirin artmasina bagli olarak sigir etine
olan talep de giderek artmistir. Hayvan sayisindaki artisa ragmen et sektoriindeki
organizasyon ve uygulamalardaki eksiklikler, et arzinin talebi karsilayamamasi ve
dolayisiyla et fiyatlarinin artmasina yol agmistir. Bu durumda birim hayvandan elde edilen
et miktarinin artirilarak, et talebinin digalimla karsilanmas1 yerine milli kaynaklardan
saglanmasi politikalar1 6n plana ¢ikmistir. Ote yandan son yillarda molekiiler genetik
alanindaki gelismeler, hayvanciligi ileri tilkelerde igaretleyici yardimi ile seleksiyon
alaninda 6nemli gelismelere yol agmistir. Birgok iilke, ellerinde bulunan genetik
kaynaklarin, genetik yapilarini ortaya ¢ikarmakta, verimleri etkileyen genleri belirlemekte
ve bu genlerden yararlanarak 1slah ¢alismalarma hiz vermektedir. Ulkemiz ise bu alanda

oldukca geg¢ kalmis, laboratuar, sarf malzemesi ve yetismis insan kaynaklarindaki sorunlari



¢ozmede yeterince basarili olamamistir. Bu tiir uygulamalar {ilkemiz i¢in artik kaginilmaz

hale gelmistir.

Birim hayvandan elde edilen et verimini artirmak i¢in bagvurulan seleksiyon
yontemlerinin etkinligi, cevre sartlarindan dolay diisiiktiir. Son yillarda, 6zellikle
molekiiler genetik alaninda gelisen biyoteknolojilere paralel olarak, molekiiler diizeyde
daha ayrintili aragtirmalar yapabilme imkani, yeni yontemlerin gelistirilmesine ve
kullanilabilirliginin artmasina olanak saglamistir. Sigir eti iretiminde; et veriminin yani
sira, onem kazanan bir diger unsur da karkas ve et kalitesidir. Degisik populasyonlarda
molekiiler diizeyde yapilan ¢aligmalar, et kalitesinin arttirilmasinda beslenme 6zelliklerinin
yani sira genotip kaynakli unsurlarin da etkisinin énemli oldugunu ortaya koymustur. Sigir
eti tiikketicileri giderek artan bir sekilde yiiksek ve istikrarli bir et kalitesi aramaktadirlar.
Bunun sonucunda et endustrisi, kalite 6zelliklerini kontrol amaciyla arastirmalarda kalite
ozelliklerini tanimlamayi, kas biyolojilerini ve genotipik 6zellikleri anlamay1
hedeflemektedir. Sigir etinde, et ve yag rengi, mermerlesme derecesi, tekstiir, duyusal
Olcutler onemli kalite 6zellikleri olarak kabul edilmektedir. Molekiiler diizeyde yapilan
caligmalar, genetik yapinin, et verimi ve kalitesi konusunda ¢ok 6nemli oldugunu ortaya
koymustur. Bu sayede et kalitesi gibi genellikle kesim sonras1 saptanabilen 6zelliklerin
onceden belirlenmesine ve mevcut potansiyelin ortaya konulmasina da imkan saglamistir.
Son yillarda biliyiime orani, karkas agirligi, yagsiz et verimi, mozaik yag dagilimi ve
tekstiir gibi 6zelliklerle iliskilendirilen bir¢ok gen belirlenmistir (3-5). Et iiretimine iliskin
ozelliklerin gelistirilmesinde geleneksel yontem, fenotipik verilerin istatistiksel
analizlerinin yapilmasi esasina dayanmaktadir. Bu seleksiyon metodu, yiiksek kalitima
sahip 6zellikler i¢in etkilidir. Ancak et endiistrisinde 6zellikle de kaliteye iliskin veriler
genellikle kesim sonrasi elde edilmektedir. Bu nedenle bu 6zelliklerin analizinin 6nceden
yapilmas1 zordur. Genetik isaretleyici destekli seleksiyon ise bu 6zellikler i¢in genetik

ilerlemede cok yuksek bir potansiyele sahiptir (6).

Kasaplik hayvanlarin kesilerek bas, ayaklar (6n bacaklar articulatio carpi, arka
bacaklar da articulatio tarsi’den), deri, kuyruk (4. kuyruk omurundan kesilir), batin i¢
organlar (gogiis, karin ve pelvis boslugunda bulunan i¢ organlar) ayrildiktan sonra geriye
kalan biitiin govdeye karkas denir. Baz1 iilkelerde bobrek ve bobrek yaglari karkasa dahil
edilmekte birlikte Turkiye’de karkasa dahil edilmemektedir (7). Kesimi takiben karkasi

olusturan kaslarin ete doniisiim olay1 postmortem degisiklikler ad1 verilen biyokimyasal ve



fiziksel degisikliklerin tamamini kapsayan karmasik bir siiregte gerceklesmekte ve bu
stireci kapsayan yOnetim ve organizasyon saglikli ve kaliteli et tiretiminde biiylik 6nem
tasimaktadir. Hayvanlarin uygun kosullarda kesim isleminin gergeklestigi durumlarda
rigor mortis normal sekilde olusur ve et kalitesinde optimum diizeyler yakalanabilir.
Kesim oncesi yiiksek diizeyde stres yasayan hayvanlarda pH’1n yiikselmesine ve et
kalitesinde arzu edilmeyen durumlarin ortaya ¢ikmasina neden olmaktadir. Bu durumlarin
elimine edilmesinde uygulanan bazi uygulamalar bulunmaktadir. Bunlardan birisi kesim
oncesinde hayvanlara uygulanan bayiltma islemidir. Hayvan refah1 agisindan bir¢ok
tilkede zorunlu kilinan bayiltma igleminin ayn1 zamanda kesim Oncesi olusan stresi
engelleyerek kaslardaki glikojen rezervlerini diisiirmek ve 6liim sertliginin (rigor mortis)
daha iyi sekillenmesi yoluyla et kalitesini arttirdigi da bildirilmektedir (8). Et kalitesini
arttirmak amaciyla yapilan bir diger islem de karkaslara dogrusal akim ile uygulanan
elektrik stimiilasyonudur. Bu iglem ile rigor mortis 6ncesinde meydana gelen dogal siire¢
hizlandirilarak etteki renk, tekstiir ve lezzet gibi kalite 6zelliklerinin iyilestirilmesi
amaglanmaktadir (9). Ayrica elektrik stimiilasyonunun mikrobiyal yiikii azaltarak saglikli
et iiretimine de katkist oldugu bildirilmektedir (10). Kaslarda meydana gelen postmortem
degisikliklerin en 6nemlilerinden birisi pH degerleridir. Kesimden hemen sonra etin
normal pH degeri 7,0-7,3 degerlerinde goriiliirken ilerleyen suregte enzimatik faaliyetlerin
etkisiyle 5,5 ve altina diismesi beklenmektedir. Bu degisimler normal kosullarda kesimi
gerceklestirilen sigirlarda 18-40 saat arasinda goriilmektedir. Kesim dncesi yeterince
dinlendirilmemis ve hasta hayvanlarda ise arzu edilen pH degerlerine ulagilamaz (11, 12).
Normal kosullarda gergeklesmeyen pH degisimleri etlerde gevreklik, su tutma kapasitesi
ve renk gibi kalite 6zelliklerinin diismesine ve tiiketiciler tarafindan tercih edilmeyen
iretimlerin olusmasina neden olarak ciddi ekonomik kayiplara yol agmaktadir (12).
Bununla birlikte etlerin uygun depolama kosullari ile birlikte optimum olgunlagma
evresine ulagmamasi sektorde karsilasilan sorunlarin biiyiik bir nedeni olarak
degerlendirilmektedir. Optimum olgunlasma sigir kaslarinda 10-15 glinde
gerceklesmektedir (7). Kesim islemini takiben etlerin oksijen ile temasinin uygun
kosullarda saglanmasi gerekmektedir. Bu durum etlerde istenmeyen bir pigment olan
metmyoglobin yerine oksimyoglobin olusumunu ve hedeflenen et rengi degerlerine
ulagilmasini saglamaktadir. Bununla birlikte kesime sevk edilen hayvanlarin ki, yasi ve
beslenme 6zellikleri gibi cevresel faktorler de et verimi ve kalitesinde belirleyici etkenler

olarak degerlendirilmektedir (13).



‘BovMap’ olarak da bilinen sigir genom haritasi projesi ile sigir genomunun
anlagilmasina yonelik bir¢ok gelismeler saglanmistir. Genetik isaretleyiciler ve
mikrosatellit uygulamalar1 da 6zellikle kantitatif 6zelliklerin belirlenmesine olanak
saglamistir. Et verimi ve kalitesinin belirlenmesinde de giinimuizde molekdiler
caligmalardan giderek artan diizeyde faydalanilmaktadir (1). Et verimi ve kalitesi gibi
farkli irklarda ve ayni irkin farkli bireyleri arasinda ¢ok degisiklik gosteren kantitatif
oOzelliklerin belirlenmesinde dogru seleksiyon modellerinin belirlenmesi ve bu modellerin
molekiiler ¢alismalarla desteklenmesi daha da biiylik 6nem kazanmaktadir. Bu amagla
fenotipik verilere istatistiksel diizeyde anlamli etkileri bulunan bir¢ok gen polimorfizmi
belirlenmistir. Bu genlerden birisi olan Calpain 1 (CAPN1), mikromolar kalsiyum—aktive
noétral proteaz geni olarak bilinir ve postmortem kosullarda myofibrillar proteinleri
indirgeyen sistin proteaz yani p-calpain’ i indirger (14). Kesim sonrasi siiregte onemli
derecede rol oynamaktadir. p-calpain aktivasyonunun regulasyonu, et gevrekligi ile
iligskilendirilmistir (15). Sigir CAPN1 geni, BTA29 (Bovine chromosome-Sigir
kromozomu)’ un telomerik ucunda haritalanmistir (16). CAPN1 geni ekzon 9’da yer alan
G316A ve ekzon 14°te yer alan V5301 polimorfizmleri et verimi ve kalitesinde potansiyeli
yiiksek giiclii markirlar olarak bildirilmektedir (4, 14, 17-20). Calpastatin geni (CAST) ise
calpainlerin spesifik bir inhibitoridir. Calpain sistemi, myoblast migrasyonu ve fiizyonu,
protein doniisiimii ve kas gelisimi regiilasyonunu kapsamaktadir. CAST, ciftlik
hayvanlarinda karkas 6zellikleri ve biiyiime kontrolii konusunda oldukga etkili bir gendir
(4, 21-23). CAST geninde ekzon 1C/1D ve kodlayan sekans pozisyonu 61’°de yer alan
S20T polimorfizminin et kalitesi 6zelliklerinde etkili oldugu bildirilmektedir (22). Leptin
geni (LEP), enerji metabolizmasinin diizenlenmesinde biiyiik rol oynar ve hipotalamustaki
Ob-Rb reseptorlerini stimiile eder. Leptinin sentezi ve ekspresyonu adipoz doku ile
iliskilendirilmistir (24). Obezite geni (OB) olarak da bilinen leptinin, istahin
diizenlenmesi, enerji kullanimi ve biiylime orani gibi konularda 6nemli bir rol oynadig:
tanimlanmistir (25). Ekzon 3 pozisyon 239°da yer alan A80V polimorfizminin et verimi
ve kalitesi ile siit verimi dzelliklerinde etkili oldugu bildirilmektedir (26, 27). Bulylme
hormonu reseptor geni (Growth Hormone Receptor Gene: GHR), sigir kromozomu 20’de
bulunan, biiylime orani1 ve metabolizmasi konularinda 6nemli rol oynadig: i¢in et
sigirciliginda karkas 6zellikleri bakimindan belirleyici 6zellikte bir gen oldugu
bildirilmistir (28, 29). Ekzon 10’da yer alan S555G polimorfizminin siit yag

kompozisyonu ve et kalitesine etkileri bulunmaktadir (30-32).



Bu tez caligmasinda Tiirkiye’de yaygin olarak yetistirilen kiiltiir irklarindan biri olan
Holstein 1rk1 erkek danalarda; et verimi ve kalitesini etkileyen 6nemli genlerden olan
CAPN1, CAST, LEP ve GHR genlerinin G316A, V5301, S20T, A80V ve S555G
polimorfizmleri ve ikili interaksiyonlarinin kas ve yag metabolizmasindaki rolleri ve bunun
15181nda et verimi ve kalitesi iizerine etkilerinin incelenmesi hedeflenmistir. TUBITAK
tarafindan hazirlanan VIZYON 2023 “Ulusal Bilim ve Teknoloji Politikalar1 2003-2023
Strateji Belgesi”nde konunun 6nemi “ekonomik 6nemi olan, irklara ve tiirlere 6zel
karakterleri kontrol eden genlerin molekiiler diizeyde belirlenmesi, molekiiler 1slah
yontemlerinin kullanilmasi ve bu alanda ¢alisan insan kaynaklarinin gelistirilmesi ve

desteklenmesi” olarak belirtilmistir (33).

Ciftlik hayvanlarinda verim 6zelliklerini determine eden genlerin tanimlanmasi ve bu
verilerin seleksiyonda kullanilabilmesi iizerine ¢aligsmalar son yillarda biiyiik 6nem
kazanmistir. Bu amagcla yurtdisinda 6zellikle gelismis iilkelerde ¢ok sayida ¢aligmalar
yapilmakta ve desteklenmektedir. Et verimi ve kalitesini etkileyen 6zelliklerin genetik
anlamda incelenmesi, ekonomik 6nemi olan irklara 6zel karakterleri kontrol eden genlerin
molekdler dlizeyde belirlenmesi ve molekiiler 1slah yontemlerinin kullanilmasi 6zellikle

kesim sonrasi tespit edilebilen 6zelliklerin ortaya konulmasinda biiyiik 6nem tagimaktadir.

Et verimi ve kalitesinin arttirilmasi; yetistiricilere daha karli bir besicilik yapma sanst
verecek ve ayni zamanda etkileri belirlenen genlerin damizlik siiriilerde frekanslarinin
artirilmasi ile her generasyonda genetik ilerlemelerin kesin bir sekilde saglanmasina
yardimet olacaktir. Tirkiye’de sigir besiciligi yapan isletmeler daha ¢ok siit¢l ve kombine
verimli irklar ile bunlarin yerli irklardan elde edilmis melezlerini besiye almakta; etci
irklardan daha az yararlanmaktadirlar. Holstein, siitcii bir kiiltiir irk1 olarak yetistirilmekle
birlikte bu irkin erkek danalar1 ve siirii dis1 edilen disileri en énemli besi materyali olarak
ilgi cekmektedir. Biyoteknolojik ¢alismalara paralel olarak bu irkin besi potansiyelinin
molekiiler diizeyde ele alinmasi, Tiirkiye et sektoriindeki agiklar g6z dniine alindiginda son
derece 6nemli bir ihtiyag haline gelmistir. Major etkili genlerin bireysel ve birbirleriyle
olan interaksiyonlarinin, erken seleksiyonda kullanilabilmesi ve bu verilerin populasyon
genetigi ile iligkilendirilmesi irklarda bulunan genetik potansiyellerin ortaya konulup, hem

randiman hem de kalite yonleriyle belirlenmesine olanak saglayacaktir.



Bu calisma; TUrkiye’nin en yaygin yetistirilen kiiltiir irk1 olan Holstein erkek
danalarin et verimi, karkas 6zellikleri ve karkas kalitesi tzerine etkileri bildirilen CAPN1-
G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin
etkilerini belirlemek amaci ile yapilmistir. Ayrica, et verimi ve kalitesi arasindaki iliskiler
belirlenmeye ¢alisilmistir. Bu ¢alismadan elde edilen bilgilerin daha genis sigir
populasyonlarinda dogrulanmasi ve gelistirilmesi kar-zarar ve pazarlama dinamikleri
acisindan biiyiik onem tasimaktadir. Ayni zamanda elde edilen sonuclara gore, etkisi
onemli bulunan genlerin damizlik siirtilerde frekanslarinin hesaplanarak bu genleri tasiyan
bireylerin igsaretlenmesine olanak saglayacaktir. Damizlik siiriilerde uygulanan seleksiyon
programlarinda bu genlerin varlig1 6nemli bir kriter olarak seleksiyon indeksine
yansitilarak belirlenen genlerin frekanslarinin artiritlmasina imkan saglayacaktir. Saf
yetistirme veya melezlemelerde bu genleri tasiyan babalara dncelik verilecektir. Ayrica
CAPN1- G316A, CAPN1-V530I, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G
polimorfizmlerinin siit verimi ve kompozisyonuna olumlu etkilerinin bulundugu
bildirilmektedir (26, 34-37). Kantitatif 6zelliklerdeki molekiler diizeyde 6nemli
interaksiyonlarin ve pozitif korelasyonlarin saptanmasi en yliksek diizeyde verim elde
edilmesine olanak saglayacaktir. Elde edilen sonuglar ayn1 zamanda erken donemde

sigirlarin secilebilmesine, yliksek diizeyde ve kaliteli et liretimine katkida bulunacaktir.



GENEL BIiLGILER

Tiirkiye’ de kirmizi et sektoriinde 6nemli bir yere sahip olan Holstein irkinda, CAPN1-
G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin et
verimi ve Kkalitesine etkilerinin molekiiler diizeyde ortaya konulmasi amaciyla
gergeklestirilen ‘Holstein Erkek Danalarda Karkas Ozellikleri, Et Verimi ve Kalitesini
Etkileyen Genlerin Belirlenmesi ve Bu Genlerin Verimler ile Iliskisi’ adli arastirmaya ait

genel bilgiler asagida sunulmustur.

Tiirkiye’deki Sigir Varhg ve Et Uretiminin Giincel Durumu

Tiirkiye, hayvan varlig1 bakimindan diinyanin sayili iilkeleri arasinda yer almasina
ragmen, et ve siit iiretimi bakimindan geligmis tilkelerin olduk¢a gerisinde kalmistir.
Hayvan basina elde edilen iiretimi yiikseltmek amaciyla Cumhuriyet’in ilk yillarindan beri
hayvan 1slah1 ¢aligmalarina yonelme olmus ancak istenilen diizeye ulasilamamistir. Ayrica
Tiirkiye’de isletme basina diisen hayvan sayis1 diisiik olmakla birlikte bunlarin bircogu
pazara yonelik liretim konusunda basar1 saglayamamaktadir. Son yillarda tavukculuk
sektoriinde gelismelere paralel olarak beyaz et iiretiminde biiyiik ilerleme kaydedilmis ve
gelismis tlkeler diizeyine yaklasilmistir. Ancak s6z konusu basarilar kirmizi et Uretiminde
saglanamamis ve liretim-tiikketim dengesindeki agik hayvan ithalat1 ve damizlik
hayvanlarin et materyali olarak kullanilmas1 gibi olumsuz durumlara yol agmistir. Bununla
birlikte et {iretimini artirmay1 hedefleyen ulusal projelerde yerli irklarin verim
performanslarinin belirlenmesini takiben Esmer x Boz irk, Esmer x Dogu Anadolu
Kirmizisi, Simmental x Dogu Anadolu Kirmizisi, Jersey x Yerli Kara ve Giiney Anadolu
Kirmizisi x Holstein melezlerinin verim performansini belirlemek ve kirmizi et sektdrinde
kullanim alanlarinin incelenmesini saglayan birgok calisma gerceklestirilmistir (38).
Ayrica ithal edilen saf kiiltiir irklarinin ve melezlerinin Tirkiye sartlarinda gosterdikleri
besi performansi belirlenerek kirmizi et tiretimindeki potansiyelleri ortaya konulmaya
calisilmigtir. Genotipin daha yiiksek et verimi elde edilmesi amaciyla gelistirilmesine
yonelik ¢aligmalarin yani sira hayvan besleme ve siirii yonetimi tekniklerindeki gelismeler
in bir sonucu olarak 1963 yilinda 70 kg olan karkas agirlig1 ortalamasi; 2003 yilinda 173
kg’a ylkselmistir. Sigir eti tiretimi de artis géstermis ve 359.000 tona yiikselmistir (38).

2014 y1l1 verileri incelendiginde ise sigir eti liretiminin 881.999 tona ulagsmasina ragmen



niifus ve kisi bagina diisen gelir seviyesindeki artiglar kirmiz1 ete olan talebi biiyiik ol¢iide
artirmig ve pazarda aciklar olugsmasina neden olmustur. Miktar ve ¢esit olarak oldukca
artis gosteren hayvancilik destekleri ve yiiriitiillen melezleme ¢alismalarinin da et
sektoriinde istenilen diizeye ulasilmasinda yetersiz kaldig1 goriilmektedir. Bu nedenle
birim hayvandan elde edilen et miktarinin artirilabilmesi i¢in hayvan 1slahi ¢aligmalarinin
yapilmasi ve bagarili seleksiyon programlarinin uygulanmasi gerekmektedir. Gelismis
ilkelerde bu programlarin molekiiler caligmalarla desteklendigi ve amaca yonelik liretimin
gergeklestirildigi goriilmektedir. Turkiye sigir varligi bakimindan ytiksek bir potansiyele
sahiptir. Son yillarda yerli s1gir irklarinin sayisinin azalmasina ragmen kiiltiir irk1 ve
melezlerindeki artisla birlikte toplam sigir varliginin 14 milyon bas diizeyine yiikseldigi
gorulmektedir (Tablo-1). 2014 verilerine gore Tiirkiye’nin 6.139.810 bas kiiltiir irk1, 6.005
089 bas kiiltiir melezi ve 1.977.948 bas yerli 1tk olmak tizere 14.122.126 bas si8ir varligina
sahip oldugu bildirilmektedir (39). 2008 yilinda 11.036.753 basa yiikselen sigir varligi
2009 ve 2010 yillarinda sirasiyla 10.859.942 ve 10.723.958 basa gerilemis ancak 2011
yilindan itibaren yeniden hizli bir sekilde yiikselise gegmistir (40). Bu yiikseliste hayvan
ithalatinin pay1 biiytiktiir.

Tiirkiye’de sigir varliginin 1997-2003 yillar1 arasinda belirgin sekilde diisiis
yasadig1 ve 2004-2008 yillar1 arasinda tekrar yiikselise gectigi goriilmektedir. Ancak 2009
ve 2010 yillarinda goriilen diisiisiin ardindan, 2011 yilindan itibaren kiiltiir 1irk1 si8ir ve
melezlerindeki artis ile birlikte toplam s1gir varliginin da 2.752.326 bas arttig1
gozlenmektedir (Sekil-1).



Tablo-1. Turkiye’de 1991-2014 yillar1 arasinda kiiltiir, kiiltiir melezi ve yerli irklar olmak
Uzere s1g1r varligi (39)

Yil Kiiltiir Sigir Irklarn Kualtir Melezi Yerli Irklar
1991 1.253.865 4.033.375 6.685.683
1992 1.337.410 4.131.507 6.481.990
1993 1.442.000 4.342.000 6.126.000
1994 1.512.000 4.543.000 5.846.000
1995 1.702.000 4.776.000 5.311.000
1996 1.795.000 4.909.000 5.182.000
1997 1.715.000 4.690.000 4.780.000
1998 1.733.000 4.695.000 4.603.000
1999 1.782.000 4.826.000 4.446.000
2000 1.806.000 4.738.000 4.217.000
2001 1.854.000 4.620.000 4.074.000
2002 1.859.786 4.357.549 3.586.163
2003 1.940.506 4.284.890 3.562.706
2004 2.109.393 4.395.090 3.564.863
2005 2.354.957 4.537.998 3.633.485
2006 2.771.818 4.694.197 3.405.349
2007 3.295.678 4.465.350 3.275.725
2008 3.554.585 4.454.647 2.850.710
2009 3.723.583 4.406.041 2.594.334
2010 4.197.890 4.707.188 2.464.722
2011 4.836.547 5.120.621 2.429.169
2012 5.679.484 5.776.028 2.459.400
2013 5.954.333 6.112.437 2.348.487
2014 6.139.810 6.005.089 1.977.948
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Sekil-1. Tirkiye’de toplam sigir varliginin yillara gore degisimi M: milyon bas (40)



Tiirkiye’nin sahip oldugu toplam sigir varligi incelendiginde populasyonun biiytik bir
kismin1 kiiltiir sigir irklart ve melezlerinin olusturdugu dikkati gekmektedir. 2000 yilinda
4.217.000 bas olan yerli sigir irki sayis1 2014 yilinda 1.977.948 basa gerilemis buna karsin
6.544.000 bas olan kiiltiir irk1 s1g1r irklar1 ve melezlerinin sayisi ise 12.144.899 basa
yiikselmistir. Bununla birlikte saf kiiltiir irklarinin sayisinin melezlerine oranla daha hizl
bir sekilde arttig1 goriilmektedir. 2000-2014 yillar1 arasinda kiiltiir irki siirlarinin sayisi
4.333.810 bas artarken melezlerin sayisi ise ayni1 yillar arasinda yalnizca 1.267.089 bas
artis gostermistir (39). Bu bilgiler Tirkiye’de son yillarda kiiltiir irklarinin saf olarak
yetistirilme egiliminde oldugunu ve melezleme yontemlerinin daha az tercih edildigini
acikca gostermektedir. Bu kiiltiir irklar1 ve melezlerinin ise erkek danalar ve siirii dist
edilmis inekleri Tiirkiye’de 6nemli bir et iiretim kaynagi olarak dikkate degerdir. Kiiltiir
irklar1 arasinda en yogun olarak yetistirilen 1rk ise Holstein’dir. 2015 verilerine gore
Tiirkiye’de saf olarak yetistirilen toplam Holstein sayis1 5.430.780 basa ulagmustir.
Holstein melezlerinin ise sayis1 855.668 basa yiikselmistir. Holstein irkin1 Simmental ve
Esmer irklar1 takip etmektedir (41). Bu veriler Holstein irkinin erkekleri ve ayiklama
yoluyla siirii dis1 edilen inekleri g6z oniine alindiginda Tiirkiye’de et sektoriinde ne kadar
blyuk bir pay1 oldugunu gostermektedir. Bu nedenle Holstein irkinda et verimi ve
kalitesinin artirilmasina yonelik ¢aligmalarin 6nemi giderek artmaktadir. Japonya, Kore ve
bircok Avrupa iilkesinde Holstein 1rk1 benzer sekilde 6nemli bir et materyali olarak
degerlendirilmekte ve bu irktaki et verimi ve kalitesi konusundaki molekiiler ¢alismalarin
yogunlugunun giin gectikce arttig1 dikkati gekmektedir. Ayrica saf olarak yetistirilen
Holstein irkinin ve melezlerinin yerli irklar ve Jersey gibi diger siit¢ii irklardan daha
yiiksek besi performansina sahip oldugu bildirilmektedir. Bu nedenle Tiirkiye’de et
tiretiminin artirilmasi igin kiiltiir irk1 si@irlardan yararlanma olanagi g6z 6nlinde

bulundurulmalidir (38, 42).
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Tablo-2. Turkiye’de 1991-2014 yillar1 arasinda kesilen sigir sayisi/et tiretim miktari (39)

Kesilen Sigir Sayisi Et Uretim Miktar1
Yil
(bas) (ton)
1991 2.162.860 309.563
1992 2.064.982 300.652
1993 2.085.350 296.066
1994 2.249.483 316.654
1995 1.820.770 292.447
1996 1.816.000 301.828
1997 2.382.346 379.541
1998 2.200.475 359.273
1999 2.006.758 349.681
2000 2.101.583 354.636
2001 1.843.320 331.589
2002 1.774.107 327.629
2003 1.591.045 290.455
2004 1.856.549 364.999
2005 1.630.471 321.681
2006 1.750.997 340.705
2007 2.003.991 431.963
2008 1.736.107 370.619
2009 1.502.073 325.286
2010 2.602.246 618.584
2011 2.571.765 644.906
2012 2.791.034 799.344
2013 3.430.723 869.292
2014 3.712.281 881.999

Tiirkiye’de mevcut kirmizi et talebinin ithalat disindaki yollarla karsilanmasinda bu
olanaklarin degerlendirilmesi et iiretiminde alternatif bir yontem olarak 6nem
kazanmaktadir. Tirkiye hayvan varligi bakimindan diinyanin sayili iilkeleri arasinda yer
almasina ragmen bu potansiyeli iiretim basarisina yansitamamuistir. 2014 verilerine gore
kesilen sigir sayisinin 3.712.281 bas, et iiretim miktarinin ise 881.999 ton oldugu
gorulmektedir (Tablo-2).

Turkiye’de sigir eti iiretiminin toplam sigir varligindaki degisime benzer sekilde 2009
yilindan itibaren yiikselise gectigi (Sekil-2) ve son 5 yilda 556.773 ton arttig
gorilmektedir. 2014 yilinda elde edilen karkas agirliklar (Sigir veya dana karkaslari,
yarim veya ¢eyrek kemikli karkaslari, taze veya sogutulmus) ise toplam 4 dénemde
sirastyla 163.913 ton, 189.848 ton, 175.353 ton ve 352.886 tondur (39).
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Sekil-2. Tirkiye’de sigir eti iiretiminin yillara gére degisimi b: bin ton (40)

2013 yil1 verilerine gore Tiirkiye’de 2.995.427 ton olan toplam et miktarinda sigir
etinin oran1 %29’dur. Toplam et miktarinin yillara gére degisimi incelendiginde 2009 yili
itibariyle siirekli olarak gergeklesen bir artis gézlenmektedir (Sekil-3). Bu yiikseliste
beyaz et sektoriindeki ilerleme ve gelismelerin de biiyiik katkis1 olmustur. Si8ir eti
iiretiminin bu yilda toplam et {iretimine oran1 %17 olmakla birlikte son 5 yilda bu oran

yiikselmeye devam etmistir.
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Sekil-3. Tirkiye’de toplam et iiretiminin yillara gére degisimi M: milyon ton (40)

Hayvan sayisindaki artisa ragmen seleksiyon uygulamalarindaki eksiklikler, et arzinin

talebi karsilayamamasi ve dolayisiyla et fiyatlarinin artmasina yol agmistir. Bu durumda
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birim hayvandan elde edilen et miktarinin artirilarak, et talebinin digalimla karsilanmasi

yerine ulusal kaynaklardan saglanmasi politikalar1 6n plana ¢ikmustir.

Holstein Irka

Anavatani1 Hollanda’nin Friesia bolgesi olan ve Bos taurus primigenus’dan kdk alan bu
irka yogun olarak yetistirildigi Almanya’nin Holstein bolgesi de ismini vermistir. Bu
nedenle genel olarak Holstein-Friesian olarak adlandirilmaktadir. Amerika ve Kanada’da
resmi olarak bu adla anilmaktadir. Siitcii bir irk olan Holstein, bir¢ok iilkede yogun sekilde
yetistirilmektedir. Hollandal1 yetistiricilerin genel olarak erkek danasini besiye alarak
degerlendirmesinden dolay1 bu boélgede et¢i 6zellikleri de dikkati gekmektedir. Amerika’
da ise uzun yillar boyunca siit verimi yoniinden seleksiyona tabi tutldugu i¢in siit¢ii tipi
daha fazla geligsmistir. Algak arazi sigir irklarindan birisi olan bu irk iilkemizde de “siyah
alaca” olarak bilinmektedir. Turkiye’de sistemli bir sekilde Holstein yetistiriciligi 1958
yilinda 30 disi ve 17 erkek dananin Amerika’dan ithal edilerek Karacabey Harasinda
olusturulan siirii ile baglamistir. Holstein 1irkinda renk siyah beyaz olup bu renkler bedenin
her tarafinda keskin sinirlara ayrilmak suretiyle dagilmistir. Irk olarak tam bir siitgii
kapasiteye sahiptir ve siit¢li irk 6zelliklerini tamamiyle gosterir (43). Tiirkiye’nin farkli
bolgelerinde yetistirilen Holstein sigirlarin siit ve dol verimi 6zelliklerinin belirlenmesi, bu
Ozellikler Gzerine bazi ¢evresel faktorlerin etkilerinin arastirilmasi amaciyla yapilan
calismada en kiigiik kareler ortalamalar1 305 gunlik st verimi igin 7.395,35 kg, ilk
buzagilama yasi i¢in 809,32 giin, servis periyodu i¢in 127,43 giin ve buzagilama aralig1
icin 395,86 giin olarak bulunmustur (44). Ozgelik ve arkadaslarinin (45) laktasyon
sayisinin siit ve dol verimine etkisinin ortaya konulmasi amaciyla yaptiklari bir baska
calismada ise birinci laktasyondan besinci laktasyona kadar sirasiyla siit verimi; 4.653,97,
4.785,40, 5.003,65, 5.520,65 ve 5.354,69 kg olarak belirlenmistir. Turkiye’de 3000-4000
kg olan siit verimi ortalamasinin Avrupa ve Amerika’da 6000-7000 kg 1 ast181
gorulmektedir(43).

Holstein, siit¢ii yonde gelistirilen kiiltiir sigir irklarinin arasinda en iri yapil
olanlarindan birisidir. Buzagilarinin dogumda iri yapili olmalari, hizli gelisim gostermeleri
ve erkeklerinin 17-18 ay kadar siiren besilerinde giinliik canli agirlik artiglarinin 1000-1100

g arasinda olmasi gibi 6zelliklerinden dolay1r Holstein ve melezlerinin et iiretimindeki
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potansiyellerinin degerlendirilmesi ve Tiirkiye’de et {iretiminin arttirilmasi i¢in biiyiik

onem tasidiginin goz ardi edilmemesi gerekmektedir (38, 43, 46-51).

Kesim Islemi

Avrupa Birligi iilkelerinde et endiistrisi uygulamalarinda kesim islemi dncesi
hayvanlarda beyin fonksiyonlarinin tamamiyle ortadan kalmadan 6nce olusan stres ve act
¢ekmeyi 6nlemek amaciyla bayiltma iglemlerinin uygulanmasini zorunlu kilan yasal
duzenlemeler mevcuttur. Tiirkiye de dahil olmak tizere birgok iilkede ise bazi mezbahalar
disinda kesim islemi geleneksel yontemler kullanilarak yapilmakta herhangi bir bayiltma
islemi uygulanmamaktadir (52). Bayiltma isleminin ayn1 zamanda kesim 6ncesi olusan
stresi engelleyerek kaslardaki glikojen rezervlerini diisiirmek ve 6liim sertliginin (rigor
mortis) daha iyi sekillenmesi yoluyla et kalitesini arttirdigina dair ¢caligmalar da mevcuttur.
Bu konudaki temel neden stresten kaynaklanan ve ette kalite 6zellikleriyle yakindan iliskili
olan yiiksek pH degerleridir (8, 11, 53). Cirtlik hayvanlarinda kesim oncesi elektro sok ile
bayiltma, karbondioksit ile (CO>) ile bayiltma ve pndmatik tabanca ile bayiltma gibi
yontemler kullanilmaktadir. Elektro sok yontemiyle bayiltma domuz, pili¢, koyun ve
tavsanlarda kullanilir iken sigilarda genellikle tabanca ile bayiltma yontemi tercih
edilmektedir (52, 54). En uygun bayiltma yonteminin se¢iminde kesim dncesi tamamen
beyin fonksiyonlarina ait duyarliligin ortadan kaldirilarak hayvan refahina uygun olmasi

6nemlidir (8, 52, 55).

Et kalitesini arttirmak amaciyla yapilan bir diger islem de karkaslara dogrusal akim ile
uygulanan elektrik stimiilasyonudur. Elektrik akiminin siddeti, siiresi ve karkas Gzerindeki
uygulanma yerleri iilkeler ve hatta isletmeler arasinda farkliliklar gosterebilmektedir. Bu
islem ile rigor mortis 6ncesinde meydana gelen dogal siire¢ hizlandirilarak etteki renk,
tekstiir ve lezzet gibi kalite 6zelliklerinin iyilestirilmesi amaglanmaktadir (9, 56). Elektrik
akimi uygulamasi ile, rigor mortis dncesinde glikolizisin hizlandirilarak karkas
sogutulmasi sonucu kas fibrillerinde olusan asir1 kasilma ve ani ekstansiyon nedeni ile
olusan ve soguma kisalig1 adi verilen durum onlenebilmektedir (2, 10, 57). Elektrik
stimiilasyonunun bildirilen bir diger avantaji ise etlerdeki mikrobiyel yiikii diislirerek raf

Oomriinii uzatmasidir (2, 10).
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Etin Tanimi ve Bilesimi

Genel anlamda yeterli olgunluga ulagsmis saglikli hayvanlardan uygun teknikler
kullanilarak elde edilen yenilebilir hayvansal gidaya et ad1 verilmektedir. Bir bagka
deyisle biiyiik cogunlugu kas dokudan olusan bag doku, epitelyum, yag, kemik, sinir doku
ve kandan olusan hayvansal gidaya et denir (2). Tiirk Gida Kodeksi Cig Kirmiz1 Et ve
Hazirlanmig Kirmizi Et Karigimlar: Tebligine gore kirmizi et, kasaplik hayvanlarin
karkaslarindan elde edilen insan tiiketimi i¢in uygun tiim parcalar1 olarak tanimlanmaktadir

(58).

Etin bilesimi incelendiginde %70-75 su, %22 protein, yaklasik %2-4 arasinda
intramuskiiler yag (kas fibrilleri arasinda), yaklasik %2 oraninda fosfatlar ve mineraller
icerir (59). Fazla yaglarindan arindirilmis taze et ise ortalama %75 su, %18 protein, %1,5
NPN (non protein nitrojen), %3 yag, %1 karbonhidrat ve %1 inorganik madde
icermektedir. Etin bilesiminde en fazla bulunan 6ge sudur. Suyun, etin besleyici degeri,
rengi, tekstiirii, olgunlugu, lezzeti ve mikrobiyal ireme konularinda 6nemli etkileri
bulunmaktadir. Bu nedenle raf démriiniin belirlenmesinde suyun etkisi 6nemli rol
oynamaktadir. Ette bulunan su, bagli (hidratasyon suyu), immobilize (hareketsiz) ve
serbest olmak Uzere ug farkl sekilde bulunur. Toplam su miktarinin %701 myofibriller,
%20’si sarkoplazmik ve %10’u da bag doku proteinlerinde yer almaktadir (60). Etteki
toplam suyun aktif kismini serbest su olusturmaktadir. Serbest su hiicreler arasinda
bulunmakta ve ¢ok zayif sekilde baglandigi i¢in kendiliginden disar1 sizabilmektedir. Bu
ozelliklerinden dolay1 et teknolojisinde stratejik oneme sahiptir. Serbest su oraninin %20-
40 arasinda olmas1 onerilmektedir (61). Etin yaklasik %22’sini olusturan et proteinleri
yuksek kaliteli proteinler olarak kabul edilmekte ve esansiyel aminoasitleri yeterli ve
dengeli bir sekilde icermesi bakimindan 6nem tasimaktadir. Ette yaklasik %2-4 oraninda
bulunan yaglar notral lipidler, fosfolipidler, serebrositler ve kolesterol seklinde bulunur.
Intramuskiiler yagin fazla olmasi bulundugu kasta mozaik goriiniimiinii (mermerlesme)
olusturmasi bakimindan biiyiik 6nem tasimaktadir (2). Ette %0,5-1,5 arasinda bulunan
karbonhidatlarin en 6nemlisi yaklasik %0,8-1 bulunma oraniyla gikojendir. Geri kalan
kisminit mono ve disakkaritler ile mukopolisakkaritler olusturmaktadir. Kasaplik
hayvanlarda bulunan karbonhidratlar 6zellikle etin olgunlagmasi sirasinda asiditeyi
saglayarak 6nemli gorevler iistlenmektedir. Yeni kesilmis sigir etinde yaklasik 3 mg/g

miktarinda glikojen bulunmaktadir. Ette bulunan glikojen miktar1 biiyiik oranda kesim
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oncesi hayvana yapilan muameleye bagli olup kesimden 6nce dinlendirilmis hayvanlarin
etinde daha fazla karbonhidrat bulunmaktadir. Ette bulunan mineral maddelerin biiyiik
cogunlugu meydana gelen spesifik reaksiyonlara katilmaktadir. Kalsiyum ve magnezyum
kas reaksiyonlarinda gérev yapmaktadir. Organik fosfor iceren bilesikler, rigor mortiste

rol alarak etlerin olgunlasmasinda ve etin su tutma 6zelliginde rol oynamaktadir (62).

Etin Beslenmedeki Onemi

Et, yuksek biyolojik degeri, doyuruculugu ve icerdigi proteinler agisindan beslenmede
cok dnemli bir yere sahiptir. Igerigindeki esansiyel amino asitlerden tiirii giinliik protein
titkketiminin %50’sinin hayvansal kokenli olmas1 6nerilmektedir. 100g besin proteininden,
Vlcut proteini yapiminin g cinsinden ifade edilmesi anlamina gelen biyolojik deger
bakimindan sig1r eti yiiksek degere sahiptir. Yumurta aki proteinin 100 olarak kabul
edildigi biyolojik deger hesaplanmasinda sigir etinin ortalamasi 75’tir. Et ¢esitleri
icerisinde ise en yiiksek biyolojik degere sahip olan bonfile (80) iken en diisiik degere ise
bas eti (54) sahiptir (2). Ayrica hayvansal proteinlerin sindirilebilirligi olduk¢a yiiksek
oldugu i¢in organizma tarafindan yiiksek oranda kullanilabilme olanagina sahiptir. Bu
oran et ve et Urtinlerinde %95’in Gizerinde iken bitkisel proteinlerden organizmanin
yararlanabilme oran1 %65-75 civarindadir. Giinde yaklasik 200 g et tiiketimi hayvansal
protein ihtiyacini, 400 g et tiikketimi ise giinliik protein ihtiyacini karsilamaktadir (63). Et;
bakir, ¢inko ve selenyum gibi mineraller ile B; (thiamin), niacin (nicotinic acide), B,
(riboflavine), Bg ve B, (cyanocobalamine) gibi vitaminler bakimindan zengindir (2).
Ayrica ette bulunan demirin fizyolojik ag¢idan degerlendirilebilme orani, bitkisel besinlere
gore oldukca yuksektir. Bitkisel besinlerde bulunan demirden organizma yaklasik %10

oraninda yararlanabilir iken bu oran ette %35 diizeyine ¢ikmaktadir (64).
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Ette Kesim Sonrasi Goriilen Degisiklikler ve Et Kalitesine Etkileri

Kesim sonrasinda kasin ete doniisiimii, kaslarda meydana gelen biyokimyasal ve
fiziksel degisikliklerin bir biitiinii olarak olusan karmasik bir surectir. Postmortem
degisikler olarak da adlandirilan bu doniisiim olayi, ilk birkac dakika ile 30 dakika arasinda
meydana gelen ‘Prerigor faz’, Adenozin trifosfat (ATP) yikimi ve glikolizisin meydana
gelerek kaslarin elastikiyetinin azalarak rigor mortisle birlikte maksimum sertlige ulastig
‘Rigor faz1’ ve enzimatik reaksiyonlarla olgunlasmanin meydana geldigi ‘Olgunlasma faz1’
olmak tizere 3 asamada gergeklesir. Postmortem degisikler, hayvanlarin kesim 6ncesi
fizyolojik durumu ve kan akitma islemi ile dogrudan iliskilidir. Optimum olgunlagma sigir
kaslarinda 10-15 giinde gergeklesmektedir (7). Bu degisimler, et ve et liriinlerinde kaliteyi
dolayisiyla tiiketici se¢cimlerini dogrudan etkiledigi icin olduk¢a 6nemlidir. Et rengi,
gevreklik (tekstiir) ve lezzet gibi ozellikler, tiiketiciler tarafindan satin almada direk tercih
sebeplerini olugturmakta ve bu 6zelliklerdeki istenmeyen durumlar pazarlamada biiyiik

sorunlar yaratarak ekonomik kayiplara neden olmaktadir (65, 66).

Kaslarda olusan postmortem degisiklerin en 6nemlilerinden biri olan pH, hidrojen
konsantrasyonu olarak da adlandirilmaktadir. Kesimden hemen sonra etin pH degeri 7,0-
7,3 arasindadir. Ilerleyen siirecte enzimatik reaksiyonlarin durmasi nedeniyle pH, 5,5 veya
daha diisiik degerlere iner (67). Bunun nedeni glikojenin anaerob glikolizis yolu ile
yikimlanmasi sonucu meydana gelen laktik asit olusumudur. pH degerlerindeki diismenin
diger bir nedeni ise fosforilizasyon siklusunun 6liim sonrasinda ger¢eklesmemesidir.
Karbonik asit olusumu da pH degerinin diigmesine neden olan diger bir faktordiir. Kesim
sirasinda kaslarda bulunan glikojen konsantrasyonu etin kalitesini etkileyen en 6nemli
faktorlerden birisidir. Kesim sirasinda kaslarda glikojen konsantrasyonu ne kadar
yuksekse, postmortem fazda da o oranda laktik asit meydana gelir. Normal olarak pH
degerlerindeki diisme sigir etlerinde genellikle 18-40 saat igerisinde sekillenmektedir (7).
Postmortem donemde arzu edilen pH degerlerine ulagilamamasinin en énemli
etkenlerinden birisi strestir. Kesim dncesi yeterince dinlendirilmemis ve hasta hayvanlarda
yetersiz glikojen seviyelerinden dolay1 arzu edilen pH degerlerine ulasilamaz (11, 12).

Ette pH’1n diismesine bagli olarak et proteinlerinin su tutma kapasiteleri de diismektedir,
pH’nin 5,3-5,6 seviyelerine diismesi etin su tutma kapasitesinin de énemli miktarda

diismesine yol agar (68).
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Postmortem degisimler incelendiginde en 6nemli mekanizmalardan birisi kaslarin
kontraksiyonu ile karakterize olan rigor mortistir. ilk olarak kalp kasinda sekillenip,
diyafram, boyun, dil, bas, 6n ekstremiteler, arka ekstremiteler ve gévde kaslar1 sirasiyla
takip eden rigor mortis ATP’nin azalmasi sonucu aktin ve myozin filamentleri arasinda
meydana gelen aktinomyozin kopriiciiklerinin kalic1 olarak sekillenmesi sonucu olusur.
Fizyolojik olarak canli organizmadaki kasilmayla benzer olmasina ragmen aktinomyozin
olusumunun rigor mortiste %90 oranina ulasmasi ve kalict olmasiyla sebebiyle
ayrilmaktadir. Fiziksel olarak kaslarda elastikiyet 6zelliklerini kaybetme ve boylarinda
kisalma ve kalinliklariin artmasi gibi degisimler goriiliir (7). Kesimi takiben sigir
kaslarinda 0.,2. ve 4. glinlerdeki glikojen konsantrasyonu pmol/g kas cinsinden sirasiyla
20,5, 15,6 ve 14,1olarak belirlenmistir. Laktik asit diizeyleri ise ayn1 gilinlerde 49,0, 104,5
ve 94,5 umol/g kas’dir (69). Rigor mortis, alkali, normal ve asidik rigor mortis olmak
tizere 3 sekilde meydana gelir. Kaslarda glikojen seviyesinin yetersiz oldugu ve buna baglh
olarak pH’da ¢ok az bir diisiisiin meydana geldigi sekli alkali rigor mortistir. Bu durumda
etler, koyu renkli, sert ve kuru olur (DFD: Dark, Firm, Dry). Hayvanlarin uygun
kosullarda kesim igsleminin ger¢eklestigi durumlarda rigor mortis normal sekilde olusur ve
et kalitesinde optimum diizeyler yakalanabilir. Normal rigor mortis sigirlarda 6-12 saatte
olusur. Asidik rigor mortis ise kesim dncesinde yeterli glikojen seviyesinin bulunmasina
ragmen kesim esnasinda glikoloizisin ¢ok hizli gerceklestigi durumlarda olusur. Strese
duyarli hayvanlarda 6zellikle domuzlarda sekillenmektedir. Bu durumda etler, soluk
renkli, yumusak ve sulu bir 6zellik gosterir (PSE: Pale, Soft, Exudative). DFD ve PSE
etler diistik degerli etler olarak kabul edilmekte ve isletmelere 6nemli ekonomik sorunlar

yaratmaktadir (2, 7, 69).

Rigor mortis evresindeki taze et, sert, kuru ve aromasizdir. Gevrekligi diisiik olup,
lezzetsizdir. Enzimatik aktivasyon sonucu rigor mortisin ¢6zulmesi sonucu 6nce etin
saydam yapis1 bozularak renk kirmizi-kahverengine doniisiir daha sonra bu saydam yap1
geri gelir. Bu evreye etin olgunlagsmasi adi verilmektedir. Olgunlagma evresi, et aromasi,
lezzet ve gevreklik gibi kalite 6zellikleri bakimindan 6nemlidir. Sigir eti i¢in bu evre

optimum olarak yaklasik 14 giindiir (2, 7, 62).

Postmortem degisiklikler, etin tekstr ve su tutma kapasitesi gibi 6zelliklerini
dogrudan etkilemektedir. Etlerin gevrek hal almasinda 6nemli olan glikolizis ile pH

degerinin 5,5 diizeyine diismesi gevrekligi arttirirken, tekrar yiikselmesi gevrekligin
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azalmasina neden olur (62). Etin gevrekligi, miyofibriler (kas) yap1 ve bag doku (kollajen)
yapilarindan direk olarak etkilenmektedir. Kas liflerinin biiytikliigii yasla birlikte
artmaktadir. Kollajen lifler hayvan yaslandik¢a 6nemli 6l¢iide artarken eriyebilir formu ise
oldukca azalmaktadir. Bu durum etin gevrekligini yakindan etkilemektedir. Ayrica
kaslarin viicutta bulunma bolgelerine ve islevlerine gore kollajen yapist da farklilik
gostermektedir. Semitendinosus kaslart daha yiiksek kollajen miktarina sahip oldugu igin
hayvanin yasiyla 6nemli dlgtide iliskilidir. Longissimus dorsi kasi ise kollajen igerigi

diisiik oldugu i¢in yas etmeninden daha az oranda etkilenir (70, 71).

Et kalitesinin belirlenmesinde 6nemli parametrelerden birisi de kaslar arasinda yer
alan yag dagiliminin orani ve kompozisyonudur. Intramuscular yag (Intramuscular fat:
IMF) orani organizmanin yag depolama metabolizmasinin regiilasyonu ile yakindan iligkili
olup bu depolama mekanizmalarinin aktivasyonu biiylime evlerinde farkl diizeylerde
gerceklesmektedir. Yag depolama mekanizmasinin temel olusumu puberta doneminden
etkilenir ve bu nedenle IMF oranlar1 hayvanlarin seksiiel olgunluga ulasma zamanlariyla
blylk 6lglde baglantilidir. Pubertaya ulasmada ise irk ve besleme faktorleri etkili
olmaktadir. Ornek olarak ayn1 yasta olan Limousin, Simmental ve Charolais 1rklar1 Angus
ve Hereford 1rki sigirlara gore daha az yag depolama egiliminde olup daha yiiksek
miktarda yagsiz et tiretmektedir. Bunun nedeni Angus ve Hereford sigirlarin diger irklara
gore daha erken olgunluga ulasmasidir (72). Yag depolama regiilasyonunda etkili olan
diger faktorler ise cinsiyet ve kastrasyondur. Hormon diizeylerinin kas gelisimindeki
anabolik etkileri kas-yag oranlarinin diizenlenmesinde 6nemli rol oynamaktadir (73). IMF
orani ve kompozisyonu yagin kas lifleri arasinda dagilarak ete mozaik ya da mermer
manzarasi vermesi anlamina gelen mermerlesme (marbling) ile yakindan iligkilidir.
Mermerlesme derecesinin belirlenmesinde etteki IMF oranlarinin saptanmasi oldukca
onemlidir. Her ne kadar bu islem i¢in tam olarak standardize edilmis bir yontem
bulunmasa da ette dagilmis olarak bulunan yag, organik solventler yardimiyla izole
edilebilmektedir. Bu yontem ile IMF degerlerinin hesaplanmasi ekonomik olmamasi ve
zaman almasi nedeniyle tercih edilmemekte bunun yerine alternatif metotlar
uygulanmaktadir (73). Daha yaygin uygulama alani bulan tekniklerden biri goriintii
analizidir. Dijital goriintiileme sistemi yardimiyla yag partikiillerinin dagilim
belirlenmekte ve mermerlesme derecesi bilgisayar programlari destegiyle kantitatif bir
sekilde ortaya koyulabilmektedir (74). Besi sigirciliginda mermerlesme konusunda dinya

capinda kabul goren standart bir derecelendirme sistemi bulunmamaktadir. Ancak
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Amerika, Kanada ve Japonya gibi Ulkeler bu konuda 6zgtin gorsel derecelendirme
sistemlerini kullanmaktadir (75). Gergeklestirilen bu gorsel derecelendirme genellikle
karkas tizerinde par¢alamayi takiben M. longissimus’da 10-12. costalar arasindaki
bolgeden yapilmaktadir. IMF diizeyi ve mermerlesme derecesinin objektif olarak diinya
genelinde kabul goren degerlendirilmesini saglayacak calismalar yapilmasina ragmen
heniiz boyle bir metot gelistirilmemistir. Bununla birlikte Amerika Tarim Departmani
(United States Department of Agriculture: USDA) tarafindan kabul edilen gorsel
derecelendirme sistemleri bilimsel ¢alismalarda yaygin olarak kullanilmaktadir (73, 75).
IMF seviyeleri etin lezzeti ile yakindan iligkilidir. Diisiik IMF diizeyi et kalitesinde
azalmaya neden olmakla birlikte et gevrekligi ve sululuk parametrelerinde de negatif bir
etki yaratmaktadir. Genetik yap1 ile mermerlesme derecesi arasindaki korelasyonlarin
ortaya konulmas1 genetik yap1 ile gevreklik diizeylerinin arasindaki iligkilerin
belirlenmesinden daha komplike bir 6zellik gostermektedir. Bunun en énemli nedeni ise
mermerlesme derecesinin 6l¢giilmesinde kullanilan subjektif metotlardir. Bu nedenle
polimorfizmlerin mermerlesmeye etkisinin giivenilir sonuglarla desteklenerek ortaya
konmasi i¢in genis populasyonlarda ¢evresel ve genetik faktorlerin birlikte ele alinarak

gerceklestirildigi bilimsel ¢aligmalara ihtiya¢ duyulmaktadir (76).

Etin dogal olarak yapisinda bulunan suyu tutabilme yetenegine su tutma kapasitesi ad1
verilmektedir. Su tutma kapasitesi pH ile dogrudan iliskili olup pH’1n diigmesine bagl
olarak et proteinlerinin su tutma kapasiteleri de diismektedir. Su tutma kapasitesi, net yik
etkisi gibi fiziksel etkiler, kalpein sistem, calpastatin, protein oksidasyonunu igeren
postmortem proteoliz reaksiyonlar1 ve genetik faktorlerden etkilenmektedir. Su tutma

kapasitesi yiiksek etler degerli etler olarak kabul edilir (68, 69, 77).

Isletmelerde pazarlama ve rekabet dinamikleri ile tiiketici secimleri gdz oniine
alindiginda et kalitesi 6zelliklerinden en 6nemlilerinden birisi de et rengidir. Et rengi kas
yapisinda bulunan myoglobin diizeyi ile yakindan iliskilidir. Kesim sonrasinda myoglobin
oksidasyonuna bagli olarak parlak kirmizi renk goriilmektedir. Bu renk devam eden
havayla temasla birlikte kanverengine dontislir. Myoglobinin yani1 sira kan pigmenti olan
hemoglobin de et renginde rol oynamaktadir. ‘Heme’ de bulunan demirin oksidasyonuna
bagli olarak et rengi degistigi i¢in protein 6zellikte olmayan bu kisim énemlidir. Kan
akitma islemi uygun sekilde yapilmis kesimlerde karkasta rengi veren pigment yaklagik

%80-90 oraninda myoglobindir. Myoglobinden zengin etler koyu kirmizi renkte, fakir
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etler ise soluk kirmizi olur. Ayrica kesim Oncesi yiiksek diizeyde stres yasayan
hayvanlarda pH’1n yiikselmesine bagli olarak koyu renkli sigir karkaslart goriilmektedir (2,
65, 77-80). Etin hava ile temasinda kendiliginden sekillenen oksimyglobin, ete 6zgii
kirmizi rengin olusmasindan sorumludur. Normal kosullar altinda bu kirmizi renk 72 saat
boyunca korunabilir. Optimum renk olusumunun meydana gelmesinde 6nemli olan diger
bir unsur da kesim isleminden sonra etin havadaki oksijen ile yeterince temasta
bulunmasidir. Bu durumda myoglobin havadaki oksijen ile yeterince reaksiyona
giremeyerek et ylizeyinde istenmeyen bir pigment olan metmyoglobinin olugsmasina neden
olur. Bu nedenle kesim islemini takiben etler direk kapali kutulara ya da yeterince hava
gecisini onleyen malzemelerle paketlenmemeli ve en az 35-40 dakika oksijenle temas
etmesi saglanmalidir. Metmyoglobin, kahverengi bir pigment oldugu i¢in etin hedeflenen
kendine 6zgii kirmizi rengi almasina engel olur ve renk bozulur. Yeterince hava ile temas
eden etlerde ise metmyoglobin yerine oksimyoglobin olusur. Etin olmasi gerekenden fazla

slire agikta birakilarak hava ile temasinda ise et kuruyarak koyu bir renk alir (2, 78).

Et sektoriinde tiiketicilerin se¢imi ve pazarlama dinamikleri g6z 6niine alindiginda
gevreklik diizeyi 6nemli bir faktor olarak degerlendirilmektedir. Gevreklik Warner-
Bratzler Kesme Kuvveti (Warner-Bratzler Shear Force: WBSF) testleri ile sayisal olarak
objektif bir sekilde Olculebilmektedir. Tiiketiciler ise ette belirlenen bu farkliliklart sert-
yumusak olarak degerlendirmekte ve sert etleri tercih etmekten kaginmaktadir (81, 82).
Gevrekligi etkileyen faktorler arasinda etin elde edildigi kasin viicuttaki fonksiyonu ve
yapisl, yas, beslenme, kesim prosediirii, irk ve genetik faktorler 6nemli rol oynamaktadir.
Kas grubunun yasamsal faaliyetlerde iistlendigi gorev ve hareketliligi, ayn1 hayvanda bile
gevreklik degerlerinde olusan varyasyonlarin temel nedenlerinden birisi olarak
goriilmektedir. Ornegin bacak kaslar1 hayvanin hareketini saglayan yapilar olmas1 ve bu
nedenle daha yiliksek bag doku igermeleri nedeniyle daha sert et olusumuna neden olmakla
birlikte sirt boliimiiniin stabilizasyonunda gorevi olan ve direk olarak hareketi saglamayan
M. psoas major ise biiyiik oranda daha gevrek et olusumuyla kendini gostermektedir.
Bunun yani sira gevreklik yas ile birlikte azalmaktadir. Bu nedenle geng sigirlardan elde
edilen et daha gevrektir (83). Kesim dncesinde hayvanlardaki stres durumu da 6nemli bir
faktor olarak degerlendirilmektedir. Ayni yas, 1tk ve kesim 6zelliklerine sahip sigirlarda
belirlenen gevreklik diizeylerindeki farkliliklar genetik faktorlerin bir sonucu olarak

degerlendirilmekte ve son yillarda gevreklige etkili aday genlerin etkisinin ortaya
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konulmas1 amaciyla gergeklestirilen bilimsel ¢aligmalarin yogunlugu hizla artmaktadir (84-

87).

Pisirme islemi etin dogal yapisinda yiiksek miktarda bulundurdugu suyu kaybetmesine
ve dolayisiyla et gevrekliginin ve sululugunun azalmasina neden olur. Buna paralel olarak
lezzetliligi de azalir. Pigirme kaybina, hayvanin yasi ve kas yapisi, cinsiyeti, etin pisirilme
sekli ve siiresi gibi faktorler etki etmektedir. Pisirme kaybinda en 6nemli etmenlerden
birisi de pisirme islemi sirasinda etin i¢ sicakliginin diizeyidir. Pisirme yontemi fark
etmeksizin etin i¢ sicakligiin 70 0C’ye ulagmasi pisme 0Olg¢iitii olarak kabul edilmektedir.

I¢ sicakligi 70 °C’nin iizerine ¢ikmasi pisirme kaybinin artmas ile sonuglanmaktadir (88).

Et verimi ve kalitesi 6zelliklerinin belirlenmesinde 1rk, yas, cinsiyet, bakim ve
beslenme kosullari, hayvanlarin kesime sevk edilme kosullari, mezbaha organizasyonu,
kesim ve depolama kosullari, etlerin olgunlastirilma siireleri, paketleme islemi ve hijyen
kosullar gibi pekcok cevresel faktér onemli bir rol oynamaktadir. Bu ¢evresel etmenlerin
yani sira hayvanlarda meydana gelen bireysel farkliliklarin ortaya konmasinda genetik

faktorlerin de oldukga etkili oldugu bildirilmektedir (13).

Gen Tanim ve Molekiiler Ozellikleri

Gen, olgiilebilen bir 6zelligin (kantitatif karakter) ya da bir niteligin (kalitatif karakter)
kalittimini saglayan, polipeptit zincirlerinin amino asit sirasini belirleyen ve ekspresyonda
gerekli olan regulator dizileri tasiyan bir deoksiriboniikleik asit (DNA) pargasidir. Bir
organizmanin sahip oldugu kalitsal bilginin tamami1 anlamina gelen genomdaki
polipeptidleri sifreleyen genler, yapisal gen bolgeleri ve gen kontrol bolgeleri olmak iizere
iki temel kisimdan olugsmaktadir (89). Gen kontrol bélgeleri, protein sentezini meydana
getiren agamalarda transkripsiyon, riboniikleik asit (RNA) islenmesi ve translasyon i¢in
gerekli enhancer, silencer gibi 6zgin dizilimleri icerir. Enhancer, 7-12 baz cifti (bg)
uzunlugunda doku/hiicre veya gelisim evresine 6zgiin olarak transkripsiyon faktorlerinin
ya da aktivator proteinlerin baglandigi ve 6zgiin genlerin transkripsiyonunun artirildig
kiiciik kontrol bolgeleri olarak tanimlanmaktadir. Silencer ise distal transkripsiyonal
duizenleyici bolgesi iginde enhancer dizilerinin tam tersi uygun diizenleyici proteinler
baglandiginda gen ekspresyonunu engelleyen bolgelerdir. Yapisal gen bolgeleri prokaryot

ve Okaryot canlilarda farkliliklar géstermektedir. Prokaryotlarda ve bazi basit yapili
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okaryotlarda (bira mayasi) tek parga yapiya sahip genler bulunmasina karsin 6karyotlarda
genin yapisal kismi pargali gen yapisina sahiptir (89, 90). Okaryotik genlerde bu parcali
yapi, kodlayici sekanslar (eksprese olan sekanslar) olan ekzon ve kodlayici olmayan ve
genellikle daha uzun sekanslar olan (araci sekanslar) intronlardan meydana gelmektedir.
Ekzon ve intron sekanslar1 RNA’ya birlikte transkribe olur. Ekzonlar gene ait ti¢li
niikleotid birimleri olan kodonlar1 icermektedir (90). Intronlar ise mRNA olgunlasmasi
asamasinda kesilip atilir. Bu isleme RNA splicing mekanizmasi adi verilmektedir. Ekzon
ve intron sayilar1 ve uzunluklar1 genler arasinda farklilik géstermektedir. Ancak genellikle
gen yapisinda intronlar ekzonlardan daha blyiik DNA bélgeleri olarak bulunmaktadir.
Intronlar, hem 5° hem de 3’ ucunda bulunabilen ve translasyona ugramayan bolgelerdir.
Intron tanima-kesme bélgesindeki mutasyonlar, pre-mRNA’nin intronlarinin kesilmesini
etkileyebilir. En yaygin goriilen mRNA splicing mutasyonlari ise intronlarin kesim-tanima

bolgesindeki AG ve GT ikili nuikleotidlerinde meydana gelenlerdir (89).

Okaryotik genlerde ayrica mRNA’da yararlanilan 3’ ugta poliadenilasyon (PoliA)
bolgesi, intronlarin her iki ucunda akseptor adi verilen tanima ve kesme-¢ikarma bolgesi,
ribozom tanima ve baglanma bolgesi gibi 6zgiin diziler de yer almaktadir (89). Genlerin
fenotipik 6zelliklere olan etki mekanizmalarinin anlagilabilmesi i¢in intron-ekzon

yapilarinin incelenmesi gerekmektedir (91).

Genom Haritalama ve Populasyon Genetigi Kavrami

Gen ya da genom haritalama, belirli bir genin kromozom iizerinde yerlestigi 6zgiin
bolgeler anlamina gelen lokuslarin (loci) ve kromozom {izerindeki genlerin goreceli
uzakliklarin1 géstermektedir. Genom haritalama, tim genomun; gen haritalama ise belirli
bir veya birka¢ genin kromozom Uzerindeki yerine ait bilgiyi kapsar. Genetik uzakligin
birimi santiMorgandir (cM). Bu gen ve genom haritalarinda kullanilan bir birim olup; 1
cM, iki gen lokusu arasindaki rekombinasyonun %1 oldugunu gosterir. Genetik uzaklik
tam anlamiyla fiziksel olarak ifade edilen uzaklik degildir. 1cM yaklasik 0,7-1 Mb
DNA’ya (yaklasik 1 milyon baz ¢ifti) karsilik gelmektedir. Genetik uzaklik, bir kromozom
uzerindeki gen lokuslar1 arasindaki crossing over sikligiyla 6l¢iiliir ve iki gen birbirinden
ne kadar uzaksa o kadar fazla crossing over olusmaktadir. Genom haritalama, genetik

baglant1 haritas1 ve fiziksel harita olmak {izere ikiye ayrilir. Genetik baglanti haritas,
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kromozomda yer alan genlerin ve birlikte aktarildiklar1 genetik belirteglerin (markir)
diizenlenmesini ve rekombinasyon sikliklarini belirleyerek goreceli uzakliklarini, fiziksel
harita ise kromozom {izerinde niikleotid bazlariyla 6l¢iilen genler arasi fiziksel uzakligi
gostermektedir. Fiziksel harita, kromozomal/sitogenetik harita, radyasyon hibrit haritasi ve
dizilim haritas1 olmak iizere 3 sekilde olusturulmaktadir. Genetik baglant: haritalarinin
ayrintisi fiziksel haritalara gore ¢ok daha sinirli olmakla birlikte genetik baglanti haritalar

ile fiziksel haritalar her zaman birbirleriyle tam olarak uygun olmayabilir (89).

Bireylerin sahip oldugu genetik farkliliklarin yol agtig1 fenotipik farkliliklarin
belirlenmesi genetik yapinin populasyon diizeyinde ele alinmasiyla gerceklesmektedir.
Birbiriyle ¢iftlesebilen bireylerden olusan grup olarak tanimlanan populasyonda bir genin
ya da 0zelligin birden fazla formunun bulunmasi o genin ya da fenotipik 6zelligin
polimorfik 6zellik gosterdigi anlamina gelmektedir. Populasyon genetigi, gen ve genotip
frekanslar1 ve populasyonlar1 bu frekanslar1 degistiren ya da sabit tutan faktorleri inceler.
Rastgele ciftlesmelerin oldugu bir populasyonda bir bireyin belirli bir genotipe sahip bagka
bir bireyle ¢iftlesme olasiligi, populasyondaki genotip frekansina esittir. Yeterli biiyiikliige
sahip ve eslesmelerin (¢iftlesmelerin) rastgele yapildigi, herhangi bir ayiklama ya da
seleksiyon isleminin uygulanmadigi, frekanslari degistirebilecek mutasyon, gen akisi ve
goclerin meydana gelmedigi bir populasyonda gen frekansinin sabit kalacagi kabul edilir.
Ayrica erkek ve disilerin benzer allel sikliklarina sahip olmasi ve allellerin otozomal
lokusda bulunmasi gerekmektedir. Bu kosullarin saglandigi populasyonlar dengede ve
Hardy-Weinberg yasasina uygun olarak kabul edilmektedir. Hardy-Weinberg formdlleri,
bir diploid Mendelyan toplumundaki allel sikliklarin1 kullanarak beklenen genotip
frekanslarini ortaya koymaktadir. Go6zlenen frekanslar ile beklenen frekanslar arasinda

onemli farklar bulunmadigir durumlarda populasyonun Hardy-Weinberg yasasina uygun

oldugu kabul edilir (89, 92).
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Et Endiistrisinde Molekiiler Calismalar

Et verimi ve kalitesinin yiiksek diizeylere ulagsmasini hedefleyen et endiistrisinde,
ciftlik kosullari, kesim Oncesi ve sonrasi yonetim gibi ¢evre etkilerinin 6nemi biiyiik
olmakla birlikte, irklar aras1 ve irk iginde bireyler arasi fenotipik farkliliklarin ortaya
konulmasinda genetik varyasyonlarin belirlenmesi anahtar rol oynamaktadir (93). Evcil
hayvan tiirlerinde ekonomik olarak énemli gen lokuslarinin belirlenmesine yonelik
molekiiler caligmalar, son yillarda hayvan islah1 arastirmalarinda giderek yogunlugunu
arttirmis ve arastiricilarin 6nemli hedeflerinden biri haline gelmistir (13). Sigirlarda
genom analizlerine yonelik molekiiler ¢aligmalar, BovMap olarak bilinen ‘Avrupa Sigir
Genom Haritast Projesi’ ile hiz kazanmistir (1). Fenotipik veriler ve pedigriler kullanilarak
yapilan geleneksel seleksiyon modellerinde basarili sonuglar alinmasina ragmen; siirecin
uzun olmasi ve kesim sonrasi saptanan 6zelliklerde yasanan zorluklar arastiricilarin
fenotipik seleksiyondan genomik seleksiyona yonelmelerine zemin hazirlamigtir. Yakin
zamanda kompleks kantitatif karakterlerin varyasyonlarina ait molekiiler ¢aligmalarda iki
onemli yaklasim dikkati gekmektedir. Bunlardan ilki bu karakterlerde fizyolojik diizeyde
etkili aday genlerin belirlenmesi (6rnek olarak st proteinlerinin ekspresyon duzeyleri)
digeri ise markirlar yardimiyla 6zelliklere etkili genlerin kromozomdaki yerlesim

bolgelerinin (lokus) haritalanmasidir (94).

Molekiiler genetik alaninda gelisen biyoteknolojilere paralel olarak, molekiiler
diizeyde daha ayrintili aragtirmalar yapabilme imkani, yeni yontemlerin gelistirilmesine ve
kullanilabilirliginin artmasina olanak saglamistir. Sigir eti iiretiminde, et veriminin yani
sira, 0nem kazanan bir diger unsur da karkas ve et kalitesidir. Degisik populasyonlarda
molekiiler diizeyde yapilan ¢aligsmalar, et kalitesinin arttirilmasinda beslenme 6zelliklerinin
yani sira genetik yapinin da etkisinin 6nemli oldugunu ortaya koymustur. Et endiistrisinde
verim ve kalite unsurlar1 konusunda fenotipik 6zelliklere etkileri istatistiksel diizeyde
anlamli bulunan genlere ait arastirmalar, hizli sonuglarin alinmasi ve bu sonuglarin

seleksiyon modellerinde uygulanabilmesi agisindan 6nem kazanmaktadir (13).

Irklar aras1 genetik varyasyonlar, karkas ve et kalitesi bakimidan oldukca belirleyici
ve genistir. Heterozisin, karkas ve et kalitesine etkisi diisiiktiir (yaklasik %3). Karkas
agirhigl, kabuk yagi kalinligi ve mermerlesme derecesi gibi karkas kompozisyonuna ait
ozelliklerde kalitim derecesi, orta ve yiiksek diizeydedir. Et verimi, yiiksek kalitim

derecesi gostermesi nedeniyle irklar arasi seleksiyonda potansiyele sahip olmakla birlikte;
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mermerlesme derecesi gibi 6zellikler arasinda antogonistik etkileri mevcuttur. Bu nedenle
seleksiyon programlarinda et verimi ve kalitesi arasindaki iligki gbz oniinde
bulundurulmalidir. Bununla birlikte et gevrekligi gibi tekstiir 6zellikleri Bos taurus
kokenli irklarda diisiik, Bos indicus kokenli irklarda ise orta kalitim derecesine sahiptir.
Irklar arasindaki 24 saatlik kalpastain aktiviteleri ile tekstiir analizi degerleri arasinda
yuksek genetik korelasyon bulunmasina ragmen bu veriler arasindaki fenotipik korelasyon
dusiiktiir. Et kalitesi 6zelliklerinin 1rklar arasi, 1rk i¢inde bireyler arasi ve hatta kas
yapilarinin anatomik lokalizasyonlarina bagl olarak degismesi genotip-fenotip iligkisinin

ve cevre etkilerinin kompleks bir bicimde ele alinmasi gerektigini ortaya koymaktadir (95).

Et sigirciliginda kullanilan boga seleksiyonu yontemleri, siit sigir1 yetistiriciligindeki
yontemlerden farklidir. Et endiistrisinde ¢ok sayida ve farkli sigir irklar1 et materyali
olarak kullanilmaktadir. Siit si@irciligindaki gibi yogun seleksiyon et endiistrisinde
kullanilan irklarda uygulanmamistir. Ayrica birgok iilkede et tiretimine iligkin biiyiime,
yag miktari, kalite 6zellikleri, konformasyon skorlar1 ve pedigri bilgileri gibi veriler
yetersiz dlizeyde kayit altina alinmaktadir. Bu nedenle molekiiler caligmalara altyapi
olusturacak populasyon bilgileri yetersiz kalabilmektedir. Molekiiler aragtirmalardan elde
edilen temel bilgiler ¢ogunlukla optimum bakim ve standart siirii yonetiminin uygulandigi
ve verilerin diizenli kayit altina alindig1 yiiksek sayida bireyin olusturdugu arastirma
hedefli populasyonlardan elde edilmekte ve bu verilerin ticari isletmelerde takibi zor
olmaktadir. Bu bilgiler 15181nda elde edilen sonuglarin et endiistrisinde uygulanabilirliginin
miimkiin kilinmasi, birey ve siirii bagina diisen et verimi ve kalite unsurlarinin

iyilestirilmesi molekiiler ¢aligmalarin baslica hedeflerinden birisidir (96).

Et tercihleri konusu da ulkeler arasinda oldukea farklilik gostermektedir. Ornegin
Avrupa lilkelerinde diisiik yag oranina sahip etler tercih edilirken Japonya’da yiiksek
diizeyde yag orani tercih edilmektedir. Bu nedenle uygulanacak olan seleksiyon
kriterlerinin pazar talepleri goz 6nunde bulundurularak segilmesi diger 6nemli bir noktadir.
Belgian Blue, Charolais ve Limousin gibi hizli biiylime 6zellikleri gosteren ve yagsiz
karkas iireten si1gir irklar1 Avrupa tilkelerinde, Wagyu 1rki gibi intramuscular yag orani
yiiksek olan irklar ise Japonya ve benzeri yagli et tercih eden {ilkelerde et endiistrisinde
onemli yer tutmaktadir (96). Siit¢ii kiiltiir irklarinin ise erkekleri ve siirii dis1 edilen disiler

bircok ulkede et endustrisinde 6nemli yer tutmaktadir.
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Genetik ilerlemenin hedeflendigi populasyonlarda, molekiiler ¢alismalar uzun yillar
boyunca ekonomik 6zelliklerin iyilestirilmesi {izerine egilmistir. Bunun bir nedeni de evcil
hayvanlardaki bu kantitatif karakterlerin, hastaliklara kars1 direng, hayvan refah1 ve fertilite
gibi daha zor belirlenebilen 6zelliklere goére daha kolay ortaya konulmasi ve fenotipik veri
setlerinin daha objektif olarak olusturulabilme imkanidir. Hedeflenen 6zellikleri kontrol
eden genlerin belirlenmesi, seleksiyon modellerinde hayvana ait genotipik yapinin
kullanilabilme potansiyelini arttirmakta ve bu da daha isabetli sonuglarin elde edilmesine

olanak saglamaktadir (13, 96).

Et sigirciliginda son yillarda et kalitesi 6zelliklerinin belirlenmesinde sirketler
tarafindan ticari amagla gelistirilmis gen markir panelleri kullanilmaktadir. Bu markir
panelleri 6zellikle yemden yararlanma ve ette mermerlesme ile gevreklik gibi kalite
Ozelliklerinin saptanmasinda etkilidir. Genetic Solution adli sirket tarafindan ‘GeneSTAR
marbling’ ve ‘GeneSTAR tenderness’ gen markir panelleri etteki mermerlesme ve
gevreklik 6zelliklerinin belirlenebilmesi icin Thyroglobulin (TG) ve Calpastatin (CAST)
genleri temel alinarak gelistirilmistir. Igenity PROFILE DNA testleri ise GeneSTAR’a
gore daha fazla sayida 6zellik i¢in bir profil olusturmaktadir. Giinliik canli agirlik artisi, et
verimi, kabuk yag1 kalinlig1, dogum orani, dogum kolaylig1 ve davranis gibi 6zellikler i¢in
gelistirilen bu panelde 1-10 arasinda degisen skorlar yer almaktadir. Skor 1 yem tuketimi

ve et verimi ile iliskilendirilirken skor 10 ise diger 6zelliklerde etkilidir (97).

Mermerlesme i¢in Quantum Genetix adli sirket tarafindan gelistirilen bir diger panelde
ise Leptin (LEP) geni temel alinmistir (97, 98). GeneSTAR markirlarinin, gevreklik,
yemden yararlanma ve mermerlesmeye olan etkisinin belirlenmesi amaciyla 12.330 bas
sigirda (Fenotipik data: 9.414) gergeklestirilen ¢alismada gen frekanslar1 ve fenotipik
veriler ile iligkisi belirlenmistir. Gen markirlarinin belirlenen 6zellikler ve sigir irkina gére
oldukca genis diizeyde farkliliklar gostermesine ragmen yemden yararlanma, gevreklik ve

mermerlesmeye onemli etkileri oldugu bildirilmistir (87).

GeneSTAR Quality Grade, GeneSTAR Tenderness ve Igenity TenderGENE
panellerinin etkinliginin 400 bas Charolais x Angus melezlerinde ve 1.000 bas Bos taurus
ve Bos indicus sigirda incelendigi ¢alismada mermerlesme ile olan iliskisi istatistiksel
olarak 6nemli diizeyde bulunmamasina ragmen GeneSTAR Tenderness ve Igenity
TenderGENE panellerinde bu iligskinin gevreklik i¢in oldukga yiiksek oldugu belirlenmistir

(99). Ayrica enerji metabolizmasini diizenleme, yem tiiketiminin regiilasyonu ve yemden
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yararlanma, renk gibi bir¢ok 6zellik i¢in ticari olarak kullanilan markir panelleri mevcuttur

(Tablo-3).

Tablo-3. Besi sigirciliginda genetik seleksiyonda kullanilan ticari DNA markirlar: (97-

100)
Uretici Sirket Markirlar llgili qenler ve Ozellik
Lokalizasyonu
GeneSTAR . e
Tenderness Calpastatin- BTA7  Et gevrekligi
. . GeneSTAR Calpastatin- BTA7 e
Zoetis (Pfizer) Tenderness 2 Calpainl-BTA29 Et gevrekligi
GeneSTAR . .
Marbling Thyroglobin-BTA14 Et kalitesi
Calpainl-BTA29 e
: TenderGENE . Et klig
Igenity enderG Calpastatin-BTA7 gevrekiisl
DoubleBLACK - Siyah beden rengi
Coat Color - Siyah beden rengi
G K — . e
enmar Myostatln Myostatin- BTA2 Et verimi /w
Piemontese Et gevrekligi
Yem tiketiminin
: : . al
Quantum Genetix LEP testing Leptin- BTA4 rEer?:rj?syonu /
metabolizmasi

* BTA: Bos taurus autosomes

CAPNL1 ve CAST genlerindeki farkli genotipik kombinasyonlar et gevrekliginde

onemli bir parametre olarak degerlendirilmekte ve ticari olarak sunulan markir

panellerinde belirlenen gevreklik skorlarinda temel etkenlerden biri olarak sunulmaktadir.
CAPNL1- G316A, CAPN1- 4751 (AF248054.2:9.6545C>T) ve UoG-CAST1
(AY008267.1:9.282C>G) polimorfizmlerindeki tercih edilen genotip kombinasyonlarinin

varligi daha gevrek et olusumuyla iligkilendirilmektedir. Bu amagla TenderGENE isimli

DNA markir testinde 1 ile 10 arasinda genotip skorlar1 verilmekte ve seleksiyonun amaca

uygun sekilde gergeklestirilmesi hedeflenmektedir. Genotip skoru 10, genotip skoru 1’e

oranla daha diisitk WBSF degerleri ve dolayisiyla daha gevrek et olusumu ile
karakterizedir. G316A polimorfizmindeki CC, CG ve GG genotipleri, 4751
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polimorfizmindeki CC, CT ve TT genotipleri ve UoG-CAST1 polimorfizmindeki CC, CG
ve GG genotipleri arasindaki kombinasyonlarin WBSF degerlerinde énemli farkliliklar
meydana getirdigi bildirilmektedir (Tablo-4). Ancak DNA markir testlerinin kullaninminda
populasyona ait genotipik frekanslar, uygulanacak seleksiyon yontemleri ve muhtemel

antagonistik etkiler de g6z 6niinde bulundurulmalidir (100).

Tablo-4. Igenity TenderGENE markir testinde CAPN1 ve CAST gen
polimorfizmlerindeki genotip kombinasyonlarina ait gevreklik skorlar1

Skor  UoG-CAST1 CAPN1-G316A CAPN1-4751

10 cC cC CcC
9 CcC CG CcC
8 CG CcC CcC
7 CcC GG CcC
7 cC CcC CT
7 CcC CG CT
7 CG CG CcC
7 GG cC CcC
6 CcC CG CT
6 CG GG CcC
5 CG CcC CT
5 CG CG CT
5 GG CG CcC
4 cC CcC TT
4 cC CG TT
4 CcC GG TT
4 CcC GG CT
4 GG GG CcC
4 GG CcC CT
4 GG CG CT
3 CG CcC TT
3 CG CG TT
3 CG GG TT
3 GG GG CT
1 GG CcC TT
1 GG CG TT
1 GG GG TT

Kaynak: www.igenity.com/beef/profile/IgenityProfile.aspx (Erisim tarihi: 17.05.2015)

Hedeflenen 6zellige ait damizlik degerinin belirlenmesi 1slah ve seleksiyon
caligmalarinin temelini olusturmaktadir. Populasyonda belirli bir 6zellige ait ortalamanin
geemis yillardaki ortalamalari arasindaki fark olarak da tanimlanan genetik ilerleme
uygulanan seleksiyon ve 1slah programlarinin basarisi ile dogrudan etkilidir. Holstein gibi
uzun yillar boyunca seleksiyona tabi tutulmus 1rklarda genetik yonelim siit verimi gibi

baslica fenotipik 6zelliklerde meydana gelmistir. Bunun yaninda allelik ve allel olmayan
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genler arasinda meydana gelen interaksiyonlarin farkli verim 6zellikleri tizerine etkili
olabilmektedir. Bu tiir gen etkilerinin ortaya konulmasi ve genetik ilerlemenin tahmini
populasyon biiyiikliigii ile yakindan iliskilidir. Populasyonu meydana getiren birey sayisi
ne kadar fazla ise elde edilen sonuglarin o oranda giivenirligi artmaktadir. Verim
ozelliklerine etkili genlerin ekspresyon diizeylerine ait bilgiler, arastirmacilara hedeflenen
ekonomik 6zellige yonelik yeni kombinasyonlar yaparak en etkili veya kullanilabilir
allellerin secilmesine olanak saglamaktadir. Yetistirme programlari da bu bilgiler géz
onudnde bulundurularak yeniden dizayn edilebilir. Protein yapisini degistirerek fenotipik
varyasyonlara olanak saglayan kodlayan gen bdlgelerine (ekzon) ait fonksiyonel
farkliliklarin ya da DNA sekanslarindaki gen ekspresyonu diizeylerini kontrol eden
degisimlerin belirlenmesi ve bu yapilarin ekonomik 6zelliklere etkilerinin ortaya
konulmasi kodlamayan bolgelerdeki (intron) durumun anlasilmasina gore ¢ok daha
kolaydir. Genomdaki intron-ekzon yapilarinin karsilastirilmasi ve bu bilgilerin
fonksiyonel varyasyonlarin belirlenmesinde kullanimi verim 6zelliklerini determine eden

genlerin etki mekanizmasinin ortaya konulmasinda biiyiik yarar saglayacaktir(91, 96, 101).

Kantitatif Karakter Lokuslari ve SNP Kavram

Son yillarda ¢iftlik hayvanlari 1slah1 konusunda biiyiik gelismeler saglanmistir. Bu
gelismeler 6zellikle molekiiler markirlarin yetistirme programlarinda yaygin olarak
kullanilma olanagi ile birlikte hiz kazanmustir (102). Et verimi ve kalitesi, siit ile yapagi
verimi gibi 6l¢iime dayali 6zellikler anlamina gelen kantitatif karakterler, etkileri kiiciik
olan bir¢ok genin ve ¢evresel faktorlerin biiylik 6l¢lide etkisi altindadir. Bu karakterleri
etkileyen genler ise kantitatif karakter lokuslar1 (Quantitive trait loci: QTL) olarak
adlandirilmaktadir. Ekonomik yonden 6nemli verim 6zelliklerini belirleyen kantitatif
karakter lokuslarinin 1slah programlarinda kullanilmasi fenotipik verilere dayanarak
yapilan seleksiyonun yerini genotipik verilere ve genomik profillere dayanan daha etkili
seleksiyon modellerinin almasini hedeflemektedir (103). Et kalitesi gibi farkli irklarda ve
ayn1 irkin farkl bireyleri arasinda ¢ok degisiklik gosteren kantitatif 6zelliklerin
belirlenmesinde dogru seleksiyon modellerinin ve bu modellerin molekiler dizeyde
gerceklestirilmesi daha da biiyiik 6nem kazanmaktadir. Uzun yillar boyunca birgok iilkede
seleksiyona dayal1 yetistirme programlari uygulanmis ve bunun sonucu olarak da fenotipik

etkileri belirlenmis olan bir¢ok yeni mutasyon saptanmustir (104). Irklar ya da bireyler
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arasindaki fenotipik farkliliklarin genetik temellerinin ortaya konulmasi generasyonlar
boyunca populasyonlarda goriilen genetik ilerlemenin belirlenmesi ve basarili bir 1slah
programinin kullanimiyla miimkiin olmaktadir (105). Molekiiler diizeyde yapilan bu
caligmalarin etkili olabilmesi i¢in fenotipik varyasyonlar1 kontrol eden gen markirlarinin
tanimlanmasi gerekmektedir. Bu amagla iki farkli markir ¢esidinin degerlendirilmesi
gerekmektedir. Bu markirlardan ilki, kromozomda fenotipik 6zelligi determine eden gene
oldukca yakin bulunan ve bir ¢cok durumda markir ve verimi etkileyen gendeki allellerin
kalitiminin birlikte gerceklestigi ‘bagli markirlar’ digeri ise verim 6zelligine ait varyasyonu
kontrol eden fonksiyonel gen polimorfizmi olarak tanimlanan ‘direk markir’lardir (106).
Bu markirlarin et sigirciliginda daha yaygin kullanim alani bulunmaktadir. Bagl
markirlarda fenotip, markirdaki alleller ve 6zelligi determine eden gen allelleri arasindaki
iliski bilinmedigi siirece 6nceden tahmin edilememektedir. Direk markirlarda ise
fonksiyonel polimorfizm tanimlandiginda allellerin belirli 6zellikleri populasyondaki biitiin
bireylerde 6nceden tahmin edilebilmektedir(96). Bu nedenle fenotipik varyasyonun
Oonceden belirlenebilmesi i¢in direk markir kullanimi populasyon diizeyinde bagh
markirlara gore daha faydali olabilmektedir (106). Molekiiler markirlar DNA’nin aktif
bolgelerinden veya herhangi bir genetik kodlama fonksiyonuna sahip olmayan DNA
dizilerinden gelistirilebilirler (107).

Seleksiyon programlarindaki gelismeler ve 6zellikle DNA-tabanli teknolojilerin ve
seleksiyonda genetik markir kullanimi yetistirme metotlarinda hizli ve etkili sonuglarin
alinmasinda biiyiik rol oynamistir. Bu sayede fenotipik seleksiyondaki yetersiz genetik
ilerlemenin yol actig1 kayiplar da 6nlenebilmektedir. Et iiretimine iliskin 6zelliklerin
gelistirilmesinde geleneksel yontem, fenotipik verilerin istatistiksel analizlerinin yapilmasi
esasina dayanmaktadir. Bu seleksiyon metodu, yiiksek kalitima sahip 6zellikler igin
etkilidir. Ancak et endiistrisinde 6zellikle de kaliteye iliskin veriler genellikle kesim
sonrasi elde edilmekte, analiz ve hedeflerin belirlenmesinde sorunlar yasanmaktadir (101).
Genotipik seleksiyon sayesinde bu ve benzeri 6zelliklerin kesim dncesi hatta fotal
donemde bile belirlenebilmesi ve genotipik etkinin ortaya konulmasi miimkiin
olabilmektedir (96). Markir yardimli seleksiyon (Marker Assisted Selection: MAS), et
verimi ve kalitesine etkili spesifik DNA varyasyonlarinin etkili bir sekilde seleksiyonunu
miimkiin kilmistir. Markar profilleri, verim 6zellikleri ile pozitif etkileri bulunan
markirlarin populasyonda frekanslarinin arttirilmasi seklinde kullanilabilecegi gibi

istenmeyen 6zelliklerin eliminasyonuna da olanak saglamistir (108). Bu sayede daha

31



sonraki nesillerin genotiplerinin daha 6énceden belirlenebilmesi ve verim dzellikleri
bakimindan direkt seleksiyonla sadece istenilen genotipi gdsteren bireylerin siiriide

tutularak arzu edilen allelerin frekanslarinin artis géstermesi saglanabilecektir (109-111).

Kalitim derecesi diisiik karakterlerde, karakterler arasindaki negatif korelasyonlar,
eklemeli olmayan genetik varyasyon, gizli genetik varyasyonlar, seleksiyon indeksinin
istenen etkiyi gostermedigi durumlar olarak tanimlanirlar. Genetik degerlendirmede isabet
derecesinin arttirilmasi, artan seleksiyon Ustiinliigii ve generasyon araliginin azalmasi gibi
etkileri nedeniyle genetik ilerlemeyi arttirmak amaciyla isaretleyiciler yardimai ile
seleksiyon yontemi son yillarda yaygin olarak {izerinde durulan bir konudur. Karkas
ozellikleri gibi ekonomik yonden 6nem tasiyan kantitatif 6zellikler ile DNA
polimorfizmleri arasinda dikkat ¢ekici iliskiler bildirilmektedir (5, 112-115).

[saretleyiciler yardimiyla seleksiyon ile beklenen genetik ilerleme yaklasik olarak %20

arttirtlabilir (116).

Son yillarda damizlik degerinin hesaplanmasinda genom degisikliklerinin en yaygin
sekli olan tek niikleotid polimorfizminden (Single Nucleotide Polymorphism: SNP) artan
bir sekilde yararlanilmaktadir. Polimorfizm; bir populasyonda %1’den daha fazla
rastlanan genetik degisiklik veya iki ya da daha fazla sayida birbirinden ayrilmis farkl
fenotiplerin varligi olarak tanimlanabilir. Polimorfizmler genel olarak; tek niikleotid
polimorfizmleri, mikrosatellit tekrarlar1 ve insersiyon-delesyonlar olarak 3 grupta incelenir
(117).

En sik rastlanan polimorfizm tek niikleotid polimorfizmidir. Belirli bir baz
pozisyonunda meydana gelen tek niiklotid degisiklikleridir. Bagka bir ifadeyle SNP,
canlilarin DNA sekansinda meydana gelen kiicilik genetik degisiklikler ya da
varyasyonlardir. Tiim genetik varyasyonlarin %90’1n1 olusturur. SNP ’ler transisyonlar
(bir piirin bazin diger bir piirin bazina veya bir pirimidin bazin diger pirimidin bazina
degismesi) ya da transversiyonlar (bir piirin bazinin bir pirimidin bazina degisimi veya

tersi) gibi baz degisimleri seklinde olabilir (107).

Tek niikleotid pozisyondaki varyasyon terminolojisi allel frekansi ile agiklanmaktadir.
Bir populasyondaki tek baz degisiminin frekansi %1’den biiyilikse bu degisim SNP,
%71°den kiigiik ise mutasyon olarak adlandirilir. Meydana gelen SNP’ler hayvanlarda

verim kabiliyetlerinde ve elde edilen iiriin kompozisyonunda degisim meydana getirebilir
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(117). Ortalama her 1.000 bg’de bir adet SNP bulunmaktadir. SNP etkileri, sessiz, protein
fonksiyonunu degistiren veya bir aminoasit sekansini degistiren yada regiilator sekansin
fonksiyonunu degistiren seklinde olabilir. Gen kodlayan bélgelerde gorilen SNP
varyantlari, bir proteinin aminoasit sekansini degistirmekte ve protein fonksiyonunu
dogrudan etkilemektedir. Bazi polimorfizmler regiilator sekanslar1 degistirmekte ve gen
ekspresyonunu dolayli yoldan etkilemektedir. Aday genlerde bulunan SNP’ler,
mikrosatellitlere gore daha az polimorfik olmasina ragmen; protein sentezinde oynadiklari
rol nedeniyle verim 6zellikleri Uzerine direkt etkilerinin oldugu diisiiniilmektedir. SNP’ler,
genetik caligmalarda hassasiyet ve tekrarlanabilirlik diizeylerindeki gosterdikleri olumlu

sonuclar nedeniyle tercih edilmektedirler (107).

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (Polymerase Chain Reaction: PCR)

Molekiiler genetik ¢alismalar, PCR’1n 1986 yilinda gelistirilmesiyle dnemli derecede
ilerleme kaydetmistir (118). PCR, DNA’nin ortamda polimeraz enzimi ve reaksiyon igin
uygun maddelerin bulunmasi halinde in vitro olarak kisa siirede dizilimin karsit siralarini
sentezlemesine olanak saglayan ve DNA klonlamasini kolaylastirarak rekombinant DNA
aragtirmalarini etkin hale getiren bir yontemdir (119-121). PCR ile DNA dizilerinin
kopyalanmasi, gen yapilarina uygun 6zgiin primerler kullanilarak 6zel bir DNA pargasinin
secilip sadece bu bolgenin cogaltilmasini ve bu sayede dizinin belirlenmesini

kolaylastirarak DNA’nin analiz edilmesini saglamaktadir (120-122).

PCR Temel Bilesenleri
1. Matris veya Kalip DNA

PCR islemi i¢in baslangi¢ materyali olusturacak olan temel baz dizilimini olusturan
genetik materyal olarak tanimlanmaktadir. Kalip DNA olarak genomik DNA, bakteri, faj
ve plazmid DNAlar1, gesitli gen bolgelerine ait DNA pargalar1 kullanilabilmektedir. Kalip
DNA’y1 olusturacak olan bolge tek ya da cift zincir seklinde reaksiyona katilabilir. Hedef
bdlge RNA’dan segilecekse oncelikle reverse transkriptaz enzimi yardimiyla cDNA’ya

(RNA komplementer DNA) cevrilerek kalip olarak kullanilmalidir. Kalip DNA {izerindeki
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hedef dizinlerin konsantrasyonu reaksiyonun durumuna gore degismektedir. Kalip olarak

secilecek olan bolgenin fonksiyonel olmasi gerekmektedir(119, 121-123).

2. DNA Polimeraz (DNA Polymerase)

DNA polimeraz enzimleri, kalip DNA’ya tamamlayici ipligi meydana getirmek tizere
dort ¢esit deoksiriboniikleotid trifosfattan poliniikleotid zincirinin olugmasini saglayan
reaksiyonu katalize ederler. PCR’da en yaygin olarak kullanilan polimeraz Thermus
aquaticus adli bakteriden elde edilen Taq DNA polimerazdir (124). Taq DNA polimerazin
sicaga direncli olma 6zelliginden dolay1 her denatiirasyon siklusunda enzim ilavesi

olmaksizin reaksiyonun sorunsuz sekilde devami saglanabilmektedir (119-122, 125).

3. Primerler

PCR islemi i¢in basamak olusturan DNA’nin in vitro ortamda ¢ogaltilmasina olanak
veren 16-30 oligoniikleotidden olusmus sekanslara primer ad1 verilmektedir (119-122,
125). PCR’da kullanilacak olan primerlerin kalip DNA’ya 6zgii olmasi reaksiyonun

sorunsuz isleyisi bakimidan 6nemlidir (126).

4. Deoksiriboniikleotid Trifosfat (ANTP) Karisimi

Kalip DNA’dan tamamlayici ipiligin sentezinin ger¢eklesmesi i¢in dATP, dTTP,
dGTP, dCTP olarak bilinen dort tip deoksiribontikleozid karisimina ihtiyag vardir.
Sentezlenecek hedef DNA' nin uzunlugu, sayisi, dongiiniin ka¢ kez tekrarlanacagi dNTPs
miktart ile yakindan ilgili oldugu i¢in uygun konsantrasyonlarin se¢imi 6nemlidir (118,
119, 121, 126).
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5. Tampon Soltsyonlar

10 mM Tris (pH: 8,4), 50 mM KC1, 1,5 mM MgCl,, jelatin, %0,01 NP,40 ve Tween
20" dir (121). MgCl;’nin PCR’1n basarisi ve 6zgiilliigii tizerinde biiyiik etkisi
bulunmaktadir (126). MgCIl; konstantrasyonu denatiirasyon, primerlerin baglanmasi,

enzim aktivitesi ve primer-dimer yapisi tizerine etkileri bulunmaktadir (119-122, 126).

PCR’m Temel Calisma Prensipleri ve Isleyisi

PCR islemi, denatiirasyon, baglanma ve uzamadan olusan {li¢ temel basamaktan
meydana gelir. Reaksiyonun gerceklesmesi sicaklik, dongii ve zaman degerlerinin spesifik

olarak ayarlanabildigi Thermal Cycler ad1 verilen cihazlarda meydana gelmektedir.

DNA sekanslarinin tek iplik¢ikli hale geldigi basamak olan denatiirasyon igin
kullanilan sicaklik degerleri 92-95 OC arasinda degismektedir. Reaksiyon yaklasik 3-5
dakika stirmektedir (119).

Denattrasyonu takiben tek iplikgikli hale doniisen DNA pargalarinin her birinin 3'-
uclarindaki (terminus) niikleotidlere primerlerin baglanmasi uygun sicaklik saglanarak bu
asamada gerc¢eklesir. Bu isleme primer annealing ad1 verilmektedir. Bu asamada sicaklik
50-60 °C diizeyindedir. Reaksiyon yaklagik 2-5 dakika siirmektedir. Annealing
sicakliginin hesaplanmasinda oligoniikleotid dizisindeki bazlarin sayisi temel alinmaktadir.
Bu amagla yaygin olarak (Adenin + Timin sayis1) x 2 + (Guanin + Sitozin sayist) x 4

formiiliinden yararlanilmaktadir (119-121).

Uzama basamaginda Taq DNA polimeraz enziminin optimum sicaklik degeri olan
72°C kullanilmaktadir. Bu asama ortamdaki tek ipilik¢ikli DNA’dan tekrar ¢ift
iplik¢iklerin in vitro kosullarda sentezlendigi asamadir. Polimerizasyon islemi 5’ ucundan
3’ ucuna dogru ger¢eklesmektedir. Asama siiresi yaklasik 5-15 dakika olarak
uygulanmaktadir (119, 120).
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PCR Sonuclarimin Degerlendirilmesi ve Elektroforez Yontemi

PCR islemi ile elde edilen PCR iiriinii belli uzunluklardaki DNA sekanslarini
icermektedir. Elde edilen sonuglarin degerlendirilebilmesi i¢in agaroz veya poliakrilamid
jel elektroforez islemi gergeklestirilmelidir. Bu islem, yUklt molekillerin bir elektriksel
alan uygulandiginda, siv1 igeren bir ortamda hareket hizlarinin 6l¢iildiigii bir yontemdir.
Eksi yiiklii molekdiller (anyonlar), art1 yiiklii elektroda; art1 yiiklii molekdiller (katyonlar),
eksi yuklu elektroda hareket ederler. Proteinler ve niikleik asitler elektriksel yiik tasidiklar
i¢in, elektroforez ile bu molekiillerin biiytlikliigii, konformasyonu ve net yiikleri belirlenmis
olur. Elektroforezde tampon sistemi kullanilir ve bir ortam (kagit, seliiloz asetat, nigasta
jeli, agaroz jel veya poliakrilamit) ile bir dogru akim kaynag: gereklidir. Ornekler segilen
jeldeki kuyucuklara mikropipet yardimiyla uygulandiktan sonra, sisteme uygun bir siire
igin akim verilir. Molekiillerin yol almasindan sonra, jel tizerinde ayrilmis olan bilesenler

ethidium bromide, giimiis boyama gibi segici bir boya ile géruntulenir (127).

Restriksiyon Parcacik Uzunlugu Polimorfizmi

Restriksiyon pargacik uzunlugu polimorfizmi (Restriction Fragment Length
Polymorphisms: RFLP), bilinen mutasyonlarin saptanmasinda kullanilan bir yontemdir.
Bu uygulamanin temelinde DNA’nin restriksiyon endontikleaz ad1 verilen enzimlerle 6zgiil
bolgelerden kesilmesi yer almaktadir. Molekiiler ¢alismalarda RFLP kullanimi ilk kez
1974 yilinda adenoviriislar iizerinde yapilan mutasyon ¢aligmalarinda olmustur (128).

Baz1 6zel bolgelerdeki niikleotid degisiklikleri (6zellikle kodlayici olmayan bolgelerdeki)
tek bir niikleotid ¢iftinde degisiklik veya birden fazla niikleotid ¢iftinin ¢ikarilmasi
(delesyonu) veya araya sokulmasi (insersiyonu) seklinde goriiliir ve bir restriksiyon
enziminin kesim noktasini ortadan kaldirabilir ya da yeni bir kesim noktas1 yaratabilir. Bu
sekilde yaratilan bir restriksiyon bolgesi, bir kromozomda bulunur fakat diger
kromozomda bulunmazsa, bu iki kromozom, restriksiyon parcalarinin membrana aktarilan
profillerinin analizi ile birbirinden ayirt edilebilir. Restriksiyon enzim kesimleri ile
olusturulan bu parg¢a uzunluklarindaki farkliliklar RFLP olarak adlandirilir (22, 129-131).
Bunlar kodominant alleller olarak kalitlanir. DNAnin restriksiyon enzimlerinden bir veya
birkagc1 ile kesilmesi isleminin ardindan ortaya ¢ikan pargaciklar, jel elektroforez yontemi

kullanilarak goriintiilenebilmektedir (107, 128).
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Incelenen Gen ve Polimorfizmlere Ait Bilgiler

Et verimi ve kalitesine 6nemli etkileri bulunan CAPN1, CAST, LEP, GHR genlerine
ait genel bilgiler asagida sunulmustur. Bu genlerde yer alan CAPN1- G316A, CAPN1-
V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin lokalizasyonlari
Tablo 5’te yer almaktadir.

CAPNL1 Geni

CAPNL1 geni, mikromolar kalsiyum—aktive notral proteaz geni olarak bilinir ve
postmortem kosullarda myofibrillar proteinleri indirgeyen sistin proteaz (calcium-
dependent cysteine protease) yani pu-calpain’ i indirger (GenBank No: AF252504 ve
AF248054). Calpain aktivitesinin regilasyonu in vivo ortamda hiicre ici (intracellular)
kalsiyum (Ca*?) konsantrasyonu ve endojen bir inhibitér olan calpastatinin etkisindedir
(132). Postmortem gevreklik mekanizmasinda en 6nemli genlerden birisi olarak
tamimlanmaktadir (3, 14, 84, 86). CAPNL1 geni bu enzimin biyuk bir alt Gnitesini (28-kDa)
kodlamaktadir.

Sigir CAPN1 geni, kromozom 29’un telomerik ucunda 44,06-44,08 Mb arasinda
bulunmaktadir (16) (Sekil-4). Sigir populasyonlarinda postmortem et gevrekligine etkili
oldugu bilinmektedir (133-135). Kromozom 29’da bulunan CAPN1 geninin etkisi kas
metabolizmasi ve gelisimi agisindan incelenmis ve 6nemli genetik etkilerinin insan
kromozomu ile benzerlikler gosterdigi saptanmigtir (136-138). Et gevrekligindeki etkisini
Z-bantlarinin yakininda yer alan miyofibril proteinlerinin indirgenmesi ve pargalanmasi
seklinde gosterdigi bildirilmektedir (139). CAPN1 geninde yer alan 22 ekzon ve 21
intronun sekanslanarak incelendigi bir aragtirmada bir¢ok SNP belirlenmistir. Bunlarin
bircogu intronik bolgelerde yer almakta ve aminoasit degisikligine neden olmamaktadir

(14).
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300.00 kb Forward strand [
—

44.0Mb 44.1Mb 44.2Mb
N S .. ] — — - —_—
Genes (Ensembl) ] - ——
<NAALADL1 VPS51 > <SYVN1 SPDYC > bta-mir-2407 > POLA2 > CDC42EP2 >
< CDCA5 TM7SF2 > CAPN1 > ENSBTAG00000010233 > DPF2 >
ZFPL1> < ZNHIT2 TIGD3 >
<FAU
MRPL49 >
—
44.0Mb 44.1Mb 44.2Mb
—=l] Reverse strand 300.00 kb

There are currently 26 tracks turned off.
Ensembl Bos taurus version 79.31 (UMD3.1) Chromosome 29: 43,927,216 - 44,227,217
Gene Legend Protein Coding Non-Protein Coding

I Ensembl protein coding I RNA gene

Sekil-4. CAPNI geninin sigir kromozomu 29’daki lokalizasyonu
Kaynak: www.ensembl.org/Bos_taurus/Location (Erigim tarihi: 10.05.2015)

CAPN1 Geni G316A ve V5301 Polimorfizmleri

CAPNL1 geni ekzon 9 pozisyon 947’de sitozin/guanin (C/G) ve amino asit pozisyonu
316’da glisin/alanin degisikligine neden olan CAPN1- G316A (CAPNL1: c.947 G>C)
polimorfizmi ile ekzon 14 pozisyon 1588’de guanin/adenin (G/A) ve amino asit pozisyonu
530’da valin/izoloysin degisikligine neden olan CAPN1- V5301 (CAPNL1: ¢.1588 G>A)
polimorfizmleri meydana getirdikleri aminoasit degisimleri ile protein sentezinde etkili
olmaktadir (140). CAPNL1 geni G316A polimorfizmi 9. ekzonda 18. niikleotid degisimi ile
V5301 polimorfizmi ise 14. ekzonda 17. niikleotidin degisimi ile karakterizedir. Bu
SNP’ler, Bos taurus kokenli sigir irklarinda et gevrekliginde tespit edilen degisikliklerle
iliskilendirilmistir (141). CAPN1 geninde Bos taurus ve Bos indicus sigir irklarinda sayisi
100’1 asan SNP tespit edilmistir (3, 142, 143). SNP G316A’da CC, CG ve GG olmak
tzere 3 genotip; SNP 530°da ise AA, AG ve GG olmak uzere 3 genotip gorilmektedir.

Corva ve arkadaslariin (18) CAPNL1 geni polimorfizmlerinin Angus ve Hereford
rklarinda et gevrekligine etkilerinin belirlenmesine yonelik yaptiklar1 arastirmada G316A
polimorfizminin etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugu goriilmistiir. CAPN1-
G316A polimorfizminde WBSF degerleri CC genotipinde CG genotipine gore %10, GG
genotipine gore ise %14,6 daha diisiik diizeyde bulunmustur. CAPN1- V5301
polimorfizminde ise GG genotipinin GA genotipine gore %11,5 daha yuksek WBSF
degerlere sahip oldugu belirlenmistir. Chung ve Davis (144) 94 bas Angus sigirin
olusturdugu populasyonda benzer sekilde CAPN1 gen polimorfizmlerinin WBSF

38



degerlerine etkilerinin istatistiksel olarak anlamli oldugunu bildirmektedir. Cheong ve
arkadaglar1 (145) da Kore sigir irkinda (Hanwoo) CAPN1 geninin et kalitesine etkilerini
belirlemek amaciyla DNA sekanslama yontemi kullanarak yaptiklari ¢alismada CAPN1
geninin 6nemli bir genetik faktor oldugu sonucuna varmiglardir. Soria ve arkadaslar1 (141)
Brangus, Angus ve Brahman irklarinda CAPN1 gen polimorfizmlerinin populasyon
genetigi calismalarinda ve fenotipik verilerle iliskilendirme analizlerinde 6nemli bir yer
tuttuguna dikkat gekmektedir. Tait ve arkadaslar1 (146) CAPN1, CAST ve Diagilgliserol
O-aciltransferaz 1 (Diacylglycerol O-acyltransferase 1: DGAT1 gen etkilerinin karkas
kalite 6zelliklerine etkilerini arastirdiklar: calismada ise et gevrekliginde CAPN1 ve CAST
genlerinin interaksiyon analizinde anlamli sonuglar bulunmamasina ragmen bu genlerin
bireysel etkilerinin et gevrekliginde belirleyici oldugu ve seleksiyon programlarinda
kullanilabilecegini bildirmektedirler. Lee ve arkadaslar1 (147) ise et gevrekligi, sululuk,
aroma ve intramuscular yag oranlarinin Hanwoo s1gir irkinda CAPN1 ve CAST genleriyle
iligkilerinin belirlenmesine yonelik gergeklestirdikleri arastirmada CAPN1 gen etkisinin
onemli diizeyde postmortem gevrekligi etkiledigini belirlemislerdir. Li ve arkadaslar (4)
Angus, Charolais, Hereford, Limousin ve Simmental irk1 olmak tizere toplam 243 bas
sigirdan olusan populasyonda DGAT1, LEP, Stearoil CoA desaturaz 1 (Stearoyl-CoA
Desaturase 1: SCD1), CAPNI1 ve CAST gen etkilerinin pH, et rengi, mermerlesme
derecesi ve su tutma kapasitesi ile iliskisini belirlemis ve CAPN1 gen etkisi ile 6. gundeki
et rengi degerlerinin analizinde istatistiksel diizeyde anlamli sonuglar elde edildigini
bildirmislerdir. Ribeca ve arkadaslari (148) ise Piemontese 1rki sigirlarda CAPN1- V5301
polimorfizminde A allel etkisinin karkas randimani ve a* (ette kirmizilik) degerinin
yiikselmesine neden oldugunu bildirmektedir. Bununla birlikte Pinto ve arkadaslar1 (149)
Nellore 1rki sigirlarda CAPN-4751 polimorfizminin a* ve b* degerlerine toplamali
(additive) etkilerinin bulundugunu ve T allelinin et rengi ile pozitif korelasyona sahip
oldugunu belirlemislerdir. Ancak G316A polimorfizminde benzer etki goriilmemistir.
Pintos ve Corva (150) ise Arjantin’de Angus 1rki sigirlarda biiyiime ve gelisme 6zellikleri
ile CAPN1 ve CAST gen etkileri iliskisini belirlemeyi amagladiklar1 arastirmada
hedeflenen gen markirlarinin, dogum agirligi, agirlik kazanci, 18 aylik yastaki agirlik ve
bel gozii kas1 alanina pozitif etkileri oldugunu bildirmistir. Ayni1 zamanda biiyliime
ozellikleri ile et gevrekligi arasinda da negatif korelasyon bulundugu sonucu dikkati
cekmektedir. Allais ve arkadaslari (84) ise Fransa’da 2011 yilinda CAPN1 gen
markirlarinin 1114 bag Charolais, 1254 Limousin ve 981 bas Blonde d’ Aquitaine irklarinda
et gevrekligine etkisini incelemis ve CAPN1- G316A polimorfizminin etkisi Charolais
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irkinda istatistiksel olarak anlamli bulunmustur. Limousin irkinda ayn1 polimorfizm
gevreklik skorunda anlamli bulunurken WBSF degerlerinde ayn1 sonuca ulagilamamastir.
Haplotip analizinde CAPN1 gen polimorfizmlerinin WBSF’ye etkilerinde anlamli sonuglar
elde edilmistir. CAPN1- G316A polimorfizminde C allelinin et gevrekligini artirdigi
belirlenmistir. CAPN1- V5301 polimorfizminde ise bu 3 sigir irkinda et gevrekligi
bakimindan istatistiksel diizeyde dnemli etkiler saptanmamustir. Lisa ve Di Stasio (151)
ise Piemontese ve Belgian Blue irklarinda CAPN1- G316A polimorfizminin gézlenen
diisiik gen frekanslarindan dolay: seleksiyon programlarinda kullaniminin irk 6zellikleri
g0z oniinde bulundurularak yapilmasi gerektigi rapor edilmistir. Curi ve arkadagslar1 (152)
da CAPN1- G316A polimorfizminin karkas ve et kalitesi 6zelliklerine etkisinin Bos
indicus ve Bos taurus-Bos indicus melezlerinde pozitif sonuglar vermesine ragmen
genotipik frekanslarin yetersiz dagilim gostermesinden dolayi yetistirme programlarinda
kullaniminin simirh olabilecegini bildirmektedir. Buna karsilik Miquel ve arkadaslarinin
(19) 2009 yilinda 59 bas Brangus ve 20 bas Angus sigir irkinda biiyiime 6zellikleri ve et
kalitesinin CAPN1- G316A polimorfizmi ile iliskisini arastirdiklar1 galismada ise bu
markir, WBSF degerleri, canli agirlik ve giinliik canli agirlik artisinda ¢ok 6nemli farklar
meydana getirmis ve belirlenen fenotipik 6zellikler bakimindan CAPN1- G316A
potansiyel markir olarak kullanilabilecegi rapor edilmistir. GG genotipi tasiyan
hayvanlarin CC hayvanlara gore 39 kg daha fazla canli agirliga ve 1,88 kg daha yiiksek
WBSF degerlerine sahip oldugu belirlenmistir. Bonilla ve arkadaglar1 (17) tarafindan
Meksika’da 2010 yilinda yapilan bir baska ¢aligmada Bos indicus ve Bos taurus sigir
irklart ile bunlarin ticari olarak kullanilan melezlerinden olusan populasyonda
intramuscular yag oran1 ve WBSF degerleri géz oniine alindiginda CAPN1- G316A
polimorfzminin istatistiksel diizeyde 6nemli farklar yarattig1 ve yetistirme programlarinda
genis populasyonlarda molekiiler diizeyde incelenmesi gerektigi belirlenmistir. CG
genotipinin GG’ye gore daha yumusak et olusumuna neden oldugu saptanmistir. Page ve
arkadaglarinin (14) CAPN1 geni polimorfizmlerinin inceledikleri arastirmada intron
bolgesindeki 38 SNP ve ekzon bolgesinde aminoasit degisikligine neden olan CAPN1-
G316A ve CAPN1- V5301 polimorfizmleri diisiik et gevrekligi (yiiksek WBSF degerleri)
ile iligkilendirilmistir. CAPNI geninin QTL calismalarinda et kalitesi 6zellikleri acisindan
degerli bir markir oldugu ve farkli akrabalik diizeylerindeki genis populasyonlarda
arastirtlmasi gerektigi sonucuna varilmistir. Benzer sonuglar, Aviles ve arkadaslar1 (153)
tarafindan 2009 yilinda Ispanya’da et endiistrisinde kullanilan yerli s1igir irklarinda

(Retinta, Avilena ve Morucha) yapilan arastirmada da elde edilmistir. Kaneda ve
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arkadaglarinin (154) ekonomik Ozelliklere etkili gen polimorfizmlerini Bos indicus ve Bos
taurus sigir irklarinda inceledikleri bir calismada, Angus, Hereford, Holstein, Japonya’ya
ait yerel irklar ve Kore sigir1 olmak {izere toplam 8 irk ele alinmis ve Bos indicus kokenli
irklarda CAPN1 geni C allelinin bulunmadigi, bununla birlikte CAPN1- G316A
polimorfizminin et kalitesi konusunda 6nemli bir belirleyici olarak kabul edildigi
bildirilmektedir.

CAPNI geni yapilan arastirmalarda et kalitesi 6zelliklerinde 6nemli bir yere sahiptir.
Farkl1 populasyonlarda gen etkileri ile ekonomik 6zellikler arasinda iliskiler belirlenmis ve
CAPN/I’in ozellikle et gevrekligi basta olmak iizere kalite 6zelliklerinde belirleyici bir
markir olarak kabul edildigi ve 1slah programlarinda kullaniminin yararli olacag:
bildirilmektedir. CAPNI geninin Holstein populasyonlarinda et verimi ve kalitesine
etkilerini konu alan arastirmalar yetersizdir. Tirkiye gibi siit¢ii irklarin erkeklerinin
onemli bir besi materyali olarak dikkati ¢ektigi iilkelerde CAPN1 geni ve ekonomik

ozellikler arasindaki iliski aragtiritlmaya deger bir konu olarak gortilmektedir.
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Tablo-5. Genotiplendirilen SNP’lere ait bilgiler

: Kodlayan . .
Gen Kromozom SNP Gen Bank S.NP SNP ID Trar_15kr|pt Sekans Prpteln Am!no Kodon
Acc. No Lokalizasyonu Pozisyonu . Pozisyonu asit
Pozisyonu
CAPNL- AF252504 Ekzon 9 rs17872000 947 947 316 GIA  GGCIGCC
G316A
CAPN1 2
C\%P;B'Il‘ AF248054 Ekzon 14 rs17871051 1588 1588 530 VIl GTCIATC
CAST-
CAST 7 oodl AF117813  Ekzon1C/ID  rs459238462 189 61 20 ST AGCIACC
LEP 4 'Ajgg\'/ AF536174.1 Ekzon 3 rs29004508 286 239 80 AN  GCG/GTG
GHR 20 SS'QSRG AF140284 Ekzon1p  '5109300983 4.4, 1663 555 SIG  AGCIGGC

Kaynak: www.ensembl.org/Bos_taurus/Location (Erigim tarihi: 10.05.2015)
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CAST Geni

Calpastatin (CAST) geni, calpainlerin spesifik bir inhibitéradir. Calpain sistemi,
myoblast migrasyonu ve flizyonu, protein dontistimii ve kas gelisimi regiilasyonunu
kapsamaktadir (23, 155). CAST geni, postmortem dénemde myofibrillerin proteolizisini
calpain aktivitesinin regiilasyonunu saglayarak meydana getirmektedir (139). Sigir CAST
geni, kromozom 7’de 117,8 ¢cM pozisyonunda haritalanmistir (137). 98,44-98, 58 Mb
arasinda yer almaktadir (Sekil-5). Bu gen, sigir iskelet kaslarinin farkli 5 bolgesi koken
alinarak dizi analizi yontemi kullanilarak belirlenmistir. Sigir populasyonlarinda yapilan
aragtirmalar CAST geninin et kalitesi 6zelliklerinde aday gen olarak degerlendirildigini
gostermektedir (4). Yiikselen postmortem CAST aktivitesi, et gevrekliginin azalmasi ile
yakindan iligkilidir. Bu nedenle CAST geni et verimi ve kalitesi 6zelliklerinin

belirlenmesinde potansiyeli yiiksek bir gen olarak tanimlanmaktadir (4, 84, 156).

Calpain gen ailesi ve inhibitorleri olan calpastatin, protein-protein interaksiyonlarina
sahip olmalar1 nedeniyle epistatik etkilerin incelenmesi konusunda iyi bir 6rnek teskil
etmektedir. Bu gen ailesi genis diizeyde fenotipik etkiler ile iliskilendirilmektedir (157).
Bu fenotipik varyasyonlara 6rnek olarak insanlarda diabet, egzersiz kaynakli kas hasari,
dejeneratif norolojik hastaliklarin patolojisi ile ¢iftlik hayvanlarinda fertilite ve kesim
sonrasi1 goriilen postmortem degisiklere bagli olarak gelisen gevreklik diizeylerindeki

farkliliklar gosterilebilir (15, 132, 158-161).

Et gevrekligi gibi kalite 6zellikleri tiiketicinin se¢iminde biiyiik rol oynamakta ve et
endiistrisinde 6nemli bir yer tutmaktadir. Et gevrekligindeki farkliliklar genetik yapinin
yant sira kesim kosullar1 ve kesim sonrasit depolama isleminin optimum kosullarda
gergeklesmesini de igine alan siirecin bir biitiinii olarak tanimlanmaktadir. Kesim iglemini
takiben ette meydana gelen sertligin kas yapisinda sarkomer uzunlugu ile yakindan iligkisi
bulunmaktadir (15). Sarkomer uzunlugundaki azalma ette sertligin artmasiyla
sonuclanmaktadir. Rigor mortis olusumu ile birlikte meydana gelen postmortem
degisiklikler etteki tekstiir 6zellikleri ve kalite parametrelerini etkilemektedir. Bu nedenle
CAST aktivitesinin diizeyleri, kesim sonras1 donemde ve depolanma siirecinde 6nem
kazanmaktadir (15, 156). Myofibrillerin proteolizisini postmortem dénemde saglayarak
kalite unsurlarini biiyiik 6lciide etkileyen CAST geni, seleksiyon programlarinda
kullanilma potansiyeli yiiksek bir markir olarak dikkati ¢ekmektedir (22, 84, 155, 162).
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Ensembl Bos taurus version 79.31 (UNOG1) Chromosome 7: 013,118 99013.147
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Sekil-5. CAST geninin si1gir kromozomu 7’deki lokalizasyonu
Kaynak: www.ensembl.org/Bos_taurus/Location (Erigim tarihi: 10.05.2015)

CAST- S20T Polimorfizmi

CAST geninde ekzon 1C/1D ve kodlayan sekans pozisyonu 61’de yer alan

guanin/sitozin degisimi (G/C), 20. amino asit pozisyonunda Serin-Treonin (S/T)
degisikligine neden olmaktadir (Gen Bank No: AF117813). Sigir CAST sekans1 %89

oraninda koyun, %82 oraninda da insan sekansiyla benzerlik gostermektedir (22, 84).

Aminoasit degisimine neden olarak protein sentezinde farklilik yaratan bu polimorfizmin

et kalitesine etkileri farkli sigir populasyonlarinda arastiritlmaya devam edilmektedir.

CAST- S20T polimorfizminde GG, GC ve CC genotipleri bulunmaktadir.

CAST geninin et gevrekligi, su tutma kapasitesi, renk, sululuk ve yag asidi

profillerinde etkili oldugu saptanmistir (32, 86, 163, 164). Juszczuk-Kubiak ve

arkadaglarinin (22) CAST- S20T polimorfizminin Angus, Charolaise, Limousin,

Simmental, Hereford ve Holstein sigir irklarinda et kalitesiyle iliskisini inceledikleri

calismada polimorfizmin pisirme kaybi, renk parametreleri, total hem pigmenti icerigi ve

gevreklige etkisinin istatistiksel dlizeyde 6nemli oldugu sonucuna varilmistir. Sevane ve

arkadaslar1 ise (163) Avrupa sigir irklarinda biiylime, kas-yag profili ve et kalitesi

ozelliklerinin aday genlerle iligkisinin arastirildigi calismada CAST geni etkisinin karkas

yag skorunda dnemli oldugunu saptamislardir. Lee ve arkadaslar1 (147) Hanwoo sigir

irkinda CAST geni 182 A>G polimorfizminin etteki sululuga etkisinin istatistiksel

anlamda 6nemli oldugunu bildirmislerdir. Diger polimorfizmler ile et kalitesi 6zellikleri

arasinda herhangi bir iliskiye rastlanmamustir. Li ve arkadaslar1 (165) Hanwoo 1rkina
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biiyiik oranda benzerlik tasiyan Cin’in Yanbian sigir irkinda CAST geninin gevreklik,
pisirme kaybi1 ve renk parametrelerine etkisinin anlamli oldugunu bildirmektedir. Tait ve
arkadaglar1 (5) ise Angus irkinda CAST gen etkisini gevreklik, ette kirmizi renk olusumu
ve disiik yag orani ile iliskilendirmislerdir. Bununla birlikte Li ve arkadaslarinin (4)
Angus, Charolais, Hereford, Limousin ve Simmental 1rki olmak {izere toplam 243 bas
sigirdan olusan populasyonda DGAT1, LEP, SCD1, CAPN1 ve CAST gen etkilerinin pH,
et rengi, mermerlesme derecesi ve su tutma kapasitesi ile iliskisini belirledikleri calismada
CAST geni ile fenotipik veriler arasinda herhangi bir korelasyona rastlanmamistir. Tait ve
arkadaglarinin (146) CAPN1, CAST ve DGAT1 genlerinin karkas kalite 6zelliklerine
etkilerini aragtirdiklar1 ¢alismada et gevrekliginde CAPN1 ve CAST genlerinin interksiyon
analizinde anlamli sonuglar bulunamamasina ragmen bu genlerin bireysel etkilerinin et
gevrekliginde belirleyici oldugu ve seleksiyon programlarinda kullanilabilecegi sonucuna
vartlmistir. Curi ve arkadaslari (152) Bos indicus ve Bos taurus-Bos indicus melezlerinde
MLD alani, kabuk yagi kalinlig1, intramuscular yag orani, WBSF ve Myofibrillar
Fragmentation Index (MFI) analizlerinde fenotipik veriler ile incelenen CAST geni
polimorfizmleri arasinda istatistiksel diizeyde anlamli sonuglar elde edilmemesine ragmen
gevrekligin MFI degerleriyle birlikte ele alinmasinda pozitif korelasyona dikkati
cekmektedirler (152). Pinto ve arkadaslar1 (166) CAST geni ile 7, 14 ve 21. gunlerdeki
WBSF degerleri arasinda iliskinin bulundugunu, CAPN-4751 polimorfizmi ile CAST
arasinda additif ve epistatik interaksiyonlarin bulundugunu ve yetistirme programlarinda
bu markirlarin degerlendirilmesi gerektigini bildirmislerdir. Schenkel ve arkadaslari (156)
CAST geninin karkas ve et kalitesi ile iliskisinin ticari siiriilerde incelendigi arastirmada
CAST geninin postmortem olgunlagma stirecinde gevrekligi 6nemli derecede etkiledigini
saptamiglardir. Lisa ve Di Stasio (151) Piemontese ve Holstein irklarinda CAPN1 ve
CAST gen varyasyonlar1 agisindan 6nemli farklar oldugunu ve daha genis populasyonlarda
verilerin dogrulandig: takdirde seleksiyon programlarinda markir olarak kullanilabilecegini

belirtmektedir.

Holstein irkinda CAST geninin siit verimi, fertilite ve yasam boyu verim 6zelliklerine
istatistiksel diizeyde anlamli olarak saptanan ¢alismalar bulunmasina ragmen Holstein
irkinda et verimi ve kalitesi 6zelliklerine ait yeterli sayida ¢alisma bulunmamaktadir (159,
167). CAST, et kalitesi tzerine etkileri nedeniyle seleksiyon programlarinda potansiyeli
yuksek bir gen olarak bildirilmektedir (21).
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LEP Geni

Leptin, ismini Yunanca ‘leptos’ (ince, zayif) kelimesinden koken almaktadir.
Isminden de anlasilacag: iizere viicut agirliginin diizenlenmesi ile yakindan iliskilidir(168).
Memeli leptini 14-16 kDa agirliginda peptid yapida bir hormondur. Etkisini LEP
reseptorleri araciliyla gerceklestirir. LEP geni, 1994 yilinda LEP reseptorii ise 1995
yilinda bulunmustur. 1994 yilinda yiiksek diizeyde obezite ve infertilite fenotipi gosteren
obez (ob/ob) farelerde goriilen mutasyon, pozisyonel klonlama yontemi kullanilarak
belirlenmistir(169). Obezite geni (Obese gene: Ob) memelilerde oldukc¢a konservatif bir
yap1 gostermektedir. Sigir ve domuz LEP geni yaklasik %89 oraninda insanla benzerlik
gostermektedir (170). LEP reseptor(, sitokin reseptor ailesinin bir Gyesidir. Toplam 6 adet
reseptor tanimlanmistir (Ra, Rb, Rc, Rd, Re, Rf). Bu reseptoérlerden, beyin, yag doku ve
plasentada bulunan Ob-Ra, LEP’i kan-beyin bariyerinden ve plasentadan gecirmekte;
hipotalamus ve plasentada bulunan Ob-Rb, sinyal doniistiiriiciisii olarak; beyin ve yag
dokuda bulunan Ob-Rc, LEP i¢in baglayici proteinler olarak gorev yapmaktadir. Ob-Rc,
ayrica fotusa LEP aktarimini saglamaktadir. Kalp, yag doku ve plasentada bulunan Ob-Re
ve beyinde diisiik diizeylerde bulunan Ob-Rf’nin etkileri halen arastirilmaya devam
etmektedir (168). Insanlarda da, fare obezite genleri ile homolog genlerde ya da ayni
metabolik yolakda etkili genlerde mutasyon tanimlanmistir. Bunlar, LEP ve LEP
reseptori, proopiomelanokortin (POMC), melanokortin-4 reseptér (MC4R), ve
prokonvertaz 1 enzimini (PC1) kodlayan genlerdir. Bu genler tarafindan kodlanan
proteinler, besin alinimi regiilasyon yolagindadir (171-173). Ayrica bityime hormonunun
(Growth Hormone: GH), yag dokuda LEP reseptorlerini arttirdigi belirlenmistir. LEP,
sentezi ve ekspresyonu adipoz doku ile iliskilendirilmistir. LEP’in, istahin diizenlenmesi,
enerji kullanimi1 ve biliylime orani gibi konularda 6nemli bir rol oynadigi tanimlanmistir
(25). LEP, etkisini gida alimini azaltarak viicut agirhi@inin artigini sinirlama yoluyla
gostermektedir. Ayrica plazma diizeylerinin viicut yag dokusunu yakindan etkiledigi ve

reprodiiktif 6zelliklerde de 6nemli bir rol oynadig: belirtilmektedir (24).

Sigir LEP geni, kromozom 4’te 93,24-93,26 Mb arasinda yer almaktadir (Sekil-6). Bu
kromozom bolgesinde oldukga yiiksek polimorfik mikrosatellit markirlarinin bulundugu
belirlenmistir (174, 175). Sigir LEP geni, 3 ekzon ve 2 intron icermektedir (176). Sadece

2 ekzon protein olusumuna katilmaktadir. Genin 501 niikleotidden olusan kodlayan

46



bolgesi, 2 kb’lik bir intron tarafindan ayrilan ekzon 2 ve 3 arasinda yer almaktadir. Genin

promoter bolgesi ise yaklasik 3 kb’den olugmaktadir (177, 178).

Viicut agirliginin diizenlenmesi, yag doku gelisimi ve enerji metabolizmasinda énemli
bir rol oynayan LEP geni etkilerinin molekiiler diizeyde arastirilmasinin, insanlarda obezite
sorununun dnlenebilmesi, ¢iftlik hayvanlarinda ise ekonomik yonden 6nem tasiyan
karakterlerin mekanizmalarinin anlagilmasi konusunda yararli olacag belirtilmektedir
(179). LEP diizeyi ile ¢iftlik hayvanlarinda tiretim 6zellikleri arasinda iliskilerin ortaya
koyuldugu ¢ok sayida ¢alisma dikkati cekmektedir. Serum LEP duzeyleri ile etci
sigirlarda kabuk yagi kalinligi, koyun ve domuzlarda leptin seviyeleri ile yem tiiketimi ve
biiyiime orani arasindaki pozitif korelasyonlar rapor edilmistir (180-182). LEP geni, ayni
zamanda siit verimi ve bilesimini de etkilemektedir (183). BM1500 mikrosatelliti
varyantlar ile sigirlarda yag orani arasindaki iligki dikkat ¢ekicidir. Bunun yani sira sigir
LEP geninde intron ve ekzonlarda ¢ok sayida SNP rapor edilmektedir (177, 184). Ekzon 2
pozisyon 305’te yer alan yer alan C/T degisimi ile karakterize olan SNP sistein-arjinin
seklinde belirlenen aminoasit degisimine neden olmaktadir (184). Ayni1 ekzon bélgesinde
pozisyon 252°de yer alan A/T degisimi ile karakterize SNP ise fenilalanin-tirosin

degisimine sebep olmaktadir (179).

1.00 Mb Forward strand
928Mb 93.0Mb 93.2Mb 93.4Mb 93.6Mb
Contigs DAAAGD11495.4 > DAAAO2011497.1 >
Genes (EI'ISEI'Hb'J —_ - L I- 1 - L L — Il — . —
SND1 > <LRRC4 bta-mir-128-1 > <PRRT4 HIG2>  FAMT1F1> bta-mir-2422 >
08> <RBM28  ENSBTAG0000DO31866 > <OPN1SW ATPVAF >
<IMPDH1 FAM71F2 > ceoc13s > <KCP IRF5 >
CALU> FLNC >
ENSBTAG00000045645 > <TNPO3
ENSBTAG00000047361 >
928Mb 93.0Mb 93.2Mb 934Mb 936Mb
Ensembl Bos taurus version 79.31 (UMD3.1) Chromosome 4: 92,758,251 - 93,756,250
Gene Legend Protein Coding Non-Protein Coding
I Ensembl protein coding [ RNA gene
I pseudogene

Sekil-6. LEP (OB) geninin sigir kromozomu 4’teki lokalizasyonu
Kaynak: www.ensembl.org/Bos _taurus/Location (Erisim tarihi: 10.05.2015)
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LEP- A80V Polimorfizmi

Ekzon 3 pozisyon 239°da yer alan ve sitozin/timin (C/T) degisimiyle karakterize olan
LEP- A80V (LEP ¢.239C>T) polimorfizmi (Gen Bank No: AF536174.1), protein
pozisyonu 80°de alanin/valin seklinde belirlenmis olan aminoasit degisikligine neden
olmaktadir (185). Bu polimorfizm sekrese edilen proteine gore yapilan adlandirmada

A59V olarak da tanimlanmaktadir.

Doran ve arkadaslarinin (51) karkas performansi ile iliskilendirilen sigir genom
bolgelerinin incelenmesine yonelik 5.705 bas Holstein sigir irkinda 54.001 SNP’den olusan
panel kullanarak gerceklestirdikleri ve aday genler ile biyolojik ve metabolik yolaklarin
belirlenen verim karakterleriyle birlikte ele alindig1 calismada LEP geninin yag
metabolizmasi-depolanmasi ve biiyiime konusunda 6nemli bir rol oynadig: bildirilmistir.
Clempson ve arkadaslar1 (26) LEP geni ile biiylime, fertilite ve siit verimi arasindaki
iligkiyi saptamak amaciyla kullanilan 509 bas Holstein sigirdan olusan populasyonda
A1457G ve A80V polimorfizmlerinin iskelet gelisimine, UASMS1, UASMS2, A1457G
polimorfizmlerinin fertiliteye ve A80V polimorfizminin ise sut ve et verimine etkili
oldugunu belirlemislerdir. Silva ve arkadaslar1 (27) tarafindan 2014 yilinda LEP gen
etkilerinin biliylime ve karkas 6zelliklerine etkisinin belirlenmesi amaciyla 100 bag Nellore
sigir irkinda yapilan bir bagka ¢alismada ise LEP- A80V polimorfizminin but yag kalinlig
ve kesim sonrasi et rengi degerleriyle iliskisi istatistiksel diizeyde 6nemli bulunmustur.
Pinto ve arkadaslar1 (149) ise ayn1 irkta ekzon 2’de yer alan C/T degisimi ile karakterize
olan E2FB polimorfizminin sizint1 su kaybina (Drip loss: DL) etkisinin 7 glin boyunca
olgulasmaya birakilmis etlerde anlamli oldugunu saptamislardir. Oztabak ve arkadaslar:
(186) LEP gen polimorfizmlerini 40 bas Giiney Anadolu Kirmizisi, 40 bas Dogu Anadolu
Kirmizisi ve 40 bas Boz irktan olusan Tiirkiye yerli sigir irklar1 populasyonunda ekzon 2,
ekzon 3 ve intron 2’de yer alan hedef bolgelerini PCR-RFLP yontemiyle incelenmistir.
Canli agirlik artis1 ve siit verimi 6zellikleriyle iliskilendirilen LEP- A80V polimorfizmi
icin yerli sigir irklart arasinda T allel frekansi oldukga yiiksek bulunmustur. Lagonigro ve
arkadaslar1 (179) ise Holstein, Angus, Hereford, Highland ve Charolais irki sigirlardan
olusturulan deneysel populasyonda LEP geni ekzon 2 pozisyon 252’de yer alan A/T
degisimiyle karakterize polimorfizm i¢in AT genotipine sahip hayvanlarin yem tiiketiminin
AA genotipine sahip hayvanlardan %19 daha ylksek oldugunu bildirmiglerdir. Tian ve

arkadaglar1 (187) Simmental melezlerinde LEP gen polimorfizmlerinin karkas verimi ve et
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kalitesine etkisinin istatistiksel olarak dnemli oldugunu ve seleksiyon programlarinda
degerlendirilmesi gerektigini bildirmislerdir. Fortes ve arkadaslarinin (188) 2009 yilinda
yag depolanmasi ve et gevrekligine etkili gen polimorfizmlerinin 147 bag Bos taurus ve
Bos indicus kokenli sigir irkinda ve bunlarin melezlerinde belirlenmesi amaciyla yaptiklari
caligmada LEP geni ile MLD alan1 arasinda herhangi bir korelasyona rastlanmazken bu
veriyle serum LEP diizeyleri arasinda negatif korelasyon belirlenmistir. Bos taurus
melezlerinde (1/2 Angus + 1/4 Charolais + 1/4 Tarentaise), LEP serum
konsantrasyonlariyla karkas kompozisyonu (mermerlesme, kabuk yagi kalinligi, bobrek-
kalp yag1 ve pelvik yaglar) arasinda istatistiksel diizeyde anlamli sonuclar bildirilmistir.
Nkrumah ve arkadaslar1 (189) serum LEP konsantrasyonlarinin karkas 6zellikleri ve
performansa fenotipik ve genotipik etkilerini 464 bas sigirda (fenotipik verileri alinamayan
hayvanlar ile birlikte toplam 813) incelemis ve kabuk yagi kalinligi, mermerlesme
derecesi, MLD alani degerleri ve yagsiz et verimi degerlerinde genetik korelasyonlar

saptamuglardir. Fenotipik korelasyonda da benzer sonuglar elde edilmistir.

LEP geni promotor bélge polimorfizmlerinin et verimi ve kalitesinde 6nemli etkileri
oldugu bildirilmektedir. Nkrumah ve arkadaslar1 (190), LEP geni promoter bolge
polimorfizmleri serum leptin diizeyleri, biiyiime, canli agirlik, yem tiiketimi, beslenme
davranig1 ve karkas 6zellikleri ile iligkisinin belirlenmesi amaciyla yaptiklar1 arastirmada,
promoter bolge pozisyon 528’de bulunan C/T ile karakterize UASMS2 polimorfizminin
serum leptin diizeyi, kabuk yagi1 kalinlig1 ve mermerlesmeye, pozisyon 1759’da C/G ile
karakterize UASMS3 polimorfizminin ise yem tiiketimi, biiylime oran1 ve canli agirliga
etkili oldugunu ve her iki polimorfizmin de beslenme siiresinin artigina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu bildirmislerdir. Li ve arkadaslar1 (4) Angus,
Charolais, Hereford, Limousin ve Simmental 1rk1 olmak {izere toplam 243 bas sigirdan
olusan populasyonda DGAT1, LEP, SCD1, CAPN1 ve CAST gen etkileri ile pH, et rengi,
mermerlesme derecesi ve su tutma kapasitesi arasindaki iligkisini incelemis ve LEP geni
UASMS?2 polimorfizminin 6. glindeki et rengi degerlerine etkisinin istatistiksel diizeyde

anlamli oldugunu bildirmislerdir.

De Vuyst ve arkadaslar1 (191) 2008 yilinda Amerika’da yaptiklar1 galismada LEP geni
ekzon 2 pozisyon 305’te yer alan C/T polimorfizmi ile buzagilarin siitten kesme agirlig
arasinda istatistiksel diizeyde anlamli bir iligkinin bulundugunu bildirmislerdir. Sonuglar

CT ve TT genotipe sahip ineklerin buzagilarin1 CC genotipe sahip olanlara gore daha
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yiiksek agirliklarda siitten kestiklerini gostermektedir. Ancak benzer etkiler ASOV

polimorfizminde belirlenmemistir.

Arastirmalar LEP geninin canli agirlik artis regiilasyonu, yag depolama
mekanizmasina etkileri sayesinde et kalitesi ve karkas 6zellikleri agisindan 6énemli rol
oynadiginin ve seleksiyon programlarinda degerlendirilmesi gerektigini bildirmektedir
(176). LEP gen varyasyonlar1 irklar arasinda hatta cografi bolgelerde degisiklik
gostermekte oldugu i¢in etkilerinin farkli populasyonlarda degerlendirilmesi
gerekmektedir. Ayrica siit verimi ve bilesimi tizerine Holstein irkinda LEP gen etkisinin
arastirildigi cok sayida calisma bulunmasina ragmen karkas 6zellikleri ve et kalitesi ile
iligkisi konusunda bu say1 olduk¢a azdir. Holstein irkinin siit¢ii 6zelliklerinin yaninda
Onemli bir et kaynagi olarak kullanilan iilkelerde bu arastirmalar daha da deger

kazanmaktadir (51).

GHR Geni

Biiylime hormonu (Growth Hormone: GH), metabolizmanin diizenlenmesi ve
memelilerde biiylime ile gelisme kontroliinii saglayan; biiyiime hormonu salgilatict hormon
(GHRH), insulin benzeri bliyime faktori | ve Il (IGF-I ve II) ve bu hormonlarin
reseptorlerinden olusan ve ‘somatotropik eksen’ ad1 verilen reaksiyonlar zincirinin en
onemli unsurlarindan birisidir (192). Hipofizeal GH sekresyonu, hipotalamustan
salgilanan iki adet ndropeptid tarafindan diizenlenmekte, GH salgilatict hormon
sekresyonu uyarirken, somatostatin ise GH iizerinde inhibe edici bir 6zellik
gostermektedir. Hipofizden saliniminin ardindan GH, 6ncelikle hepatik GH reseptoriiyle
uyumlu proteine; daha sonra 6zellikle karacigerde bulunan hiicre yiizeyindeki biliylime
hormonu reseptoriine (GHR) baglanir. GHR, tirokin kinaz JAK2 (Janus Kinase) sistemini
uyararak etkisini metabolik yolaklar izerinde gostermektedir (193, 194). GH, blyime ve
gelisimin kontroliinii hiicre metabolizmas1 ve farklilagmasi, hiicre boliinmesi ve protein
sentezi gibi anabolik reaksiyonlar zincirinde diizenleyici olarak gorev yaparak
gerceklesmektedir. GH, sigirlarda 191 aminoasitten olusan tek zincirden olusan bir
polipeptittir (194). Lipid, karbonhidrat azot ve mineral metabolizmasina GH nin etkileri
lipogenez, glikoz ve aminoasit mekanizmalarini diizenleyerek glikozun hiicre i¢inde

glikojen halinde depolanmasi seklinde kendini gosteren insiilin benzeri etkiler ve lipolizisi
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uyararak hiperglisemi ve hiperinsiilinemiye neden olarak yagsiz kas miktarin1 arttirmak
seklinde gerceklesen insiilin karsit1 etkiler olarak tanimlanmaktadir (192). GH’nin ayrica
kemik ve kikirdak yapisi, kalp gelisimi, immun sistem ve stres kontrolii Uzerine etkileri

oldugu bildirilmistir (195-197).

GHR, hedef hucrelerde myogenik-stimiilasyon sinyalinin hiicre membran1 boyunca
iletilmesini ve IGF-I gibi birgok genin transkripsiyonunu arttirmasi seklinde biyolojik
aktivitelerini gergeklestiren GH’ye reseptor olarak yapmaktadir (198). Sigir GHR geni,
kromozom 20’de 33,90-34,20 Mb arasinda bulunmaktadir (199) (Sekil-7). Kodlamaya
katilan ve ekzon 2-10 olarak adlandirilan 9 adet ekzon icermektedir. Ayrica 5° bolgesinde
1A-11 olmak iizere kodlamaya katilmayan 9 ekzon tanimlanmaktadir (200). Kodlamaya
katilmayan bolgedeki ekzonlar, alternatif splicing mekanizmasina sahip olup her biri
kendine 6zgii transkripsiyon baslama bolgesine sahiptir. Bu ekzonlardan 1A, 1B ve 1C’nin
ozellikleri iyi bir sekilde tanimlanmig, 1D-11 arasinda yer alan ekzonlar ise ancak ‘Rapid
amplification of cDNA end’(RACE) analizleri ile tespit edilebilmistir (201). Sigir GHR
geninde ekzon 1A’nin aksi yoniinde 1,2 kb uzunlugunda retrotranspozonal LINE-1
bulunmaktadir. LINE-1, Avrupa sigir irklarinda tipik bir 6zellik olarak dikkati ¢ekerken
Bos indicus kokenli irklarda benzer durum goriilmemektedir (202). Ekspresyonu 6zellikle
karaciger olmak iizere tiim viicutta ger¢eklesen GHR geninin transkripsiyonu sigirlarda
ekzon 1A, 1B ve 1C’de bulunan 3 ana promoter bolge ile baslatilmaktadir (200). Genin
ekspresyonu farkli dokularda degisiklik gostermekte ve GHR diizeyleri gelisme, beslenme
ve hormon aktiviteleri ile yakindan iligkilendirilmektedir (203-205). GHR geninin
fenotipik etkileri incelendiginde farkl: tiirlerde viicut gelisimi ve biiytikliigliniin
regiilasyonunun saglanmasinda 6nemli bir rol oynadig1 anlagilmaktadir. Fertilite tizerine
etkileri de belirlenmistir. Rekombinasyon araciligiyla etkinligi engellenmis olan GHR
genine sahip farelerde, postnatal donemde biiyiime geriligi ve clicelik gézlemlenmistir
(192). Insanlarda kisa boyluluk ve obezite ile karakterize Laron sendromu ve idiyopatik
kisa boyluluk (idiopathic short stature) GHR geninde meydana gelen mutasyonlarin bir
sonucu olarak tanimlanmaktadir (206, 207). Benzer sekilde tavuklardaki GHR genindeki
mutasyonlar da ciice fenotip olusumuyla sonuglanmaktadir (208). Bu 0zellikleri g6z
onunde bulundurularak GHR geni, ¢iftlik hayvanlarinda biiytime, karkas ve siit verimi

ozellikleri igin 6nemli bir aday gen olarak tanimlanmaktadir (198, 209).
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Sigir GHR geninde verim 6zellikleriyle iliskilendirilen birgok polimorfizm ve
mutasyon belirlenmistir. Genin 5’-regulator bolgesinde, pozisyon 1182°de A/T
degisiminin gerceklestigi transversiyon, pozisyon 892’de C/T ile karakterize transisyon ve
pozisyon 232°de ise C/T mutasyonu saptanmistir. Promotor bolge pozisyon 154°te A/G
degisimi ve yine ayn1 bdlge pozisyon 1104°te T/C ile karakterize olmak tizere toplam 5
niikleotid degisimi belirtilmektedir (34). GHR-1182 A/T, siit verimi ve bilesiminin yani
sira canli agirlik artisi ile iliskilendirilmistir (210, 211). GHR-892 C/T’nin st verimi ile
kompozisyonu, yagsiz et oran1 ve giinliik canli agirlik artisina etkileri istatistiksel diizeyde
anlamli olarak belirlenmistir (210, 212). GHR-232 C/T mutasyonu ise siitte yag ve protein
orant ile iliskilendirilmistir (34). GHR-154 A/G polimorfizminin degerli etlerde yagsiz et
orant ile iliskili oldugu tespit edilmis ve farkli GHR genotiplerinin yem tiiketimi, karkas
agirliklar ve olgtilerine etkileri anlamli bulunmustur. GHR-1104 T/C mutasyonunun ise
yem tiiketimi, bliylime oran1 ve karkas 6zellikleri bakimimdan 6nemli bir role sahip oldugu
belirtilmektedir (212). Ekzon 10’da GHR’nin sitoplazmik bolumini kodlayan 4 adet
polimorfizm tespit edilmistir. Bu polimorfizmlerin lokalizasyonlar1 pozisyon 76’da T/C,
pozisyon 200°de G/A, pozisyon 229’da T/C ve pozisyon 257’de A/G seklindedir (213).
GHR-200 G/A polimorfizmi Alanin/Tirozin seklinde belirlenmis olan aminoasit

degisikligine neden olmaktadir.

Tait ve arkadaslar1 (5) Angus irki sigirlarda CAPN1, CAST ve GHR genlerinin sutten
kesim performansi, karkas kalitesi 6zellikleri ve gevreklige etkilerini incelemis ve
fenotipik 6zellikler ile GHR Fenilalanin/Tirozin seklinde belirlenmis olan 279. aminoasit
degisimine neden olan T/A polimorfizmi arasinda iliski bulunamamistir. Ancak Sherman
ve arkadaslar1 (214) GHR geni intron 4’te yer alan A/G polimorfizminin canli agirlik ve
yemden yararlanma oranina dominant etkilerinin bulundugunu bildirmektedir. Gomes ve
arkadaglar1 (215) da Nellore 1rki sigirlarda ayni1 gen bolgesi igin benzer sonuclara
ulagmiglardir. Baeza ve arkadaglari (30) ise Brangus 1rki sigirlarda GHR gen etkisinin
intramuscular yag orani ve ultrason kabuk yagi kalinlig1 i¢in istatistiksel diizeyde 6nemli
oldugunu bildirmislerdir. Gill ve arkadaslari (6) CAPN1, CAST, LEP, GHR ve DGAT1
gen polimorfizmlerinin gevreklik, yag orani, karkas kompozisyonu ve sit verimi
Ozelliklerine etkisini Aberdeen Angus melezlerinde incelemis ve GHR geninin ekzon 8’de
yer alan A/T degisimi seklinde belirlenmis olan F279Y polimorfizminin etkisinin panel
yonteminde aroma ve aroma skoru bakimindan anlamli oldugu belirlenmistir. Hale ve

arkadaglar1 (216) ise Angus 1rk1 sigirlarda GHR geni transkripsiyon baslatici bolgede
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polimorfik 0zellik gosteren bir TG tekrari belirlemislerdir. Diisiik sayida TG tekrari
bulunan bireylerde siitten kesim agirlig1 ve karkas agirliginin daha diisiik oldugu
goriilmiistiir. Han ve arkadaslar1 (217) Hanwoo 1rki sigirlarda LINE-1 polimorfizmi ile
karkas 6zellikleri arasindaki iligskiyi inceledikleri ¢alismada A allelinin (Genotipler I/, I/A
ve A/A) kesim Oncesi agirlik, bel gozii kasi alani, mermerlesme skoru ve yag rengine olan

etkisinin istatistiksel dizeyde 6nemli oldugunu saptamislardir.

100My Forwandstrand o=
I I I I I
b i 120Mb 3Ny T4
o I I e s
Genes (Ensembl) ' R
SHORABS > ENSBTAGO0D00033224 > <GHR
N1 > <CODC1
I I I I I
b 3 20Mb 322N 124
Ensembl Bos taurus version T.31 (UMD3.1) Chromosone 20: 31,545,367 - 32,545,366
Gene Legend Protein Coding Non-Protein Coding
I Ensembl protein coding I RNAgene
B pseudogene

Sekil-7. GHR geninin s1gir kromozomu 20’deki lokalizasyonu
Kaynak: www.ensembl.org/Bos _taurus/Location (Erisim tarihi: 10.05.2015)

GHR- S555G Polimorfizmi

Sitoplazmik GHR pozisyon 257°de bulunan GHR- S555G (Gen Bank No: AF140284)
polimorfizminin ekzon 10’da yer aldig1 ve protein pozisyonu 555°de Serin/Glisin (S/G)
degisimine neden oldugu belirlenmistir (28). Bu polimorfizm kodlayan sekans pozisyonu
1663°’de Adenin/Guanin degisimi ile karakterizedir (GHR ¢.1663A>G). Ayrica bu
polimorfizm, ekzon pozisyonu 730’da yer almaktadir (213).

Di Stasio ve arkadaslarinin (28) Piemontese irki sigirlarda GHR gen
polimorfizmlerinin et verimi ve kalitesine etkilerinin belirlenmesi amaciyla yaptiklari
calismada GHR- S555G polimorfizminin 3. glindeki DL’ye olan dominant etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugu belirlenmis; ancak in vivo dzellikler ve et
karakteristigine herhangi bir etki bulunamamistir. Reardon ve arkadaslari (32) ise

belirlenen aday genlerin M. longissimus ve M. semimembranosus kaslarinda renk, su tutma
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kapasitesi ve kompozisyon 6zellikleriyle iligkisini incelemis ve GHR- S555G
polimorfizminin M. semimembranosus’da intramuscular yag oran1 ve sululuga, her iki
kasda ise protein oranina etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu belirlemislerdir.
Ancak Sherman ve arkadaslar1 (214) 464 bas Angus, Charolais ve Angus x Charolais
sigirlarda GHR gen polimorfizmlerinin karkas 6zelliklerine etkilerini aragtirmis ve S555G
polimorfizminin incelenen 19 &zellikten higbirine anlamli etkisinin bulunmadigin
saptanmislardir. Bununla birlikte Waters ve arkadaslari1 (218) Holstein irki ineklerde
GHR- S555G polimorfizminin blyume 6zellikleri ve beden 6l¢tlerine 6nemli etkisinin
bulundugunu bildirmektedir. Baeza ve arkadaslari (30) Brangus k1 sigirlarda GHR-
S555G polimorfizmi bakimindan genotipik gruplar arasinda olusan farkliliklarin IMF

degerlerine anlamli etkileri oldugunu bildirmislerdir.

Olenski ve arkadaslarinin (31) Polonya’da Holstein 1rk1 477 bas boga ve 395 bas
inekten olusan populasyonda gerceklestirdikleri ¢alismada GG genotipinin bogalarda
ineklere oranla daha diisiik oldugu belirlenmistir. Bogalarda bu genotipin frekansi1 0,006;
ineklerde ise 0,03 olarak hesaplanmistir. Ayni zamanda GHR- S555G polimorfizminin st

yag1 kompozisyonuna istatistiksel diizeyde anlamli etkileri oldugu bildirilmektedir.

GHR- S555G polimorfizminin siit yagi ile ilgili 6zelliklerde etkilerinin bulundugu
bildirilmekle birlikte bu polimorfizmin et verimi ve karkas 0zelliklerine etkisini konu alan
aragtirmalar oldukea yetersiz diizeydedir (31, 35, 219). GHR geni, ¢iftlik hayvanlarinda
blylme, karkas ve sit verimi 6zellikleri icin 6nemli bir aday gen olarak gosterilmektedir
(198, 213). Bu nedenle GHR- S555G polimorfizminin et verimi ve kalitesine etkilerinin

farkli sig1r populasyonlarinda ele alinmasi gerekmektedir.
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GEREC ve YONTEM

Etik Kurul izin Belgesi

‘Holstein Erkek Danalarda Karkas Ozellikleri, Et Verimi ve Kalitesini Etkileyen
Genlerin Belirlenmesi ve Bu Genlerin Verimler ile iliskisi’ isimli bu tezin ¢alismalaria
baslanmadan 6nce, hayvanlardan aliacak kan 6rnekleri i¢in ‘Uludag Universitesi Hayvan
Deneyleri Yerel Etik Kurulu’ndan (HADYEK) onay alinmistir (05.09.2012 tarih ve 74
say1l1 yaz1).

Hayvan Materyali

Arastirmanin hayvan materyalini Marmara bolgesinde 6zel ¢iftliklerde yetistirilen 14-
21 aylik yaglarda olan 400 bas Holstein 1irk1 erkek dana olusturmaktadir. Danalarin bakim
besleme kosullar1 6zel isletmenin rutin programina uygun olarak devam etmis olup
herhangi 6zel bir bakim ve besleme uygulanmamistir. Hayvanlar saman, arpa, misir,
bugday kepegi, aycicegi kiispesi, misir silaji, vitamin-mineral karsimi premiksten olusan
rasyon ile yas donemlerine gore degisen miktarlarda kaba ve konsantre yemler ile
beslenmislerdir. Hayvanlarin 6niinde siirekli olarak taze su bulundurulmustur. Hayvanlar
yari1 agik padoklarda, serbest olarak gezinmiglerdir. Hayvanlar kesim dncesinde 12 saat a¢
birakilmis, canli agirliklar: 100 grama hassas terazide kaydedilmis ve kesim sonrasinda

karkas ozellikleri belirlenmistir.

Kan Ornekleri

Arastirma kapsaminda bulunan 400 bas dananin vena jugularislerinden DNA

izolasyonu islemi i¢in 4 ml kan EDTA’11 tiiplere alinmistir.
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Et Ornekleri

400 bas Holstein dana arasindan rastgele 50 hayvan segilerek 12-13 inter-costal bolge,
M. longissimus dorsi’den (MLD) 5 cm kalinliginda 6rnekler alinmistir. Canli agirlik, sicak
ve soguk karkas agirliklari, karkas randimani, kabuk yagi kalinligi, MLD alan,
mermerlesme derecesi, pH, karkas ve but uzunlugu, but ve gogiis ¢evresi, i¢ gogiis
derinligi, L*, a* ve b* dl¢limleri 400 hayvanda gerceklestirilmis; et ornekleri alinan
hayvanlarda ise tekstiir, pisirme kayb1 ve su tutma kapasitesi parametreleri incelenmistir.
Tekstiir, pisirme kayb1 ve su tutma kapasitesi analizleri Istanbul Universitesi Veteriner

Fakiiltesi Zootekni Anabilim Dali Karkas ve Et Kalite Laboratuvarinda gerceklestirilmistir.

Cahsmada Kullanilan Cihazlar

» Hassas terazi (Shimadzu AUX320)

» Mikro santrifuj (Labogene Scan Speed D-78532, Heathrow Scientific Sprout)

» Hot plate (Techne FDB02DD)

» pH metre (Jenco microcomputer pH meter conductivity temperature meter 6307)

» Spektrofotometre (Thermo Scientific NanoDrop 2000C)

» Termal cycler (Corbett Reseach Palm Cycler GC1-96, Bioneer My Genie 96)

» Thermo shaker (Lab 4 You TS-100)

» Vorteks (Stuart SA8)

» Ceker ocak (Nive LN 120)

» Ultra saf su cihaz1 (Millipore Mili-Q Q-Gard1)

» Otoklav (Nive OT4060V)

» Etiv (Binder KB-115)

» Mikropipetler (Eppendorf, Nichipet) (1-10 ul, 10-100 pl, 20-200 ul ve 100-1000
ul)

» Yatay elektroforez tanki (Cleaver Scientific)

» Gilg kaynagi (Wealtec Elite 300)

» Jel goruntileme sistemi (DNR Bio imagicing System Mini Lumi 9200217)

» Buzdolab1 (Argelik)

> Derin dondurucu (-20°C) (Arcelik)

> Derin dondurucu (-80°C) (Sanyo MDF-U7386S)
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Mikrodalga firin (Moulinex Compact)

Su banyosu (Niive)

Planimetre (Ushikata X—Plan 380d I1I)

Specktrokolorimetre (Konica Minolta CM508d)

Et pH metresi (Testo 205)

Tekstiir analiz cihazina bagli Warner-Bratzler bicagi (Instron 3343)

YV V. V V V V V

Olcl bastonu ve pergeli

Cahsmada Kullanilan Kimyasallar ve Sarf Malzemeler
TE Buffer
SDS
NaCl
Proteinaz-K (Vivantis)
Fenol-Kloroform (Sigma Aldrich)
Etil Alkol (Sigma Aldrich)
CAPNL1- G316A polimorfizmi icin primerler (Alpha DNA) (151)
F:5’- GACTGGGGTCTCTGGACTT -3
R: 5’- GGAACCTCTGGCTCTTGA -3’
CAPN1- V5301 polimorfizmi icin primerler (Alpha DNA) (141)
F:5’- AGCGCAGGGACCCAGTGA-3’
R:5’- TCCCCTGCCAGTTGTCTGAAG- 3’
CAST- S20T polimorfizmi icin primerler (Alpha DNA) (22)
F:5’- TGGGGCCCAATGACGCCATCGATG -3’

R: 5’- GGTGGAGCAGCACTTCTGATCACC -3
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LEP- A80V polimorfizmi i¢in primerler (Alpha DNA) (186)
F:5’- GGGAAGGGCAGAAAGATAG -3

R: 5’- CCAAGCTCTCCAAGCTCTC -3

GHR- S555G polimorfizmi icin primerler (Alpha DNA) (28)
F:5’- GCTAACTTCATCGTGGACAAC - 3’

R: 5’- CTATGGCATGATTTTGTTCAG -3’

Btgl restriksiyon enzimi (NEB-New England Biolabs)

Avall restriksiyon enzimi (NEB-New England Biolabs)

Alul restriksiyon enzimi (NEB-New England Biolabs)

Hphl restriksiyon enzimi (NEB-New England Biolabs)

Tag DNA polimeraz (Biomatik)

MgCl, (Biomatik)

PCR tamponu (Biomatik)

dNTP mix, 10 mM (NEB-New England Biolabs)

DNA marker (Vivantis 50bp, 100bp DNA Ladder 50 pl)

dH,0O

Absolut ethanol (Sigma Aldrich)

Agaroz (Sigma Aldrich)

10X TBE buffer (Fisher Bioreagents)

Etidyum bromdir (Fisher Bioreagents)

Bromphenol blue (NEB-New England Biolabs)
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Steril sar1, beyaz ve mavi pipet ucu (Eppendorf)
0,5-1,5 mI’lik Ependorf tupleri (Thermo Scientific Finnzymes)

0,2 ul lik PCR tiipleri (Thermo Scientific Finnzymes)

Kullanilan Soliisyon ve Tamponlarin Hazirlanmasi
1X TE Buffer

10 ml 1M Tris-HCI’ye (pH:8), 2 ml 0,5M EDTA (pH:8) ve 988 ml dH,O kullanilarak

hazirlanmistir.

1 M Tris (ph:7,5-8)

121,1 g Tris base ve 700 ml dH,O kullanilarak hazirlanmustir.
0,5 M EDTA (ph:8)

186,1 g EDTA ve 800 ml dH,0 kullanilarak hazirlanmistir.
SDS

10 g SDS’e 100 ml dH,O eklenerek hazirlanmstir.

1 M NacCl

5,844 g NaCl’ye 100 ml dH,O eklenerek hazirlanmustir.
Proteinaz K

4,5 ml distile suda ¢oziilerek hazirlanmstir.

CAPN1- G316A polimorfizmi icin Forward Primer

Liyofilize icerige 1567 pl steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmigtir.
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CAPN1- G316A polimorfizmi icin Reverse Primer

Liyofilize icerige 1639 pl steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmstir.
CAPN1- V5301 polimorfizmi i¢in Forward Primer

Liyofilize icerige 1065 pl steril dH,0 eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmigtir.
CAPN1- V5301 polimorfizmi icin Reverse Primer

Liyofilize icerige 1554 ul steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmistir.
CAST- S20T polimorfizmi igin Forward Primer

Liyofilize igerige 1520 ul steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmstir.
CAST- S20T polimorfizmi igin Reverse Primer

Liyofilize icerige 1426 pl steril dH,0O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmstir.
LEP- A80V polimorfizmi i¢in Forward Primer

Liyofilize icerige 1683 pl steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmigtir.
LEP- A80V polimorfizmi i¢in Reverse Primer

Liyofilize icerige 1387 ul steril dH,0O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmigtir.
GHR- S555G polimorfizmi i¢in Forward Primer

Liyofilize icerige 1545 ul steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmstir.
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GHR- S555G polimorfizmi i¢in Reverse Primer

Liyofilize icerige 1785 pl steril dH,O eklenerek, 10 pmol primer konsantrasyonu

hazirlanmstir.

%2’lik Agaroz Jelin Hazirlanmasi

PCR sonunda, amplifikasyon drtnlerinin kontrol edilmesi i¢in %2’lik agaroz jel
hazirlanmigtir. 150 ml 0,5X TBE i¢ine 3 g agaroz eklenerek mikrodalga firinda
saydamlasincaya kadar kaynatilip, igerisine ¢eker ocak altinda 12 pl EtBr ilave edilmis ve
toplam volim jel dokme setine dokulerek tarak yerlestirilmistir. Jel donduktan sonra tarak
cikarilarak, hazirlanan %2’lik agaroz jel, icinde 0,5 X TBE bulunan elektroforez tankina
alimmustir. Jel taraginin olusturdugu kuyulardan ilkine 1 pl 6X ylikleme boya solusyonu, 2
pl marker DNA, 3 pl dH,O karisimi; diger kuyulara ise 5 pl yiikleme tamponu
bromphenol blue ile birlikte 10ul amplifikasyon iiriiniiyle yiiklenmistir. 100 voltta 1 saat

yiiriitiiliip sonuglar jel goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir.

%3’liik Agaroz Jelin Hazirlanmasi

PCR-FRLP islemi sonunda, sonuglarin kontrol edilmesi i¢in daha net gorintl elde
etmek amaciyla %3’liik agaroz jel hazirlanmistir. 150 ml 0,5 X TBE i¢gine 4,5 g agaroz
eklenerek mikrodalga firinda saydamlagincaya kadar kaynatilip, icerisine ¢eker ocak
altinda 12 pl etidyum bromiir ilave edilmis ve toplam volum jel dékme setine dokulerek
tarak yerlestirilmistir. Jel donduktan sonra tarak ¢ikarilarak, hazirlanan %3’liikk agaroz jel,
icinde 0,5X TBE bulunan elektroforez tankina alinmistir. Jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yukleme boya sollisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 pl yiikkleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon iriiniiyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat ylrGttlip sonuglar jel

gorlintiileme sisteminde degerlendirilmistir.
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Periferik Kandan DNA izolasyonu

DNA izolasyonu fenol-kloroform yéntemi ile gergeklestirilmistir. Oncelikle 1,5’ luk
eppendorf tiipe 750 pl periferik kan konulmustur. Uzerine 750 ul TE buffer ilave edilip
13000 rpm de 1 dakika santrifiij edildikten sonra siipernatan atilmistir. Toplam hacim 1 ml
olacak sekilde TE buffer eklenerek vorteks yardimiyla iyice homojenize edilmistir. Bu
islem 3 kez tekrarlanmak suretiyle renk agilana kadar devam edilmistir. Son yikamadan
sonra Ust faz uzaklastirilmistir. Pellet Gzerine 80 pl SDS, 90 ul 1M NaCl ve 30 pl
Proteinaz K ilave edilmistir. Son hacim TE buffer konularak 500 pl’ye tamamlanmaistir.
Ornek 56°C’de 12 saat galkalamali inkiibatérde birakilmustir. inkiibasyonu takiben drnegi
uzerine 500 pl fenol-kloroform konulmustur. 500 rpm de 2 dakika santrifij edildikten
sonra listte kalan DNA igeren kisim yeni tlipe aktarilmistir. Cokelmesi i¢in saf etil alkol,
1,5 mI’ye tamamlanacak sekilde ilave edilmistir. DNA g6zleninceye kadar alt tst edilmesi
gerekmektedir. DNA santrifuj edilip ¢oktlrildikten sonra alkol tamamen
uzaklastirilmistir. 500 pl %70°lik etil alkol ilave edilerek vortekslenmistir. 12000 rpm de
1 dakika santrifiij edildikten sonra siipernatan atilmistir. Santriflij edilerek DNA
¢oktiiriilmiis ve alkol uzaklastirilarak tamamen kuruma saglanmistir. 500 pl 10 mM Tris

tamponunda 60°C’de 1 saat bekletilerek DNA izolasyonu tamamlanmustir (220).

izole edilen DNA’larin miktar1 (ng/pl olarak) ve saflig1 (260/280 nm dalga boyundaki

absorbans degeri) spektrofotometre ile dlgiilerek belirlenmistir.
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CAPN1 Geni G316A Polimorfizmi i¢cin PCR Kosullar

CAPNL1 geninin 9. ekzonunda yer alan G316A SNP’sini RFLP analiziyle tespit etmek
amaciyla PCR gergeklestirildi. Bunun i¢in toplam 50 pl’lik PCR mixi hazirlanmistir.

CAPN1 Geni G316A Polimorfizmi i¢cin Hazirlanan 50 pl’lik PCR Mixi

» 10X PCR Buffer 5ul

» MgCl;, (256mM) 5ul

> dNTP mix (25mM) 1pl

» F primer (10 pmol) 1l

> R primer (10 pmol) 1pl

» Taq DNA polimeraz 0,5 ul
» dH,0 33,5 ul
» Kalip DNA 3ul

Eppendorf tiipler i¢inde hazirlanan mix, 1s1 dongiisii asagidaki sekilde hazirlanmis olan

Thermal Cycler’a pipetaj ve santrifiij islemlerini takiben yerlestirilmistir.

CAPN1 Geni G316A Polimorfizmi i¢cin Hazirlanan Thermal Cycler 1s1 déngiisii

> 95°C 5 dk

> 95°C 45 sn

> 63°C 45sn |35 Dongi
> 72°C 45 sn

> 72°C 5 dk

> 4°C Saklama
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CAPN1 Geni G316A Polimorfizmi I¢in Btgl Restriksiyon Enzim Kesimi

PCR’dan sonra elektroforezde kontrol edilen ve amplifiye olan érneklere Btgl
restriksiyon enzimi ile kesim iglemi uygulanmistir. Kesim islemi i¢in hazirlanmis olan mix

asagida sunulmustur.

» 10X BufferR 5ul

> Btgl 0,3 ul
» dH,0 15 pl
» PCR Urlnu 10 pl

Eppendorf tiip igerisinde hazirlanan enzim karisimi hafifg¢e vortekslenerek 0,2°lik strip
tiiplere mikropipet yardimiyla dagitilmistir. Daha sonra tizerine PCR driiniinden 10 pl
ilave edilerek 37°C’de 6 saat inkiibasyona birakilmustir. Siirenin sonunda elde edilen
tirtinler %3’liikk agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu islem i¢in jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yukleme boya sollisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 ul yiikleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon iriiniiyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat yiritiilmistiir. Sonuglar jel
goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir. RFLP analizi sonucunda elde edilen bantlara

gore genotipleme islemi gerceklestirilmistir.

CAPN1 Geni V5301 Polimorfizmi i¢in PCR Kosullar

CAPNL1 geninin 14. ekzonunda yer alan V5301 SNP’sini RFLP analiziyle tespit etmek
amaciyla PCR gergeklestirildi. Bunun i¢in toplam 50 pl’lik PCR mixi hazirlanmistir.
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CAPN1 Geni V5301 Polimorfizmi I¢in Hazirlanan 50 pl’lik PCR Mixi

» 10X PCR Buffer 5 ul

» MqgCl;, (256mM) 5ul

» dNTP mix (25mM) 1pl

» F primer (10 pmol) 1l

» R primer (10 pmol) 1l

» Taq DNA polimeraz 0,5 ul
» dH,0 31,5 ul
» Kalip DNA Sul

Eppendorf tiipler i¢inde hazirlanan mix, 1s1 dongiisii agagidaki sekilde hazirlanmis olan

Thermal Cycler’a pipetaj ve santrifiij islemlerini takiben yerlestirilmistir.

CAPN1 Geni V5301 Polimorfizmi i¢in Hazirlanan Thermal Cycler Is1 Dongiisi

> 95°C 5 dk

> 95°C 1 dk

> 63°C 1dk |35 Dongi
> 72°C 1 dk

> 72°C 5 dk

> 4°C Saklama

CAPN1 Geni V5301 Polimorfizmi i¢in Avall Restriksiyon Enzim Kesimi

PCR’dan sonra elektroforezde kontrol edilen ve amplifiye olan drneklere Avall
restriksiyon enzimi ile kesim islemi uygulanmistir. Kesim islemi i¢in hazirlanmis olan mix

asagida sunulmustur.

» 10X Buffer R 5ul
» Avall 1l
» dH,0 15 pl
» PCR Urlnd 10 pl
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Eppendorf tiip igerisinde hazirlanan enzim karisimi hafifge vortekslenerek 0,2°lik strip
tiiplere mikropipet yardimiyla dagitilmistir. Daha sonra tizerine PCR Urtinunden 10 pl
ilave edilerek 37°C’de 6 saat inkiibasyona birakilmistir. Stirenin sonunda elde edilen
tiriinler %3’liikk agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu islem icin jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yiikleme boya solisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 pl yiikkleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon {irlinliyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat yiirtitiilmiistiir. Sonuclar jel
goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir. RFLP analizi sonucunda elde edilen bantlara

gore genotipleme igslemi gergeklestirilmistir.

CAST Geni S20T Polimorfizmi I¢cin PCR Kosullar

CAST geni ekzon 1C/D’de yer alan S20T SNP’sini RFLP analiziyle tespit etmek
amactyla PCR gerceklestirildi. Bunun i¢in toplam 50 pl’lik PCR mixi hazirlanmistir.

CAST Geni S20T Polimorfizmi I¢in Hazirlanan 50 pl’lik PCR Mixi

» 10X PCR Buffer 5 ul

» MqgCl;, (256mM) 5ul

» dNTP mix (25mM) 1pl

» F primer (10 pmol) 1l

> R primer (10 pmol) 1l

» Taq DNA polimeraz 0,5 ul
» dH,0 33,5 ul
» Kalip DNA 3ul

Eppendorf tiipler i¢cinde hazirlanan mix, 1s1 dongiisii agagidaki sekilde hazirlanmis olan

Thermal Cycler’a pipetaj ve santrifiij islemlerini takiben yerlestirilmistir.
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CAST Geni S20T Polimorfizmi I¢in Hazirlanan Thermal Cycler Is1 Dongiisii

> 94°C 5 dk

> 94°C 30 sn

> 62°C 45sn | 32 Déngl
> 72°C 45 sn

> 72°C 5 dk

> 4°C Saklama

CAST Geni S20T Polimorfizmi I¢in Alul Restriksiyon Enzim Kesimi

PCR’dan sonra elektroforezde kontrol edilen ve amplifiye olan drneklere Alul
restriksiyon enzimi ile kesim iglemi uygulanmistir. Kesim islemi i¢in hazirlanmis olan mix

asagida sunulmustur.

» 10X Buffer R 5ul
> Alul 1pl
» dH,0 15
» PCR Urlnu 10 pl

Eppendorf tiip igerisinde hazirlanan enzim karisimi hafif¢e vortekslenerek 0,2°lik strip
tiiplere mikropipet yardimiyla dagitilmistir. Daha sonra tizerine PCR Urtinunden 10 pl
ilave edilerek 37°C’de 6 saat inkiibasyona birakilmustir. Siirenin sonunda elde edilen
tiriinler %3’liikk agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu islem icin jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yukleme boya soliisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 ul yiikleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon iriiniiyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat yiritiilmistiir. Sonuglar jel
goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir. RFLP analizi sonucunda elde edilen bantlara

gore genotipleme islemi gerceklestirilmistir.
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LEP Geni A80V Polimorfizmi i¢in PCR Kosullar:

LEP geninin 3. ekzonunda yer alan A80V SNP’sini RFLP analiziyle tespit etmek
amaciyla PCR gergeklestirildi. Bunun i¢in toplam 50 pl’lik PCR mixi hazirlanmistir.

LEP Geni A80V Polimorfizmi i¢in Hazirlanan 50 ul’lik PCR Mixi

» 10X PCR Buffer 5ul

» MgCl;, (256mM) 5ul

> dNTP mix (25mM) 1pl

» F primer (10 pmol) 1l

> R primer (10 pmol) 1pl

» Taq DNA polimeraz 0,5 ul
» dH,0 31,5 ul
» Kalip DNA Sul

Eppendorf tiipler i¢inde hazirlanan mix, 1s1 dongiisii asagidaki sekilde hazirlanmis olan

Thermal Cycler’a pipetaj ve santrifiij islemlerini takiben yerlestirilmistir.

LEP Geni A80V Polimorfizmi i¢in Hazirlanan Thermal Cycler Is1 Dongiis

> 94°C 2 dk

> 94°C 30sn

> 57°C 1dk |35 Déngi
> 72°C 30 sn

> 72°C 15 dk

> 4°C Saklama
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LEP Geni A80V Polimorfizmi i¢in Hphl Restriksiyon Enzim Kesimi

PCR’dan sonra elektroforezde kontrol edilen ve amplifiye olan 6rneklere Hphl
restriksiyon enzimi ile kesim islemi uygulanmistir. Kesim islemi i¢in hazirlanmis olan mix

asagida sunulmustur.

> 10X Buffer R 2,5 ul
> Hphl 0,7 pl
> dH,0 15 pl
> PCR riini 12 pl

Eppendorf tiip igerisinde hazirlanan enzim karisimi hafif¢e vortekslenerek 0,2°lik strip
tiiplere mikropipet yardimiyla dagitilmistir. Daha sonra tizerine PCR driiniinden 10 pl
ilave edilerek 37°C’de 16 saat inkiibasyona birakilmistir. Siirenin sonunda elde edilen
tirtinler %3’liikk agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu islem i¢in jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yukleme boya soliisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 ul yiikleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon iriiniiyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat yiritiilmistur. Sonuglar jel
goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir. RFLP analizi sonucunda elde edilen bantlara

gore genotipleme islemi gerceklestirilmistir.

GHR Geni S555G Polimorfizmi icin PCR Kosullar

GHR geninin 10. ekzonunda yer alan S555G SNP’sini RFLP analiziyle tespit etmek
amaciyla PCR gergeklestirildi. Bunun i¢in toplam 50 pl’lik PCR mixi hazirlanmistir.
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GHR Geni S555G Polimorfizmi I¢in Hazirlanan 50 pl’lik PCR Mixi

» 10X PCR Buffer 5 ul

» MqgCl;, (256mM) 5ul

» dNTP mix (25mM) 1pl

» F primer (10 pmol) 1l

» R primer (10 pmol) 1l

» Taq DNA polimeraz 0,7 ul
» dH,0 33,3 ul
» Kalip DNA 3ul

Eppendorf tiipler i¢inde hazirlanan mix, 1s1 dongiisii asagidaki sekilde hazirlanmis olan

Thermal Cycler’a pipetaj ve santrifllj islemlerini takiben yerlestirilmistir.

GHR Geni S555G Polimorfizmi i¢in Hazirlanan Thermal Cyecler Is1 Dongiisii

95 °C
94 °C
53°C
72°C
72°C
4°C

VvV V V V VYV V

5 dk

45 sn

30 sn 35 Dongu
50 sn

5 dk

Saklama

GHR Geni S555G Polimorfizmi i¢in Alul Restriksiyon Enzim Kesimi

PCR’dan sonra elektroforezde kontrol edilen ve amplifiye olan drneklere Alul

restriksiyon enzimi ile kesim islemi uygulanmistir. Kesim islemi i¢in hazirlanmig olan mix

asagida sunulmustur.
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» 10X BufferR 2 ul

> Alul 0,5 ul
> dH,0 75 ul
> PCR (iriinii 10 pl

Eppendorf tiip igerisinde hazirlanan enzim karisimi hafifge vortekslenerek 0,2°lik strip
tiiplere mikropipet yardimiyla dagitilmistir. Daha sonra tizerine PCR Urtininden 10 pl
ilave edilerek 37 °C’de 16 saat inkiibasyona birakilmistir. Stirenin sonunda elde edilen
tiriinler %3’liikk agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu islem icin jel taraginin olusturdugu
kuyulardan ilkine 1 pl 6X yiikleme boya solisyonu, 2 pl marker DNA, 3 ul dH,0
karisimi; diger kuyulara ise 5 pl yikleme tamponu bromphenol blue ile birlikte 10 pl
amplifikasyon tirlinliyle yiiklenmistir. 80 voltta 1,5 saat yiirtitiilmiistiir. Sonuclar jel
goriintiileme sisteminde degerlendirilmistir. RFLP analizi sonucunda elde edilen bantlara

goOre genotipleme islemi gergeklestirilmistir.

Kesim ve Karkas Ozelliklerinin Belirlenmesi

Kesim, Bandirma’da Banvit A.S. kirmizi et mezbahasinda yapilmistir. Kesim
oncesinde hayvanlar kesim alanina dogru daralan bir koridordan gecerek gelmisler ve
stresi ve aciy1 onlemek amaciyla pnomatik bayiltma tabancasi kullanilarak kesim islemi
gergeklestirilmistir. Hayvanlarin os frontale bolgesine 17 bar basingla uygulanarak
gerceklestirilmis bayiltma isleminin ardindan yapilan kesimden sonra 3-5 dakika asili
birakilarak 6liimiin ve kan akitma isleminin olugmasi saglanmistir. Hayvanlara et kalitesi
parametrelerinin iyilestirilmesi amaciyla 30 saniye siireyle 60 voltluk dogrusal elektrik

akimi uygulanmis ve daha sonra ylizme ve pargalama iglemleri yapilmistir.
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Karkas Agirhiklar, Olciilerinin Alinmasi ve Et Kalitesinin Belirlenmesi

1. Sicak Karkas Agirhgi: Hayvanlarin kesilerek bas, ayaklar (6n bacaklar Articulatio
carpi, arka bacaklar da Articulatio tarsi’den), deri, kuyruk (4. Kuyruk omurundan
kesilir), biitiin i¢ organlar (g6giis, karin ve pelvis boslugunda bulunan i¢ organlar)
ayrildiktan sonra geriye kalan biitiin gévdenin agirligidir.

2. Sicak Karkas Randimam: Sicak karkas agirliginin canli agirliga olan % oranidir.

3. Soguk Karkas Agirhgr: Karkasin +4°C’de 24 saat bekletildikten sonra kg
cinsinden agirligidir.

4. Kabuk Yagi Kalinhgi: Kabuk yagi kalinligi 6l¢iimii, M. longissimus dorsi kasinin
12. kaburga hizasindaki lateralinden %4’line denk gelen yerden dlgiilmiistiir (Sekil-
8).

5. Musculus Longissimus Dorsi (MLD) Kesit Alam: 12. ve 13. kaburgalar
arasindan enine kesildikten sonra 12. kaburga hizasindaki yiizeyi 6nce asetath
kagida ¢izilmis ve alan hesaplamasi planimetre kullanilarak gergeklestirilmistir
(Sekil-8). Planimetre kullanilarak yapilan kesit alan1 6lgtimii 3 kez tekrarlanmis ve
elde edilen alanlarin ortalamasi son deger olarak kabul edilmistir.

6. Mermerlesme Derecesi (marbling score): M. longissimus dorsi alanindaki kas
lifleri arasinda bulunan yag dagilimina gore en diistigi 1, en yiiksegi 6 olan
cetvelde USDA sistemi referans alinarak degerlendirilmistir.

7. Karkas pH’si: Kesimden 24 saat sonra, 12-13. kaburgalar arasindan M.
longissimus thoracis tizerinden pH metre kullanilarak 6l¢iimler yapilmistir (77).

8. Karkas Olciilerinin Alinmasi: Soguk hava deposunda asili sekilde bulunan
karkaslarindan karkas uzunlugu, but uzunlugu, but ¢evresi, gogiis cevresi ve i¢
g6gis derinligi Olgiileri alinmustir (221). Bu 6lgiilerin alinmasinda izlenen
anatomik yontem asagida sunuldugu sekildedir:

a) Karkas Uzunlugu: Cati kemiginden (Os pubis) 1. kaburganin ucuna kadar olan
mesafedir.

b) But Uzunlugu: Arka bacak ucundan (Os calcaneus) ¢ati kemigi (Os pubis)
ortasina kadar olan mesafedir.

c) But Cevresi: Arka bacak (Os calcaneus) ve gati kemigi (Os pubis) ortasini
birlestiren hattin et kesiti ile ¢cakistigi noktadan baglamak tizere but ¢evresinden

alinan Ol¢tidiir.
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d) Gogiis Cevresi: 6. kaburga ucundaki karkas yarim kesitinden 6. omur
tizerindeki karkas yarim kesitine kadar dis taraftan alinan 6l¢tidiir.
e) I¢ Gogiis Derinligi: 6. kaburga ucundan 6. omura kadar i¢ taraftan alinan

olcudr.

Karkas uzunlugu, but uzunlugu, but ¢evresi, gogiis cevresi ve i¢ gogiis derinligi

olgllerinin sigir karkasi iizerindeki lokalizasyonlar1 Sekil-9’da yer almaktadir.

9. Et Renginin Belirlenmesi: Et rengi, etin igermekte oldugu pigmentlerin belirli
dalga boyundaki 15181 absorbe etmesi ve yansitmasindan kaynaklanmaktadir. Et
rengi 6lcima icin L*, a*, b* koordinat sistemi ile 8lcim yapan spektrokolorimetre
kullanilmistir. Bu sistemde ii¢ temel renk parametresi (L*= parlaklik, a*= kirmizi
renk indeksi, b*= sar1 renk indeksi) rakamsal olarak belirlenmektedir. Isik kaynag:
D65 secilmistir. Olgiim 6ncesinde standart beyaz plakaya gore cihazin
kalibrasyonu yapilmistir. Cihaz her komutta 3 6l¢iim yapmaya ve bunlarin
ortalamasini almaya ayarlanmustir. Kesim sonrasi +4°C’de 24 saat bekleyen et
orneklerinden M. longissimus dorsi iizerinden 3 tekrarli 6l¢iim yapilmis ve bunlarin
ortalamasi son deger olarak degerlendirilmistir. Parlaklik (L*) i¢in 6lgim araligi 0
ile 100 arasinda degismekte olup 0 degeri siyahi, 100 degeri ise beyazi
karsilamaktadir. Kirmizi renk indeksi (a*) ve sar1 renk indeksi (b*) i¢in ise 6l¢tim
aralig1 —60 ile +60 arasinda degismektedir. Kirmizi renk indeksinde diisiik degerler
daha yesili, yiiksek degerler daha kirmiziy1 ifade ederken sar1 renk indeksinde
diisiik degerler daha maviyi, yiiksek degerler ise daha sar1y1 karsilamaktadir (222,
223).
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Sekil-8. MLD alan1 ve kabuk yaginin belirlenmesi, A: MLD kesit alani, B: Kabuk
yag1 kalinlig
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Sekil-9. Karkas 0l¢um bolgeleri, K-U: Karkas uzunlugu, B-U: But uzunlugu, B-C:
But cevresi, G-C: Gogiis gevresi

*: 6. kaburga ucundan 6. omura kadar i¢ taraftan i¢ gogiis derinligi dl¢ilmiistiir
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10.

11.

12.

Tekstur Analizi: Kesme kuvveti, Warner-Bratzler bigagi kullanilarak 6l¢iilmiistiir.
Ete uygulanan kuvvet 50 kg’a, bigak hiz1 150 mm/dk’ya ayarlanmistir. Bu analizde
pisirme kaybi1 6l¢limii i¢in 75%C deki su banyosunda 60 dakika pisirilen etler
kullanilmistir. Bu etlerden kas liflerine paralel olacak sekilde 1 x 1 cm kesitinde ve
3 cm uzunlugunda altigsar 6rnek alinmig ve her bir 6rnek icin Warner—Bratzler
bicaginin kesmesi sirasinda uygulanan en yiiksek kuvvet (kg/cm2) ve kuvvet x
zaman grafigi bilgisayara kaydedilmistir. Bir 6rnege ait pik kesme kuvveti degeri
(peak shear force) ve ilk direng noktasi, 6 6rnekten elde edilen dl¢iimlerin

ortalamasi alinarak belirlenmistir (222).

Pisirme Kaybi: Pisirme kaybi 6l¢iimii i¢in M. longissimus dorsi’den alinan
ornekler once tartilmis daha sonra vakumla paketlenerek olgunlasamaya
birakilmustir. Olgunlasma sonrasi 6rnekler 75°C’deki su banyosunda 60 dakika
bekletilmis, sonrasinda su altinda yine 60 dakika boyunca sogutulmustur. Ornekler
paketlerinden ¢ikarilip kurulandiktan sonra tartilarak agirliklar belirlenmistir.
Pigirme kaybu, pisirme 6ncesi ve sonrasi agirliklar degerlendirilerek hesaplanmustir.
(Pisirme Oncesi agirlik — Pigirme sonrasi agirlik) / Pisirme 6ncesi agirlik x 100

formillnden yararlanilmistir (224).

Su Tutma Kapasitesi: Su tutma kapasitesi i¢in ‘Modifiye Grau ve Hamm’
yontemi uygulanmistir (225). Et 6rneginin yagsiz boliimiinden kas liflerine paralel
olacak sekilde 6-8 tanesi yaklasik 5 g gelen ince serit pargalar kiyilmistir. Analizde
kullanilan 2 adet filtre kagidinin agirliklar1 belirlenmistir. Kiyillmis ince serit
parcalardan 5 g analiz i¢in tartilarak iki filtre kagidi arasina yerlestirilmistir. Filtre
kagitlari ise iki cam petri kabi arasina konulmus ve tizerine 5 dakika stre ile 2,250
kg agirlik birakilmistir. Siire sonunda agirlik et 6rnekleri iizerinden kaldirilmis ve
filtre kagitlar tartilmistir. Islem sonucunda su tutma kapasitesi (WHC): (Filtre son
agirhigi-Filtre ilk agirligl) / Et 6rnegi agirlign x 100 formiiliiyle hesaplanmistir
(225).
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istatistiksel Analizler

Elde edilen verilen degerlendirilmesinde MINITAB 15 istatistik paket programi
kullanilmistir (226). HWE uygunluk degerlerinin incelenmesinde, Court Lab-HW
Calculator programindan yararlanilmistir (227). Hayvanlar kesim mevsimine gore
sonbahar, kis, ilkbahar ve kesim yagina gore 14-21 aylik olmak iizere gruplandirilmistir.
Belirlenen genlerin incelenen 6zelliklere bireysel ya da interaksiyon etkilerini ortaya
koymak amaci ile genel linear modelde (GLM) en kiicuk kareler varyans analizi
kullanilmustir (228). Karkas 6zellikleri ve et kalitesini belirlemek amaciyla kullanilan

istatistiksel modeller asagida sunulmustur.

Canh Agirhk ve Karkas Ozellikleri I¢in Kullamlan Model

Canli agirlik, sicak ve soguk karkas agirliklari, karkas randimani, kabuk yagi kalinligi,
MLD alani, mermerlesme derecesi, pH, karkas ve but uzunlugu, but ve gogiis cevresi, i¢
g0giis derinligi, L*, a* ve b*’nin belirlenmesinde asagidaki dogrusal denklem modeli

kullanilmuistir.
Yijikimnop = U + Si + Wj+ AGy + BG| + CG, + DG + EGg + €jjkimnop
Bu modelde;

Y ijkimnop= Incelenen fenotipik 6zellikler (Canli agirlik, sicak ve soguk karkas
agirliklari, karkas randimani, kabuk yagi kalinligi, MLD alani, mermerlesme derecesi, pH,

karkas ve but uzunlugu, but ve gdgiis ¢evresi, i¢ gogiis derinligi, L*, a* ve b*)
VI = Genel (beklenen) ortalama,
Si = Kesim mevsiminin etkisi (i= sonbahar, kis, ilkbahar ),
W; = Kesim yasimin etkisi ( j= <14, 15, ...,20, <21),
AGyx = CAPNI1- G316A polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (k=CC, CG, GG),
BG, = CAPNL1- V530l polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (I=AA, AG, GG),

CGn = CAST- S20T polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (m=CC, CG, GG),
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DG, =LEP-A80V polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (n=CC, CT, TT),
EG, =GHR- S555G polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (0=AA, AG, GG),
€ijkimnop = Normal, bagimsiz, sansa bagl hatay1 gostermektedir.

Bu modele, faktor ekleme-eleme yontemi ile ikili interaksiyonlar eklenmis; p<0,05

diizeyinde 6nemli olan ikili interaksiyonlar modele dahil edilmistir.

Et Kalitesi Ozellikleri I¢in Kullanilan Model

Et tekstlrd, pisirme kayb1 ve su tutma kapasitesinin belirlenmesinde agagidaki mix

model kullanilmstur.
Yijkimnop = 1 + B.KA + S; + W; + AG + BG, + CGp,, + DGy, + EGg + €ijjkimnop
Bu modelde;

Y ijkimno = Incelenen fenotipik 6zellikler (tekstiir, pisirme kayb1 ve su tutma

kapasitesi)
I = Genel (beklenen) ortalama,
B = Herhangi bir verimin kesim agirligina kismi regresyon katsayisi

KA  =Kesim agirligi

Si = Kesim mevsiminin etkisi (i= sonbahar, kis, ilkbahar ),

Wj  =Kesim yasmin etkisi (j=<14, 15, ...,20, <21),

AGy = CAPNI1- G316A polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (k=CC, CG, GG),
BG, =CAPNL1- V530l polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (I=AA, AG, GG),
CGn = CAST- S20T polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (m=CC, CG, GG),
DG, =LEP-A80V polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (n=CC, CT, TT),

EG, =GHR- S555G polimorfizmine ait genotiplerin etkisi (0=AA, AG, GG),
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€ijkimnop= Normal, bagimsiz, sansa bagli hatay1 géstermektedir.

Bu analizler sonucunda istatistiki diizeyde anlamli bulunan gruplar arasindaki Onem

kontroll ‘en kicuk 6nemli fark yontemi’ ile saptanmistir (229).
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BULGULAR

PCR-RFLP Metodu ile Belirlenen Polimorfizmler

Aragtirma kapsaminda yer alan 400 bas Holstein 1rki erkek dananin olusturdugu
populasyonda incelenen CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve
GHR- S555G polimorfizmleri, PCR-RFLP metodu ile belirlenerek agoroz jel gorintileri

UV goriintiileme cihazi kullanilarak fotograflanmistir.

CAPN1- G316A Polimorfizmi

CAPNL1 geni ekzon 9°da yer alan G316A polimorfizminin tespiti i¢in PCR uygulamasi
sonucu 415 be’lik ilk {irlinlin kontrolu %2’lik agaroz jelde yapilmis ve bazi olgulara ait
agoroz jel goriintiisii verilmistir (Sekil-10). PCR isleminden sonra kontrol edilen ve
amplifikasyon triinii olan 6rneklere Btgl enzim kesimi uygulanmistir. Uriinler %3’liik

agaroz jelde kontrol edilerek genotiplendirme islemi gergeklestirilmistir (Sekil-11).

Homozigot CC : 272 bg, 143 bg biiyiikliigiinde 2 bant
Homozigot GG : 415 bg biiyiikliigiinde tek bant
Heterozigot CG : 415 bg, 272 bg, 143 bg biiyiikliigiinde 3 bant

9 10 11 12 13 14 15 16 17

400 be <= 415bg

100 be

Sekil-10. CAPNL1 geni G316A polimorfizmi, 415 b¢’lik amplifikasyon triininin %2’ lik
agaroz jelde gorintilenmesi, M: Marker DNA (100bg) 1-17: Olgulara ait amplifikasyon
ardnad
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400 bg 272 b
200 be 143 bg
100 be

50 bg

GG CC CC CG GG CC GG CG CG CG CG CC GG GG GG

Sekil-11. CAPNL1 geni G316A polimorfizmi, 415 bg’lik amplifikasyon trlnlnin Btgl
enzimi ile yapilan RFLP sonuclarinin %3’k agaroz jelde goruntiilenmesi, M: Marker
DNA (50 bg), 1-15: Olgulara ait Btgl enzim kesim trunleri, homozigot CC: 272 bg, 143 b¢
biiytikliigiinde 2 bant; homozigot GG: 415 bg biiyiikliiglinde tek bant; heterozigot CG: 415
bg, 272 bg, 143 bg biiyiikliiglinde 3 bant, 1: GG, 2: CC, 3: CC, 4:CG, 5: GG, 6: CC, 7: GG,
8-11: CG, 12: CC, 13-15: GG

CAPN1- V5301 Polimorfizmi

CAPNL1 geni ekzon 14’te yer alan V5301 polimorfizminin tespiti i¢in PCR uygulamasi
sonucu 787 be¢’lik ilk iirlinlin kontrolu %2°lik agaroz jelde yapilmis ve bazi olgulara ait
agoroz jel goriintiisii verilmistir (Sekil-12). PCR isleminden sonra kontrol edilen ve
amplifikasyon tiriinii olan 6rneklere Avall enzim kesimi uygulanmistir. Uriinler %3’liik

agaroz jelde kontrol edilerek genotiplendirme islemi gergeklestirilmistir. (Sekil-13).

Homozigot GG : 598bg¢, 122 bg, 60 bg, 7 bg biiyiikliigiinde 4 bant
Homozigot AA : 598 be, 182 bg, 7 be biiyiikliiglinde 3 bant
Heterozigot GA : 598bg, 182 bg, 122 bg, 60 bg, 7 be biiyiikliigiinde 5 bant

A AT AT T
1M TP i P T R [

Sekil-12. CAPN1 geni V5301 polimorfizmi, 598 b¢’lik amplifikasyon trininun %2’lik

agaroz jelde gorintilenmesi, M: Marker DNA (50b¢) 1-16: Olgulara ait amplifikasyon
urand
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o €=598 bg

200 bg
100 be

< 182 b
< 122b¢

GG AG GG AA GG AA GG GG GG AA GG GG AG GG GG GG GG

Sekil-13. CAPNL1 geni V5301 polimorfizmi, 598 b¢’lik amplifikasyon Grintnun Avall
enzimi ile yapilan RFLP sonuglarinin %3’lik agaroz jelde gorintiilenmesi, M: Marker
DNA (100 bg), 1-17: Olgulara ait Avall enzim kesim drtinleri, homozigot GG: 598 bg, 122
be, 60 bg, 7 bg biiyiikliigiinde 4 bant; homozigot AA: 598 bg, 182 bg, 7 bg biiyiikliigiinde 3
bant; heterozigot GA: 598 bg, 182 bg, 122 bg, 60 bg, 7 bg biiyiikliigiinde 5 bant, 1:GG, 2:
AG, 3: GG, 4: AA, 5: GG, 6: AA, 7-9: GG, 10: AA, 11: GG, 12: GG, 13: AG, 14-17: GG

CAST- S20T Polimorfizmi

CAST geni ekzon 1C’de yer alan S20T polimorfizminin tespiti icin PCR uygulamasi
sonucu 624 be’lik ilk tirliniin kontrolu %2’lik agaroz jelde yapilmis ve bazi olgulara ait
agoroz jel goriintiisii verilmistir (Sekil-14). PCR isleminden sonra kontrol edilen ve
amplifikasyon tiriinii olan 6rneklere Alul enzim kesimi uygulanmistir. Uriinler %3 liik

agaroz jelde kontrol edilerek genotiplendirme islemi gergeklestirilmistir. (Sekil-15).

Homozigot GG : 324 b¢ biiyiikliigiinde 1 bant
Homozigot CC : 474 b¢ biiyiikliigiinde 1 bant
Heterozigot GC : 474 bg, 324 be biyiikliigiinde 2 bant

600 be 624 be

300 be
200 be

100 bg

Sekil-14. CAST geni S20T polimorfizmi, 624 bg’lik amplifikasyon trintniin %2’ lik
agaroz jelde gorintilenmesi, M: Marker DNA (100bg) 1-10: Olgulara ait amplifikasyon
uranu
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100 bg
50 bg

Sekil-15. CAST geni S20T polimorfizmi, 624 be’lik amplifikasyon driinanan Alul enzimi
ile yapilan RFLP sonuclarinin %3’liik agaroz jelde géruntilenmesi, M: Marker DNA (50
bc), 1-19: Olgulara ait Alul enzim kesim iriinleri, homozigot GG: 324 bg biiyiikliigiinde 1
bant; homozigot CC: 474 bg biiyiikliigiinde 1 bant; heterozigot GC: 474 bg, 324 bg
biyiikliigiinde 2 bant, 1: GC, 2: GG, 3-7: GC, 8: GG, 9-11: GC, 12: CC, 13: GG, 14. GC,
15: GC, 16: CC, 17: CC, 18: GC, 19: CC

LEP- A80V Polimorfizmi

LEP geni ekzon 3’te yer alan 140-C/T polimorfizminin tespiti i¢in PCR uygulamasi
sonucu 458 bg’lik ilk tirtinlin kontrolu %2’lik agaroz jelde yapilmis ve bazi olgulara ait
agoroz jel goriintiisii verilmistir (Sekil-16). PCR isleminden sonra kontrol edilen ve
amplifikasyon triinGi olan 6rneklere Hphl enzim kesimi uygulanmistir. Uriinler %3’liik

agaroz jelde kontrol edilerek genotiplendirme islemi gerceklestirilmistir (Sekil-17, 18).

Homozigot CC : 458 bg biiyiikliigiinde 1 bant
Homozigot TT : 311 bg, 147 bg biiyiikliigiinde 2 bant
Heterozigot CG : 458 bg, 311 bg, 147 bg biiyiikligiinde 3 bant

| =458 bg

Sekil-16. LEP geni A80V polimorfizmi, 458 b¢’lik amplifikasyon Grininin %2’ lik

agaroz jelde goruntilenmesi, M: Marker DNA (100bg) 1-19: Olgulara ait amplifikasyon
ardind
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Sekil-17. LEP geni A80V polimorfizmi, 458 b¢’lik amplifikasyon trinunin Hphl enzimi
ile yapilan RFLP sonuglarinin %3’luk agaroz jelde gortntiilenmesi, M: Marker DNA (50
bc), 1-14: Olgulara ait Hphl enzim kesim urunleri, homozigot CC : 458 bg biyiikliigiinde 1
bant; homozigot TT: 311 bg, 147 bg biiyiikliigiinde 2 bant; heterozigot CG: 458 bg, 311 bg,
147 bg biiyiikliigiinde 3 bant, 1-14: homozigot TT

Sekil-18. LEP geni A80V polimorfizmi, 458 b¢’lik amplifikasyon trinuniin Hphl enzimi

ile yapilan RFLP sonugclarinin %3’lik agaroz jelde goéruntilenmesi, M: Marker DNA (100
bg), 1-8: Olgulara ait Hphl enzim kesim trtnleri, homozigot CC : 458 bg biiyiikliigiinde 1
bant; homozigot TT: 311 bg, 147 bg biiyiikliigiinde 2 bant; heterozigot CG: 458 bg, 311 bg,
147 bg biiyiikliigiinde 3 bant, 1: CT, 2: TT, 3-8: homozigot CT

GHR- S555G Polimorfizmi

GHR geni ekzon 10°da yer alan S555G polimorfizminin tespiti i¢in PCR uygulamasi
sonucu 342 be’lik ilk driintin kontrolil %2°lik agaroz jelde yapilmis ve bazi olgulara ait
agoroz jel goriintiisii verilmistir (Sekil-19). PCR isleminden sonra kontrol edilen ve
amplifikasyon triinii olan 6rneklere Alul enzim kesimi uygulanmistir. Uriinler %3 liik

agaroz jelde kontrol edilerek genotiplendirme islemi gergeklestirilmistir (Sekil-20).

84



Homozigot AA : 191 bg, 101 bg, 50 bg biiyiikliigiinde 3 bant
Homozigot GG : 191 bg, 151 bg biiyiikliigiinde 2 bant
Heterozigot AG : 191 bg, 151 bg, 101 be, 50 bg biiyiikliigiinde 4 bant

)

— — — — —— —

342 bo e PEERRSEREE — G e e WY W W WS W W e e 350 be

Sekil-19. GHR geni S555G polimorfizmi, 342 b¢’lik amplifikasyon Grinunun %2’lik
agaroz jelde gorintilenmesi, M: Marker DNA (50b¢) 1-19: Olgulara ait amplifikasyon
uranu

AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AG AG AA AA

Sekil-20. GHR geni S555G polimorfizmi, 342 b¢’lik amplifikasyon Grdnunin Alul enzimi
ile yapilan RFLP sonuglarinin %3’luk agaroz jelde gorintilenmesi, M: Marker DNA (50
bc), 1-19: Olgulara ait Alul enzim kesim Urdnleri, homozigot AA: 191 bg, 101 bg, 50 bg
biiyiikliigiinde 3 bant; homozigot GG: 191 bg, 151 bg biiytlikliiglinde 2 bant; heterozigot
AG: 191 bg, 151 bg, 101 bg, 50 bg biyiikligiinde 4 bant, 1-15: AA, 16: AG, 17: AG, 18:
AA, 19: AA
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Genotip ve Allel Frekanslar

Arastirma kapsaminda yer alan 400 bas Holstein 1rki erkek dananin olusturdugu
populasyonda incelenen CAPN1- G316A, CAPN1- V530l, CAST- S20T, LEP- A80V ve
GHR- S555G polimorfizmlerine ait genotip ve allellerin frekanslar: ile Hardy-Weinberg

dengesine uyumlulugu ve bu degerlerin istatistiki 6nemleri Tablo-6’da sunulmustur.

CAPNL1- G316A polimorfizminde CC, CG ve GG genotiplerine ait frekanslar sirasiyla
0,065, 0,423 ve 0,512 olarak hesaplanmistir. Bu polimorfizme ait C ve G allellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,28 ve 0,72°dir. CAPN1- G316A polimorfizmine ait genotip
frekanslar1 Hardy-Weinberg dengesine uyum gostermektedir (p>0,05).

CAPN1- V530I polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait frekanslar sirasiyla
0,030, 0,297 ve 0,673 olarak hesaplanmistir. Bu polimorfizme ait A ve G allellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,18 ve 0,82°dir. CAPN1- V5301 polimorfizmine ait genotip
frekanslar1 Hardy-Weinberg dengesine uyum gostermektedir (p>0,05).

CAST- S20T polimorfizminde GG, GC ve CC genotiplerine ait frekanslar sirasiyla
0,168, 0,520 ve 0,312 olarak hesaplanmistir. Bu polimorfizme ait G ve C allellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,43 ve 0,57°dir. CAST- S20T polimorfizmine ait genotip
frekanslar1 Hardy-Weinberg dengesine uyum gostermektedir (p>0,05).

LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerine ait frekanslar sirasiyla
0,148, 0,202 ve 0,650 olarak hesaplanmistir. Bu polimorfizme ait C ve T allellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,25 ve 0,75°dir. LEP- A80V polimorfizmine ait genotip

frekanslar1t Hardy-Weinberg dengesine uyum gdstermemektedir (p<0,05).

GHR- S555G polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait frekanslar sirasiyla
0,635, 0,250 ve 0,115 olarak hesaplanmistir. Bu polimorfizme ait A ve G allellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,76 ve 0,24°dir. GHR- S555G polimorfizmine ait genotip
frekanslar1 Hardy-Weinberg dengesine uyum gostermemektedir (p<0,05).
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Tablo-6. CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerine ait genotip ve allellerin frekanslar
ile Hardy-Weinberg dengesine uyumlulugu ve bu degerlerin istatistiki 6nemleri

CAPN1- G316A CAPN1- V530l CAST S20T LEP- A80V GHR- S555G
Genotipler CC CG GG | A A AG GG GG GC CC CcC CT T | A A AG GG
N(GoOzlenen) 26 169 205 12 119 269 67 208 125 59 81 260 | 254 100 46

Frekans 0,065 0,423 0512 | 0,030 0,297 0,673 0,168 0,520 0,312 0,148 0,202 0,650 0,635 0,250 0,115
N(Beklenen) 305 159,9 2095 128 1174 269,8 73,1 1958 131,1 24,8 1495 2258 231,0 1459 23,0
HWE? p= 0,25 p= 0,79 p=0,21 p= 0,00 p= 0,00
% 1,28 0,07 1,55 83,07%** 39,61%**
Allel C G A G G C C T A G
Frekanslari 0,28 0,72 0,18 0,82 0,43 0,57 0,25 0,75 0,76 0,24

! Hardy-Weinberg dengesi, ***: p<0,001
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Fenotipik Verilerin Degerlendirilmesi

Aragtirma kapsaminda yer alan 400 bas Holstein 1rki erkek dananin olusturdugu
populasyonda CAPN1- G316A, CAPN1- VV530I, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR-
S555G polimorfizmlerinin canli agirlik, karkas 6zellikleri ve et kalitesine etkileri en kiigiik

kareler varyans analizi ile belirlenmistir.

Canh Agirhk

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis canli agirlik
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-7’de; canli agirlik ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-1"de

sunulmustur. Genel canli agirlik ortalamasi 470,90 kg olarak belirlenmistir.

Tablo-7. Incelenen polimorfizmlere ait canli agirliklarin en kiigiik kareler ortalamalari,
standart hatalari, etki paylari ve p degerleri

Genotip Canh agirlik Etki pay1 p degeri
(kg)
X SX
CAPN1- G316A
cC 437,8° 12,07 -33,12
CG 481,5° 7,61 10,56 0,001
GG 493,5° 7,64 22,56
CAPN1- V5301
AA 464,9 15,80 -6,0
AG 475,3 7,15 437 0,771
GG 472,6 6,58 1,67
CAST- S20T
GG 482,9° 9,54 11,93
GC 464,7° 7,97 -6,23 0,038
cC 465,2° 8,16 -5,70
LEP- A80V
cC 471,8 9,63 0,86
CT 472,0 8,92 1,05 0,894
TT 469,0 8,06 -1,92
GHR- S555G
AA 473,9 7,48 3,00
AG 461,9 8,59 9,06 0,113
GG 477,0 10,40 6,06
Genel 470,90 7,53

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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En kiguk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A ve CAST- S20T
polimorfizmlerinin canli agirlik {izerine etkileri istatistiksel olarak sirasiyla p<0,001 ve
p<0,05 duzeylerinde anlamli bulunmustur. CAPN1- G316A polimorfizminde CC
genotipine sahip homozigot hayvanlarin canli agirlik ortalamasi 437,8 kg olarak
belirlenmistir. Buna karsin GG genotipine sahip homozigot hayvanlarin canli agirlik
ortalamasinin ise 493,5 kg oldugu goriilmiistiir. CG genotipine sahip heterozigot
hayvanlarin ise canli agirlik ortalamasi 481,5 kg’dir. CAST- S20T polimorfizminde CC
genotipe sahip hayvanlarin canli agirlik ortalamasi 465,2 kg olarak belirlenmesine karsin
GG genotipli hayvanlar ise 482,9 kg canli agirliga sahiptir. Bu polimorfizmde heterozigot
yapili hayvanlarin canli agirlik ortalamasi ise 464,7 kg’dir. CAPN1- V5301, LEP- A80OV
ve GHR- S555G polimorfizmleri incelendiginde ise canli agirlik bakimindan herhangi bir
istatistiksel anlamli sonuca ulasilamamistir. Gergeklestirilen interaksiyon analizinde

gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir.

Sicak Karkas

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis sicak karkas
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-8’de; sicak karkas ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iligskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-2’de
sunulmustur. Genel sicak karkas agirlik ortalamasi 250,80 kg olarak belirlenmistir. En
klglk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A polimorfizminin sicak karkas
agirhig tizerine etkisi istatistiksel diizeyde 6nemli bulunmustur (p<0,001). CAPN1-
G316A polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin sicak karkas agirlik
ortalamasi 229,6 kg olarak belirlenmistir. Buna karsin GG genotipine sahip homozigot
hayvanlarin sicak karkas agirlik ortalamasinin ise 264 kg oldugu goriilmiistiir. CG
genotipine sahip heterozigot hayvanlarin ise ortalamasi 259 kg’dir. CAPN1- V530lI,
CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmleri incelendiginde ise sicak
karkas agirliklar1 bakimindan herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca ulasilamamis ancak
varyans analizinde CAST- S20T polimorfizminin etkisinin p<0,05 6nem diizeyine
yaklastig1 goriilmistiir (p=0,09). CAST- S20T polimorfizminde CC genotipe sahip
hayvanlarin sicak karkas agirlik ortalamasi 249 kg olarak belirlenmesine karsin GG
genotipli hayvanlar ise 256 kg sicak karkas agirligina sahiptir. Bu polimorfizmde
heterozigot yapili hayvanlarin ortalamasi ise 247,3 kg’dir.
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Modele eklenen ikili gen interaksiyonlarin istatistiksel diizeyde etkili olmadig:

goriilmiistiir (p>0,05).

Tablo-8. Incelenen polimorfizmlere ait sicak karkas agirliklarinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip Stcak karkas Etki pay1r p degeri
(k)
X SX

CAPN1- G316A
cC 229,6 6,83 -21,28
CG 259,0° 4,30 8,10 0,001
GG 264,0° 4,32 13,18

CAPN1- V530l
AA 248,0 8,9 -2,84
AG 252,7 4,0 1,84 0,867
GG 2519 3,7 1,01

CAST- S20T
GG 256,4 5,40 5,51
GC 247,3 4,51 -3,61 0,090
CcC 249,0 4,62 -1,90

LEP- A8OV
CC 251,8 5,45 0,88
CT 251,3 5,05 0,43 0,851
1T 249,6 4,56 -1,32

GHR- S555G
AA 252,5 4,23 1,64
AG 246,4 4,86 -445 0,186
GG 253,7 5,88 2,81

Genel 250,80 4,26

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)

Soguk Karkas

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis soguk karkas
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-9’da; soguk karkas ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-3’te
sunulmustur. Genel soguk karkas agirlik ortalamasi 246,64 kg olarak belirlenmistir. En
kigulk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A polimorfizminin soguk karkas
agirh@ tizerine etkilesi istatistiksel dizeyde 6nemli bulunmustur (p<0,001). CAPN1-
G316A polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin soguk karkas agirlik

90



ortalamasi 225,6 kg olarak belirlenmistir. GG genotipine sahip homozigot hayvanlarin
soguk karkas agirlik ortalamasinin ise 259,7 kg oldugu goriilmiistiir. CG genotipine sahip
heterozigot hayvanlarin ise ortalamasi 254,7 kg’dir. CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP-
A80V ve GHR- S555G polimorfizmleri incelendiginde ise sicak karkas agirliklar
bakimindan herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca ulagilmamistir ancak varyans
analizinde CAST- S20T polimorfizminin etkisinin sicak karkas verilerinde oldugu gibi
p<0,05 degerine yaklastig1 gorilmistiir (p=0,08). CAST- S20T polimorfizminde CC
genotipe sahip hayvanlarin soguk karkas agirlik ortalamasi 244,7 kg olarak belirlenmesine
karsin GG genotipli hayvanlar ise 252,2 kg sicak karkas agirligina sahiptir. Bu
polimorfizmde heterozigot yapili hayvanlarin ortalamasi ise 243,1 kg’dir. Gergeklestirilen
interaksiyon analizinde gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde

edilmemistir.

Tablo-9. Incelenen polimorfizmlere ait soguk karkas agirliklarinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Soguk karkas

Genotip (kg) Etki pay1  p degeri
X SX

CAPN1- G316A
ccC 225,6" 6,75 21,07
CG 254,7° 4,26 8,03 0,001
GG 259,7° 4,28 13,04

CAPN1- V5301
AA 243,8 8,84 -2,83
AG 248,5 4,00 1,83 0,865
GG 247,7 3,68 1,01

CAST-S20T
GG 252,2 5,34 5,53
GC 2431 4,46 -3,58 0,085
CC 2447 4,57 -1,95

LEP- A0V
CcC 247,6 5,39 0,90
CT 2471 4,99 0,43 0,844
TT 245,3 451 -1,33

GHR- S555G
AA 248,3 4,18 1,63
AG 2422 4,81 -4,40 0,185
GG 249.4 5,82 2,78

Genel 246,64 4,21

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)
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Karkas Randimani

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis karkas
randimani ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-10"da; karkas randimani ve
incelenen genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-
4’te sunulmustur. Genel karkas randimani ortalamasi %53,14 olarak hesaplanmistir. En
kiglk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A ve CAST- S20T
polimorfizmlerinin karkas randimani iizerine etkileri istatistiksel olarak anlamli
bulunmustur (p<0,05). CAPN1- G316A polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot
hayvanlarin karkas randimani ortalamasi %52,39 olarak belirlenmistir. GG genotipine
sahip homozigot hayvanlarin karkas randimani ortalamasinin ise %53,39 oldugu
goriilmistiir. CG genotipine sahip heterozigot hayvanlarin ise ortalamasi1 %53,65°tUr.
CAST- S20T polimorfizminde GG genotipe sahip hayvanlarin karkas randimani ortalamasi
%52,44 olarak hesaplanmistir. GC genotipli heterozigot hayvanlarin ortalama karkas
randimani %53,16’dir. Bu ortalama CC genotipe sahip hayvanlarda ise %53,83’tur.

Tablo- 10. Incelenen polimorfizmlere ait karkas randimanlarinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Karkas randiman

Genotip (%) Etki pay1  p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 52,39 0,48 -0,75
CG 53,65 0,30 0,50 0,016
GG 53,39% 0,30 0,24
CAPN1- V5301
AA 53,30 0,63 0,16
AG 52,98 0,29 0,16 0,725
GG 53,15 0,26 0,00
CAST- S20T
GG 52,44 0,42 -0,70
GC 53,16 0,32 0,01 0,002
cC 53,83 0,34 0,68
LEP- A80V
cC 53,20 0,40 0,05
CT 52,95 0,38 0,19 0,623
TT 53,28 0,32 0,13
GHR- S555G
AA 53,18 0,30 0,03
AG 53,23 0,34 0,08 0,853
GG 53,02 0,41 0,12
Genel 53,14 0,30

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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CAPNL1- V530I, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmleri incelendiginde ise
karkas randiman1 bakimindan herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca ulasilmamastir.
Gergeklestirilen interaksiyon analizinde sadece CAST- S20T x LEP- A80V
interaksiyonunda anlamli sonuglar elde edilmistir (p<0,05). Interaksiyon analizinde CCCC
ve CCCT genotipe sahip hayvanlarin karkas randimani ortalamasi sirastyla %54,33 ve
%54,02’dir. GGCT genotipli hayvanlarin ortalamasi ise %51,75 olarak belirlenmistir
(Tablo-11).

Tablo-11. Istatistiksel olarak anlaml1 bulunan CAST- S20T x LEP- A80V interaksiyonuna
ait en kiigiik kareler ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Karkas randimani

Genotip (%) Etki pay1 p degeri
X S X

CAST- S20T x

LEP- A80V
CCCC 54,33 0,53 0,45
CCCT 54,02 0,48 0,39
CCTT 53,13 0,35 -0,84
GCCC 53,07 0,46 -0,15
GCCT 53,08 0,40 0,10 0,008
GCTT 53,34 0,35 0,04
GGCC 52,20 0,72 -0,29
GGCT 51,75 0,75 -0,49
GGTT 53,38 0,42 0,79

Kabuk Yag Kalinhg:

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis kabuk yagi
kalinlig1 ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-12’de; kabuk yagi kalinligi
ve incelenen genetik/cevre faktorlerine iliskin en kiiciik kareler varyans analizleri Ek
Tablo-5’de sunulmustur. Genel kabuk yagi kalinlig ortalamasi 2,68 mm olarak
hesaplanmistir. En kii¢iik kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A
polimorfizminin kabuk yagi1 kalinligina etkisi istatistiksel olarak anlamli bulunmustur
(p<0,05). CAPN1- G316A polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin
kabuk yagi kalinlig1 ortalamasi 2,27 mm olarak belirlenmistir. GG genotipine sahip
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homozigot hayvanlarin kabuk yagi kalinlig1 ortalamasinin ise 2,98 mm oldugu

goriilmistiir. CG genotipine sahip heterozigot hayvanlarin ise ortalamasi 2,81 mm olarak

belirlenmistir. CAPN1-V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G

polimorfizmleri incelendiginde ise kabuk yagi kalinligi bakimindan herhangi bir

istatistiksel anlamli sonuca ulasilmamistir. Gergeklestirilen interaksiyon analizinde gruplar

arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir.

Tablo-12. Incelenen polimorfizmlere ait kabuk yag1 kalinliklarinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Kabuk yag1 kalinhg

Genotip (mm) Etki pay1 p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 2,27° 0,22 -0,41
CG 2,81° 0,14 0,12 0,021
GG 2,08° 0,14 0,29
CAPN1- V5301
AA 2,57 0,29 0,11
AG 2,74 0,13 0,05 0,840
GG 2,74 0,12 0,05
CAST- S20T
GG 2,77 0,17 0,08
GC 2,66 0,14 -0,02 0,642
cC 2,63 0,15 -0,05
LEP- A80V
CC 2,63 0,17 -0,05
CT 2,74 0,16 0,05 0,816
TT 2,68 0,14 -0,00
GHR- S555G
AA 2,62 0,13 -0,06
AG 2,74 0,15 0,05 0,585
GG 2,70 0,19 0,01
Genel 2,68 0,13

a, b: Ayni stitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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MLD Alam

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis MLD alan1
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-13’de; MLD alan1 ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiiglik kareler varyans analizleri EK Tablo-6’da
sunulmustur. Genel MLD alan ortalamas 98,42 cm? olarak hesaplanmustir. incelenen
polimorfizmler arasindan sadece CAPN1- G316A polimorfizmi istatistiksel olarak anlaml1
bulunmustur. CAPN1- G316A polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot
hayvanlarin MLD alani1 ortalamas1 90,89 cm? olarak belirlenmistir. GG genotipine sahip
homozigot hayvanlarin MLD alam ortalamasinin ise 102,47 cm? oldugu gériilmiistir. CG
genotipine sahip heterozigot hayvanlarin ise ortalamasi 101,92 cm? olarak belirlenmistir.
CAPN1- V530l, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmleri
incelendiginde ise MLD alan1 bakimindan herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca
ulagilamamustir. Gergeklestirilen interaksiyon analizinde gruplar arasinda istatistiksel

olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir.

Tablo-13. incelenen polimorfizmlere ait MLD (musculus longissimus dorsi) alanlarinin en
kiiciik kareler ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip MI(,(I:)m%l)am Etki pay1  p degeri
X SX

CAPNL1- G316A
cC 90,89" 3,01 -7,54
CG 101,92% 1,92 3,49 0,006
GG 102,472 1,94 4,05

CAPN1- V5301
AA 100,98 4,08 2,55
AG 97,92 1,79 -0,50 0,342
GG 96,37 1,64 -2,05

CAST- S20T
GG 97,83 2,41 -0,59
GC 98,08 2,02 -0,347 0,646
CC 99,36 2,06 0,94

LEP- A8B0OV
CC 97,61 2,42 -0,81
CT 98,56 2,27 0,13 0,760
TT 99,10 2,02 0,68

GHR- S555G
AA 98,06 1,89 -0,36
AG 99,94 2,16 151 0,401
GG 97,27 2,60 -1,15

Genel 98,42 1,90

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gdsterilen gruplar arasindaki fark énemlidir (p<0,05)
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Mermerlesme Derecesi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yagina gore diizeltilmis mermerlesme
derecesi ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo 14°te; mermerlesme derecesi
ve incelenen genetik/cevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek
Tablo-7’de sunulmustur. Genel mermerlesme derecesi ortalamasi 2,69 olarak
hesaplanmistir. En kii¢iik kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A, CAPN1-
V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin MLD alani {izerine

etkilerinde herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca ulagilmamustir.

Tablo-14. Incelenen polimorfizmlere ait mermerlesme derecesi degerlerinin en kiigiik
kareler ortalamalari, standart hatalari, etki paylart ve p degerleri

Mermerlesme derecesi

Genotip Etki pay1 p degeri

(1-6)
X SX
CAPNI1- G316A
CcC 2,76 0,22 0,06
CG 2,70 0,13 0,01 0,566
GG 2,61 0,13 -0,07
CAPN1- V530l
AA 2,59 0,28 -0,09
AG 2,71 0,12 0,02 0,741
GG 2,76 0,11 0,07
CAST-S20T
GG 2,75 0,16 0,05
GC 2,65 0,13 -0,03 0,755
CC 2,66 0,14 -0,02
LEP- A8B0OV
CC 2,66 0,16 -0,02
CT 2,80 0,15 0,11 0,289
TT 2,60 0,14 -0,08
GHR- S555G
AA 2,68 0,13 -0,01
AG 2,77 0,14 0,07 0,575
GG 2,62 0,17 -0,06
Genel 2,69 0,13
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pH

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis pH ortalamalar:
genotiplere gore smiflandirilarak Tablo-15’te; pH ve incelenen genetik/cevre faktorlerine
iliskin en kiiciik kareler varyans analizleri Ek Tablo-8’de sunulmustur. Genel pH
ortalamasi 2,69 olarak hesaplanmistir. En kiigiik kareler varyans analizi sonucunda
CAPN1- V530l ve GHR- S555G polimorfizmleri istatistiksel olarak anlamli bulunmustur
(p<0,001). CAPN1- V5301 polimorfizminde GG genotipe sahip hayvanlarin pH ortalamasi
5,59 olarak belirlenmistir. AA genotipli hayvanlarda bu ortalama 5,89, GA genotipli
hayvanlarda ise 5,63’tir. GHR- S555G polimorfizminde AA genotipe sahip hayvanlarin
pH ortalamasi 5,60 iken GG genotipe sahip hayvanlarda bu ortalama 5,71 olarak
belirlenmistir. GA heterozigot yapili hayvanlarda ise pH ortalamasi 5,6 dr.

Tablo-15. Incelenen polimorfizmlere ait pH degerlerinin en kiiciik kareler ortalamalar,
standart hatalar, etki paylari ve p degerleri

Genotip pH Etki pay1  p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 5,70 0,04 -0,001
CG 5,70 0,03 -0,003 0,884
EE 5,71 0,03 -0,005
CAPN1- V530l
AA 5,89° 0,07 0,18
AG 5,63° 0,02 -0,07 0,000
GG 5,59° 0,02 -0,11
CAST- S20T
GG 571 0,03 0,008
GC 5,70 0,03 0,000 0,784
cC 5,69 0,03 -0,009
LEP- ASOV
cC 5,66 0,03 -0,04
CT 573 0,03 0,03 0,084
TT 572 0,03 0,01
GHR- S555G
AA 557 0,02 -0,13
AG 5,58° 0,04 -0,12 0,000
GG 5,97 0,06 0,26
Genel 5,70 0,02

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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CAPNL1- G316A, CAST- S20T ve LEP- A80V polimorfizmleri incelendiginde pH
degerleri bakimindan herhangi bir istatistiksel anlamli sonuca ulagilamamistir. Ancak
LEP- A80V polimorfizmi incelendiginde elde edilen istatistik sonucun p<0,05 degerine

yaklastig1 goriilmektedir (p= 0,084).

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde CAPN1- V5301 X GHR- S555G ve LEP-
A80V x GHR- S555G interaksiyonlari istatistiksel olarak anlamli sonuglar gostermistir
(sirastyla p<0,001 ve p<0,05). CAPN1- V530l x GHR- S555G interaksiyonunda AAGA
genotipe sahip hayvanlara ait pH ortalamasi 5,54 olarak belirlenmistir. Bununla birlikte
AAGG genotipli hayvanlar ise en yiiksek pH degerlerine sahip grup olmustur (6,56). LEP-
A80V x GHR- S555G interaksiyonunda ise CTAA genotipe sahip hayvanlarin pH
ortalamasi 5,52, CTGG genotipli hayvanlarin ortalamasi ise 6,09 olarak belirlenmistir
(Tablo-16).

Tablo-16. Istatistiksel olarak anlamli bulunan CAPN1- V530l x GHR- S555G ve LEP-
A80V x GHR- S555G interaksiyonuna ait en kii¢iik kareler ortalamalari, standart hatalari,
etki paylar1 ve p degerleri

Genotip pH Etki pay1 p degeri
X SX

CAPNL1- V5301 x

GHR- S555G
AAAA 5,57 0,06 -0,18
AAGA 5,54 0,10 -0,21
AAGG 6,56 0,17 0,40
GAAA 5,57 0,03 0,07
GAGA 5,63 0,03 0,13 0,004
GAGG 5,68 0,04 -0,21
GGAA 5,56 0,02 0,10
GGGA 5,55 0,03 0,08
GGGG 5,67 0,04 -0,18

LEP- A80V x

GHR- S555G
CCAA 5,59 0,03 0,07
CCGA 5,55 0,05 0,02
CCGG 5,83 0,08 -0,09
CTAA 5,52 0,03 -0,08 0,006
CTGA 5,60 0,04 -0,00
CTGG 6,09 0,09 0,08
TTAA 5,59 0,03 0,00
TTGA 5,57 0,04 -0,01
TTGG 5,99 0,06 0,00
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Karkas Uzunlugu

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis karkas
uzunlugu ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-17de; karkas uzunlugu ve
incelenen genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-
9’da sunulmustur. Genel karkas uzunlugu ortalamasi 139,84 cm olarak hesaplanmistir. En
kicuk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A polimorfizminin karkas
uzunlugu tizerine etkisi p<0,01 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- G316A
polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamasi
138,7 cm, CG genotipli heterozigot hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamasi ise 139,9 cm
olarak belirlenmistir. GG genotipe sahip hayvanlarda bu ortalama 140,9 cm’ye

yiikselmistir.

Tablo-17. Incelenen polimorfizmlere ait karkas uzunlugu degerlerinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Karkas uzunlugu

Genotip Etki pay1 p degeri

(cm)
X SX
CAPN1- G316A
CC 138,7° 0,72 -1,19
CG 139,9° 0,43 0,09 0,004
GG 140,9° 0,43 1,09
CAPN1- V530l
AA 140,0 0,92 0,14
AG 139,6 0,40 -0,21 0,679
GG 139,9 0,37 0,07
CAST-S20T
GG 140,0 0,53 0,11
GC 139,8 0,45 -0,007 0,877
CC 139,7 0,46 -0,11
LEP- A8B0OV
CC 140,0 0,54 0,17
CT 139,5 0,50 -0,31 0,493
TT 140,0 0,46 0,13
GHR- S555G
AA 139,8 0,43 -0,019
AG 139,6 0,48 -0,227 0,645
GG 140,1 0,58 0,246
Genel 139,84 0,42

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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CAPNL1- V5301l, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin

karkas uzunluguna etkileri istatistiksel diizeyde dnemli degildir.

Modele eklenen ikili interaksiyonlarin karkas uzunluguna etkileri 6nemsiz

bulunmustur (p>0,05).

But Uzunlugu

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis but uzunlugu
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-18’de; but uzunlugu ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iligskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-10’da
sunulmustur. Genel but uzunlugu ortalamasi 63,93 cm olarak hesaplanmistir. En kii¢iik
kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A polimorfizminin but uzunlugu iizerine
etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- G316A polimorfizminde CC
genotipine sahip homozigot hayvanlarin but uzunlugu ortalamasi 63,67 cm, CG genotipli
heterozigot hayvanlarin but uzunlugu ortalamasi ise 63,83 cm olarak belirlenmistir. GG

genotipe sahip hayvanlarda bu ortalama 64,31 cm’ye yiikselmistir.

CAPNL1- V5301l, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin
but uzunluguna etkileri istatistiksel diizeyde onemli degildir ancak LEP- ASOV
poliforfizminin etkisinin p<0,05 degerine yaklastig1 belirlenmistir (p=0,093).
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Tablo-18. Incelenen polimorfizmlere ait but uzunlugu degerlerinin en kiiciik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

But uzunlugu

Genotip Etki pay1 p degeri

(cm)
X SX

CAPN1- G316A

cC 63,67° 0,42 -0,27

CG 63,83" 0,25 -0,10 0,022

GG 64,312 0,25 0,37
CAPN1- V530l

AA 64,11 0,54 0,17

AG 63,79 0,23 0,14 0,742

GG 63,91 0,22 -0,02
CAST- S20T

GG 64,10 0,31 0,16

GC 63,87 0,26 -0,06 0,564

cC 63,84 0,27 -0,10
LEP- A80V

cC 64,28 0,31 0,34

CT 63,82 0,29 -0,11 0,093

TT 63,71 0,27 -0,22
GHR- S555G

AA 63,76 0,25 -0,18

AG 63,84 0,28 -0,09 0,255

GG 64,22 0,33 0,28

Genel 63,93 0,25

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gdsterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)

Modele eklenen ikili interaksiyonlarin but uzunluguna etkileri 6nemsiz bulunmustur
(p>0,05). Ancak CAST- S20T x GHR- S555G interaksiyonunun p<0,05 degerine
yaklastig1 dikkati ¢gekmektedir (p=0,09).

But Cevresi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis but ¢evresi
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-19’da; but gevresi ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iligskin en kiigilik kareler varyans analizleri Ek Tablo-11"de
sunulmustur. Genel but ¢evresi ortalamasi 99,72 cm olarak hesaplanmistir. En kiiciik
kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A ve CAST- S20T polimorfizmlerinin
but gevresi Uzerine etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- G316A

101



polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin but ¢evresi ortalamasi 98,16
cm, GG genotipli hayvanlarin ise but ¢evresi ortalamasi 100,89 cm olarak belirlenmistir.
CG genotipli heterozigot hayvanlarda ise bu ortalama 100,12 cm’dir. CAST- S20T
polimorfizminde CC genotipine sahip homozigot hayvanlarin but ¢evresi ortalamasi 98,33
cm, GG genotipine sahip hayvanlarin ise ortalamasi 100,22 cm olarak hesaplanmistir. Bu
polimorfizmde GC genotipli heterozigot hayvanlarin 100,62 cm ortalamayla en yiiksek

degere ulastig1 goriilmiistiir.

Tablo-19. Incelenen polimorfizmlere ait but ¢evresi degerlerinin en kiiciik kareler
ortalamalari, standart hatalar, etki paylar ve p degerleri

Genotip BUt(gr%reSI Etki pay1  p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 98,16" 0,61 -1,56
CG 100,12° 0,43 0,39 0,005
GG 100,89° 0,40 1,16
CAPN1- V530l
AA 98,63 0,68 -1,09
AG 100,33 0,35 0,61 0,066
GG 100,20 0,29 0,47
CAST- S20T
EE 100,22° 0,51 0,49
GC 100,62° 0,40 0,80 0,007
cC 98,33 0,48 -1,39
LEP- A80V
cC 99,72 0,38 -0,003
CT 99,45 0,35 0,26 0,176
TT 99,99 0,33 0,27
GHR- S555G
AA 99,80 0,31 0,07
AG 99,72 0,34 -0,002 0,881
GG 99,65 0,41 -0,07
Genel 99,72 0,30

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)

CAPNL1- V530I, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin but gevresine
etkileri istatistiksel diizeyde 6nemli degildir (p>0,05). Ancak CAPN1- V530l
polimorfizminin but cevresine etkisinin p<0,05 degerine oldukga yaklastigi goriilmiistiir
(p=0,06). Bu polimorfizmde AA genotipli hayvanlar 98,63 cm, GG genotipli hayvanlar
ise 100,20 cm but ¢evresi ortalamasina sahiptir. AG genotipine sahip heterozigot
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hayvanlarin but ¢evresi ortalamast 100,33 cm olarak hesaplanmigtir. Modele eklenen ikili
interaksiyonlardan CAPN1- G316A x CAPN1- V5301 ve CAPN1- V5301 x CAST- S20T
interaksiyonlarinin but ¢evresine etkisi istatistiksel diizeyde anlamli oldugu goriilmiistiir
(p<0,05). CAPN1- G316A x CAPN1- V530l interaksiyonunda CCAA genotipine sahip
hayvanlarin but ¢evresi ortalamas1 94,86 cm, GGAA genotipine sahip hayvanlarin ise but
cevresi ortalamasi 102,16 cm olarak hesaplanmistir. CAPN1- V5301 x CAST- S20T
interaksiyonunda AACC genotipine sahip hayvanlarin but ¢cevresi ortalamasi1 94,74 cm
olarak belirlenirken AAGC genotipli hayvanlarda ise bu ortalama 101,13 cm’ ye
yiikselmistir (Tablo-20).

Tablo-20. istatistiksel olarak anlamli bulunan CAPN1- G316A x CAPN1- V5301 ve
CAPN1- V5301 x CAST- S20T interaksiyonlarina ait en kiicilik kareler ortalamalari,
standart hatalar, etki paylari ve p degerleri

Genotip BUt(gr%reSI Etki pay1  p degeri
X SX

CAPN1- G316A x CAPN1-

V530l
CCAA 94,86 1,49 -2,21
CCGA 100,19 0,79 1,41
CCGG 99,44 0,65 0,80
GCAA 98,89 1,15 -0,13
GCGA 100,66 0,33 -0,06 0,004
GCGG 100,80 0,28 0,20
GGAA 102,16 1,04 2,35
GGGA 100,15 0,36 -1,34
GGGG 100,36 0,25 -1,00

CAPN1- V5301 x

CAST- S20T
AACC 94,74 1,28 -2,49
AAGC 101,13 1,03 1,59
AAGG 100,04 1,33 0,90
GACC 100,42 0,39 1,47 0,006
GAGC 100,50 0,36 -0,73
GAGG 100,09 0,66 -0,74
GGCC 99,83 0,33 1,02
GGGC 100,23 0,31 -0,86
GGGG 100,53 0,40 -0,16
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Gogiis Cevresi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yagina gore diizeltilmis gogiis cevresi
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-21’de; gogiis ¢evresi ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iligskin en kiiglik kareler varyans analizleri Ek Tablo-12’de
sunulmustur. Genel gogiis cevresi ortalamasit 81,16 cm olarak hesaplanmistir. En kiiglik
kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP-
A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin gogiis ¢cevresine etkileri istatistiksel diizeyde
onemli degildir. Modele eklenen ikili interaksiyonlarin gogiis ¢evresine etkileri dGnemsiz

bulunmustur (p>0,05).

Tablo-21. Incelenen polimorfizmlere ait gdgiis gevresi degerlerinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Gogiis cevresi

Genotip Etki pay1 p degeri

(cm)
X SX
CAPN1- G316A
CC 80,53 0,75 -0,63
CG 81,26 0,45 0,09 0,163
GG 81,70 0,45 0,53
CAPN1- V5301
AA 81,49 0,96 0,33
AG 80,91 0,41 -0,25 0,781
GG 81,09 0,39 -0,07
CAST-S20T
GG 81,57 0,56 0,40
GC 80,94 0,47 -0,22 0,333
CC 80,98 0,48 -0,17
LEP- A80OV
CC 81,19 0,56 0,02
CT 81,24 0,52 0,07 0,912
TT 81,07 0,48 -0,09
GHR- S555G
AA 81,38 0,45 0,21
AG 81,32 0,50 0,16 0,481
GG 80,79 0,60 -0,37
Genel 81,16 0,44
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I¢ Gogiis Derinligi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yagina gore diizeltilmis i¢c gogiis
derinligi ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-22’de; i¢ gogiis derinligi ve
incelenen genetik/cevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-
13’te sunulmustur. Genel i¢ g6giis derinligi ortalamasi 59,24 cm olarak hesaplanmastir.
En kiguk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A polimorfizminin i¢ gogiis
derinligi tizerine etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- G316A
polimorfizminde CC genotipe sahip hayvanlarin i¢ gogiis derinligi ortalamasi 58,58 cm,
GG genotipe sahip hayvanda ise bu ortalama 59,86 cm olarak belirlenmistir. CG genotipli
heterozigot hayvanlar ise 59,30 cm ortalamaya sahiptir. En kiiglk kareler varyans analizi
sonucunda CAST- S20T polimorfizminin i¢ gogiis derinligi tizerine etkisi p<0,05
diizeyinde anlamli bulunmustur. CAST- S20T polimorfizminde CC genotipe sahip
hayvanlarin i¢ gogiis derinligi ortalamas1 58,95 cm, GG genotipe sahip hayvanlar ise 59,83
cm olarak belirlenmistir. GC genotipli heterozigot hayvanlarda ise bu ortalama 58,96
cm’dir.

Tablo-22. Incelenen polimorfizmlere ait i¢ gogiis derinligi degerlerinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalar1, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip Ie gogl(l(s;n(ql;:rlnllgl Etki pay1  p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 58,58" 0,57 -0,66
CG 59,30° 0,34 005 0,014
GG 59,86° 0,34 0,61
CAPN1- V5301
AA 59,52 0,73 0,27
AG 59,03 0,31 0,22 0,712
GG 59,20 0,29 -0,05
CAST- S20T
GG 59,83 0,42 0,58
GC 58,96" 0,36 0,28 0,021
cC 58,95 0,37 -0,30
LEP- A80V
cC 59,13 0,42 0,11
CT 59,26 0,39 001 0,818
TT 59,35 0,36 0,10
GHR- S555G
AA 59,34 0,34 0,08
AG 59,56 0,38 031 0,224
GG 58,85 0,45 -0,39
Genel 59,24 0,33

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
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En kicuk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- V530I, LEP- A80V ve GHR-
S555G polimorfizmlerinin i¢ gogiis derinligine etkileri istatistiksel duizeyde onemli
degildir. Modele eklenen ikili interaksiyonlarin i¢ gégiis derinligine etkileri 6nemsiz

bulunmustur (p>0,05).

L* Degeri (Parlakhk)

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis L* degeri
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-23’te; L* degeri ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iligskin en kiiglik kareler varyans analizleri Ek Tablo-14’te

sunulmustur. Genel L* degeri ortalamas1 34,27 dir.

Tablo-23. incelenen polimorfizmlere ait L* degerlerinin en kiigiik kareler ortalamalari,
standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri.

Genotip L* Etki pay1 p degeri
X SX

CAPN1- G316A
CcC 35,15 0,94 0,87
CG 33,69 0,59 -0,58 0,241
GG 33,98 0,60 -0,29

CAPN1- V530l
AA  3247° 1,24 -1,80
AG 34,992 0,56 0,71 0,049
GG 35,37° 0,51 1,09

CAST-S20T
GG 34,14 0,74 -0,13
GC 33,82 0,62 -0,45 0,083
CcC 34,87 0,64 0,59

LEP- A80OV
CC 34,15 0,75 -0,12
CT 34,97 0,70 0,69 0,086
TT 33,70 0,63 -0,57

GHR- S555G
AA 34,50 0,58 0,23
AG 34,30 0,67 0,02 0,752
GG 34,02 0,81 -0,25

Genel 34,27 0,59

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)
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En kiglk kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- V5301 polimorfizminin L*
degerine etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- V5301 polimorfizminde
AA ve AG genotipine sahip hayvanlara ait L*degeri ortalamasi sirasiyla 32,47 ve
34,99’dur. Homozigot GG hayvanlarda ise bu ortalama 35,37’ye yiikselmistir. En kii¢iik
kareler varyans analizi, CAPN1- G316A, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G
polimorfizmlerinin L* degerine etkilerinin istatistiksel diizeyde 6nemli olmadigini
gostermistir. Ancak CAST- S20T ve LEP- A80V polimorfizmlerinin L* degerine
etkilerinin p<0,05 degerine yaklastig1 belirlenmistir (p= 0,08).

Modele eklenen ikili interaksiyonlarin L* degerine etkileri 6nemsiz bulunmustur

(p>0,05).

a* Degeri

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis a* degeri
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-24’te; a* ve incelenen genetik/cevre
faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-15’te sunulmustur. Genel
a* degeri ortalamas1 10,78’dir. En kuglk kareler varyans analizi sonucunda GHR- S555G
polimorfizminin a* degerine etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli olarak belirlenmistir. Bu
polimorfizmde GG genotipine sahip hayvanlarin a* degeri ortalamasi 10,38 olarak
hesaplanirken AA genotipli hayvanlarin ortalamasi ise 11,47 degerine yiikselmistir. GA
genotipli heterozigot hayvanlarin ortalamasi ise 10,49’dur. CAPN1- G316A, CAPN1-
V5301, CAST- S20T ve LEP- A80V polimorfizmlerinin a* degerine etkisi istatistiksel
duzeyde 6nemli degildir (p>0,05). Ancak LEP- A80V polimorfizm etkisinin p<0,05
degerine yaklastig1 belirlenmistir (p= 0,08).

Modele eklenen ikili interaksiyonlarin a* degerine etkileri istatistiksel diizeyde
Oonemsiz bulunmasina ragmen CAST- S20T x GHR- S555G interaksiyonunun p<0,05
degerine yaklastigi dikkati ¢ekmektedir (p= 0,085).
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Tablo-24. Incelenen polimorfizmlere ait a* degetlerinin en kiiciik kareler ortalamalar,
standart hatalari, etki paylari ve p degerleri

Genotip a* Etki pay1 p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 10,55 0,68 -0,22
CG 11,10 0,43 031 0,371
GG 10,69 0,43 -0,09
CAPN1- V5301
AA 10,78 0,89 -0,004
AG 10,89 0,40 0,11 0,805
GG 10,67 0,37 0,10
CAST- S20T
GG 10,98 0,54 0,20
GC 10,76 0,45 -0,02 0,690
cC 10,60 0,46 -0,18
LEP- A80V
CC 10,17 0,54 0,61
CT 11,32 0,50 054 0,085
TT 10,85 0,45 0,07
GHR- S555G
AA 11,47° 0,42 0,69
AG 10,49" 0,48 -0,29 0,006
GG 10,38" 0,58 -0,39
Genel 10,78 0,42

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)

b* Degeri

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis b* degeri
ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-25’te; b* degeri ve incelenen
genetik/gevre faktorlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizleri Ek Tablo-16’da
sunulmustur. Genel b* degeri ortalamasi 9,19°dur. En kii¢ik kareler varyans analizi
sonucunda CAST- S20T polimorfizm etkisinin istatistiksel olarak p<0,05 diizeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. Bu polimorfizmde GG ve CC genotipine sahip hayvanlarin
b* degeri ortalamasi sirasiyla 8,80 ve 9,08°dir. GC genotipli heterozigot hayvanlarda bu
ortalamanin 9,70’e yiikseldigi goriilmiistiir. Varyans analizi sonucunda CAPN1- G316A,
CAPN1- V530I, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin b* degerine etkilerinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 gériilmiistiir (p>0,05). Ancak GHR- S555G
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etkisinin p<0,05 degerine yaklastigi belirlenmistir (p= 0,06). Bu poliformizmde AA
genotipine sahip hayvanlarin b* degeri ortalamasinin 8,71 olarak hesaplanmasina karsin
GA ve GG genotipli hayvanlarda bu ortalamanin sirasiyla 9,42 ve 9,46’ya yiikseldigi
dikkati cekmektedir.

Modele eklenen ikili interaksiyonlarin b* degerine etkilerinin 6nemsiz oldugu

bulunmustur (p>0,05).

Tablo-25. incelenen polimorfizmlere ait b* degerlerinin en kiiciik kareler ortalamalari,
standart hatalar1, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip b* Etki pay1 p degeri
X S X
CAPN1- G316A
cC 9,15 0,66 -0,04
CG 9,14 0,42 -0,05 0,871
GG 9,29 0,42 0,10
CAPN1- V530l
AA 9,18 0,87 -0,01
AG 8,95 0,39 0,24 0,301
GG 9,45 0,36 0,25
CAST- S20T
GG 8,80° 0,52 -0,39
GC 9,70° 0,44 050 0,041
cC 9,08° 0,45 -0,10
LEP- A80V
cC 8,86 0,53 -0,33
CT 9,15 0,49 -0,04 0,222
TT 9,58 0,44 0,38
GHR- S555G
AA 8,71 0,41 -0,48
AG 9,42 0,47 0,22 0,066
GG 9,46 0,57 0,26
Genel 9,19 0,41

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gdsterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)
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Tekstlr Analizi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim, canli agirlik ve kesim yasina gore diizeltilmis
tekstiir degerleri ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-26 ve Tablo-27’de;
tekstiir analizi ve incelenen genetik/cevre faktorlerine iliskin en kiiciik kareler varyans
analizleri Ek Tablo-17 ve Tablo-18’de sunulmustur. En kiglk kareler varyans analizi
sonucunda CAPN1- G316A ve CAPN1- V530l polimorfizmlerinin WBSF degerlerine
etkisinin istatistiksel olarak sirasiyla p<0,01 ve p<0,001 diizeyinde anlaml1 oldugu
belirlenmistir (Tablo-26). CAPN1- G316A polimorfizminde CC ve CG genotipine sahip
hayvanlarin ortalamalari sirastyla 2,30 ve 3,96 kg/cm? olarak hesaplanmistir. GG genotipli
hayvanlarda ise bu ortalamanin 5,46 kg/cm? ye yiikseldigi dikkati cekmektedir. CAPN1-
V5301 polimorfizminde ise AA ve AG genotipli hayvanlarin bu ortalamalar sirasiyla 2,16
ve 3,36 kg/cm? olarak hesaplanirken GG genotipli hayvanlarda bu ortalama 6,20 kg/cm?®’ye
yiikselmistir. CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin WBSF
degerlerine etkileri istatistiksel diizeyde 6nemsiz bulunmustur (p>0,05). Ancak GHR-
S555G polimorfizm etkisinin p<0,05 degerine yaklastigi goriilmistiir (p= 0,07).

Tablo-26. Incelenen polimorfizmlere ait Warner-Bratzler kesme kuvveti degerlerinin en
kiiciik kareler ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip WBSF (kg/cm?) Etki pay1  p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 2,30 1,12 -1,60
CG 3,96® 0,57 0,05 0,004
GG 5,46° 0,63 1,55
CAPN1- V530l
AA 2,16° 0,83 -1,74
AG 3,36" 0,47 -0,54 0,000
GG 6,20° 0,63 2,29
CAST- S20T
GG 3,53 0,67 0,37
GC 4,19 0,36 0,28 0,596
cC 4,00 0,46 0,09
LEP- A80V
cC 3,36 0,57 -0,54
CT 3,98 0,52 0,08 0,165
TT 4,37 0,49 0,46
GHR- S555G
AA 3,85 0,45 -0,05
AG 3,32 0,50 058 0,078
GG 4,55 0,51 0,64

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gdsterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)
“ WBSF: Warner-Bratzler kesme kuvveti (Warner-Bratzler shear force)
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CAPN1- G316A ve CAPN1- V530I polimorfizmlerinin ilk basing direncine (First
Compressive Stress: FCS) etkilerinin de ayni sekilde sirastyla p<0,01 ve p<0,001
diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir (Tablo-27). En kiiguk kareler varyans analizinde,
GHR- S555G polimorfizm etkisine ait p degerinin de 0,052 oldugu dikkati ¢cekmektedir.
CAST- S20T ve LEP- A80V polimorfizmlerinin FCS degerlerine etkileri ise istatistiksel

diizeyde dnemsiz bulunmustur (p>0,05).

Tablo-27. incelenen polimorfizmlere ait FCS degerlerinin en kiiciik kareler ortalamalari,
standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip FCS’ (kgf/cm®) Etki pay1 p degeri
X S X
CAPN1- G316A
cc 21,20° 12,0 -16,8
CG  38,33" 6,21 0,34 0,004
GG 54,48 6,76 16,49
CAPN1- V530l
AA 20,57° 8,94 -17,42
AG 32,59° 5,05 5,40 0,000
GG 60,812 6,76 22,82
CAST- S20T
GG 33,13 7,28 -4,87
GC 42,04 3,92 4,05 0,433
cC 38,81 5,02 0,82
LEP- A8OV
cC 31,74 6,19 -6,25
CT 39,26 5,60 1,27 0,138
TT 42,97 5,31 4,98
GHR- S555G
AA 37,15 4,91 0,84
AG 31,32 5,45 -6,67 0,052
GG 45,50 5,47 7,51

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark 6nemlidir (p<0,05)
: FCS: Ik basing direnci (First compressive stres)
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Pisirme Kaybi

Holstein 1rk1 erkek danalarin mevsim, canli agirlik ve kesim yasina gore diizeltilmis
pisirme kayb1 degerleri ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-28’de; pisirme
kayb1 ve incelenen ¢evre faktorlerine iliskin en kii¢iik kareler varyans analizleri Ek Tablo-
19’da sunulmustur. En kiiciik kareler varyans analizi sonucunda CAPN1- V5301 ve GHR-
S555G polimorfizmlerinin pisirme kaybina etkileri istatistiksel olarak sirasiyla p<0,05 ve
p<0,01 diizeyinde anlamli bulunmustur. CAPN1- V5301 polimorfizminde AA genotipine
sahip hayvanlara ait pisirme kayb1 ortalamasi %14,82 olarak belirlenmistir. AG ve GG
genotipli hayvanlarda ise bu ortalama sirasiyla %23,77 ve %24,63’tur. GHR- S555G
polimorfizminde AG genotipli heterozigot hayvanlarin pisirme kaybi ortalamasi %18,78
olarak hesaplanmistir. AA ve GG genotipli homozigot hayvanlarda ise bu ortalama
sirastyla %19,93 ve %24,50°dir. CAPN1- G316A, LEP- A80V ve CAST- S20T
polimorfizmlerinin pisirme kaybina etkilerinin istatistiksel diizeyde 6énemli olmadig1

belirlenmistir (p>0,05).

Tablo-28. Incelenen polimorfizmlere ait pisirme kayb1 degerlerinin en kiigiik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Genotip Plsln(lcl,/eo;( aybi Etki pay1 p degeri
X SX
CAPN1- G316A
cC 19,87 3,68 -1,21
CG 20,72 1,91 0,35 0,414
GG 22,63 2,08 1,56
CAPNL1- V530l
AA 14,82° 2,74 -6,25
AG 23,77° 1,55 2,70 0,035
GG 24,63 2,08 3,55
CAST- S20T
GG 18,19 2,23 -2,88
GC 22,36 1,20 1,29 0,115
cC 22,66 1,54 1,58
LEP- A80V
cC 19,86 1,90 -1,21
CT 20,69 1,72 -0,38 0,321
TT 22,67 1,63 1,59
GHR- S555G
AA 19,93" 1,51 -1,14
AG 18,78° 1,67 -2,29 0,004
GG 24,50° 1,68 3,43

a, b: Ayni siitunda degisik harfler ile gosterilen gruplar arasindaki fark dnemlidir (p<0,05)
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Su Tutma Kapasitesi

Holstein 1rki erkek danalarin mevsim canli agirlik ve kesim yasina gore diizeltilmis
pisirme kayb1 degerleri ortalamalar1 genotiplere gore siniflandirilarak Tablo-29’da; su
tutma kapasitesi ve incelenen cevre faktorlerine iliskin en kiiciik kareler varyans analizleri
Ek Tablo-20’de sunulmustur. En kii¢iik kareler varyans analizi sonucunda CAPN1-
G316A, CAPN1- V530I, LEP- A80V, CAST- S20T ve GHR- S555G polimorfizmlerinin
su tutma kapasitesine etkilerinin istatistiksel diizeyde 6nemli olmadig: belirlenmistir
(p>0,05).

Tablo-29. Incelenen polimorfizmlere ait su tutma kapasitesi degerlerinin en kiiglik kareler
ortalamalari, standart hatalari, etki paylar1 ve p degerleri

Su tutma kapasitesi

Genotip Etki pay1 p degeri

(%)
X SX
CAPN1- G316A
CC 10,43 2,15 -1,14
CG 11,68 1,11 0,11 0,503
GG 12,60 1,21 1,03
CAPN1- V530l
AA 9,37 1,60 -2,20
AG 12,63 0,90 1,06 0,257
GG 12,70 1,21 1,13
CAST-S20T
GG 10,79 1,31 -0,77
GC 12,17 0,70 0,60 0,544
CC 11,73 0,90 0,17
LEP- A80V
CC 11,40 1,11 -0,16
CT 11,30 1,01 -0,26 0,831
TT 12,00 0,95 0,43
GHR- S555G
AA 11,36 0,88 -0,20
AG 10,78 0,97 -0,78 0,202
GG 12,56 0,98 0,99
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TARTISMA ve SONUC

Genotip ve Allel Frekanslari

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR-
S555G polimorfizmlerinin genotip ve allel frekanslari, 400 bas Holstein irk1 erkek danadan
olusan populasyonda belirlenmistir. Her bir polimorfizme iliskin genotipik ve allelik

frekanslar asagida ayr1 boliimler halinde degerlendirilmistir.

CAPN1- G316A Polimorfizmi

Bu ¢alismada CAPNL1 geni ekzon 9°da yer alan G316A polimorfizminde CC, CG ve
GG genotiplerine ait frekanslar sirasiyla 0,065, 0,423 ve 0,512 olarak belirlenmistir.
Analizler sonucunda CC genotip frekansinin oldukea diisiik oldugu dikkat ¢ekmektedir.
GG genotipi frekansinin ise en yiiksek oldugu hesaplanmistir. C ve G alellerinin
frekanslari ise sirastyla 0,28 ve 0,72°dir. Lisa ve Di Stasio (151) da bu frekanslar1 Holstein
irkinda benzer sekilde 0,19 ve 0,81 olarak belirlemislerdir. Bununla birlikte Sevane ve
arkadaslar1 (230) ise C ve G allel frekanslarinin birbirine yakin frekanslara sahip olmasina
ragmen C allelinin daha disiik frekansa (0,48) sahip oldugunu bildirmislerdir. Farkli sigir
irklarindan olusan populasyonlarda gerceklestirilen ¢alismalarda, bu ¢calismadan elde
edilen bulgulara paralel sonuglar elde edilmis ve CC genotipinin genellikle diisiik; GG

genotipinin ise yuksek frekansa sahip oldugu belirlenmistir (Tablo-30).
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Tablo-30. Bu ¢alismada elde edilen CAPN1- G316A polimorfizmine ait genotip ve allel

frekanslarinin benzer bilimsel yayinlar ile karsilagtirilmasi

Incelenen . Allel
Genotip frekanslari
wrklar N frekanslari Referans
CcC CG GG C G
Holstein 400 0,065 0,423 0,512 0,28 0,72 Bu tez caligmasi
Holstein 42 - - - 0,19 0,81 Lisa ve Di Stasio (151)
Holstein 26 - - - 0,48 0,52 Sevane ve arkadaslari (230)
Hereford 35 0 0,06 0,94 0,03 0,97
Charolais 109 0,04 0,21 0,75 0,14 0,86
Limousin 35 0 0,31 0,69 0,16 0,84 Li ve arkadaslari (4)
Simmental 21 0 0,33 0,67 0,17 0,83
Angus 43 0,11 0,49 0,40 0,36 0,64
Angus (%75) x
Hereford (%25) 174 0,18 0,57 0,25 0,46 0,54
Angus (%50) x
Hereford (%50) 35 0,14 0,54 0,32 0,41 0,59 ) st (15
orva ve arkadaslari
Angus (%25) x
Hereford (%75) 68 0,02 0,49 0,49 0,27 0,73
Limousin x
T AT 36 0,08 0,42 0,50 0,29 0,71
Angus 20 0,10 0,50 0,40 - - N kadaslar (19)
Brangus 59 003 036 061 : - R
Blonde 981 0,003 008 091 004 096
d’Aquitaine i et (1
Charolais 1114 003 016 081 009 091 a1 ve atkadaslan (54)
Limousin 1254 0,07 0,39 0,51 0,27 0,73
Brahman 10 0 0 1 0 1
Angus 11 0 0,18 0,82 0,09 0,91 Soria ve arkadaslar1 (141)
Brangus 43 0,05 0,28 0,67 0,19 0,81
Nellore 114 0 0,018 0,982 0,009 0,991
i ki 1 152
Angus X 67 0 0254 0746 0126 0874 Curi ve arkadaslari (152)
Nellore
Hereford 206 - - - 0,13 0,87 Melucci ve arkadaslari (231)
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CAPN1- V5301 Polimorfizmi

Bu ¢alismada CAPN1 geni ekzon 14°te yer alan V5301 polimorfizminde AA, AG ve
GG genotiplerinin frekanslar sirasiyla 0,030, 0,297 ve 0,673 olarak belirlenmistir. Bu
polimorfizmde AA genotipinin frekansinin oldukca diisiik oldugu ve populasyonda sadece
12 hayvanin bu genotipe sahip oldugu goriilmiistiir. En yiiksek frekansa sahip genotipin
GG oldugu ve 269 hayvanin bu genotipi tasidigi belirlenmistir. A ve G alellerinin frekansi
ise sirasiyla 0,18 ve 0,82’dir. Farkli sigir irklarindan olusan populasyonlarda
gerceklestirilen ¢aligmalarda (3, 18, 84,141), bu ¢alismada elde edilen bulgulara paralel
sonuglar elde edilmis ve G allelinin yiiksek frekansa sahip oldugu belirlenmistir (Tablo-
31). Bununla birlikte, incelenen ¢aligmalardan yalnizca Sevane ve arkadaslari (230)

Simmental irkinda A allelinin daha yiiksek oldugunu bildirmislerdir.
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Tablo-31. Bu calismada elde edilen CAPN1- V5301 polimorfizmine ait genotip ve allel

frekanslarinin benzer bilimsel yayinlar ile karsilastiriimasi

Lol Genotip frekanslari Allel
irklar N frekanslar Referans
AA AG GG A G
Holstein 400 0,030 0,297 0,673 0,18 0,82 Bu tez caligmasi
Holstein 26 - - - 0,17 0,83 Sevane ve arkadaglar1 (230)
Simmental 18 - - - 0,67 0,33
Angus (%75) x
Hereford (%25) 174 0,02 0,26 0,72 0,15 0,85
Angus (%50) x
PEEAE (%50) > o o oo o o Corva ve arkadaglari (18)
A
Angus (%25) x
Hereford (%75) 68 0 0,04 0,96 0,02 0,98
Limousin x
Hereford-Angus 36 0 0,36 0,64 0,18 0,82
Charolais 1114 0,05 0,37 0,58 0,24 0,76
Limousin 1254 0,12 0,47 0,41 0,36 0,64 .
Bionde Allais ve arkadaslar1 (84)
, .. 981 0,15 0,45 0,40 0,36 0,64
d’Aquitaine
Brangus 43 0 0,02 0,98 0,02 0,98
Angus 11 0 0,09 0,91 0,09 0,91 Soria ve arkadaslari (141)
Brahman 10 0 0,10 0,90 0,10 0,90
Brahman 504 0 0 1 0 1 Casas ve arkadaslari (3)
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CAST- S20T Polimorfizmi

Bu ¢aligmada CAST geni ekzon 1C/D’de yer alan S20T polimorfizminde GG, GC ve
CC genotiplerinin frekanslari sirasiyla 0,168, 0,520 ve 0,312 olarak belirlenmistir. En
diisiik frekansa sahip olan GG genotipini tagiyan hayvanlarin sayis1 67°dir. Bu
polimorfizmde en yiiksek frekansa sahip olan heterozigot hayvanlardir. Bu hayvanlarin
populasyondaki sayisi ise 208 olarak belirlenmistir. G ve C allel frekanslarinin sirastyla
0,43 ve 0,57 oldugu goriilmiistiir. Juszczuk-Kubiak ve arkadaslar1 (22) da Holstein irkinda
oldukca benzer allel frekanslarina ulagsmislar ve C allelinin tiim irklarda daha yiiksek
frekansa sahip oldugunu bildirmislerdir. Ancak ayni ¢alismada Angus, Charolais ve Polish
Red 1rklarinda bu ¢alismadan farkli olarak CC genotipinin en yiiksek frekansa sahip oldugu
bildirilmistir. Yousefi ve Azari (232) ise Holstein irkinda bu ¢alismadaki sonug¢lardan
farkli olarak CAST- S20T polimorfizminde GG genotipinin bulunmadigini bildirmislerdir.
Ancak bu iki ¢aligmada da populasyonu olusturan sigir sayilarinin oldukea diisiik oldugu
goriilmekte ve genotipik frekanslarda meydana gelen farkliliklarin bu nedenle
olusabilecegi diisiiniilmektedir. Farkli sigir irklarindan olusan populasyonlarinda
gergeklestirilen ¢aligsmalarda, bu ¢alismadan elde edilen bulgulara paralel sonuglar elde
edilmis ve C allel frekansinin genellikle yiiksek oldugu bildirilmistir. Yalnizca Schenkel
ve arkadaglar1 (156) Simmental irkinda bu bilginin aksine G allel frekansinin daha yiiksek
oldugunu bildirmislerdir (Tablo-32). Bununla birlikte CAST-S20T polimorfizminin
incelendigi bilimsel ¢alisma sayisinin oldukc¢a sinirli oldugu ve daha giivenilir sonuglarin
elde edilebilmesi igin daha genis sigir populasyonlarinda degerlendirilmesi gerektigi

sonucuna varilmistir.
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Tablo-32. Bu calismada elde edilen CAST- S20T polimorfizmine ait genotip ve allel

frekanslarinin benzer bilimsel yayinlar ile karsilastirilmasi

Incelenen . Allel
e N Genotip frekanslar: frekanslart T
GG GC CcC G C
Holstein 400 0,168 0,520 0,312 0,43 0,57 Bu tez caligmasi
Holstein 50 0 0,54 0,46 0,23 0,77 Yousefi ve Azari (232)
Holstein 84 0,21 0,42 0,37 0,42 0,58
Angus 9 - 0,11 0,89 0,07 0,93
Hereford 8 - 0,50 0,50 0,25 0,75 _
Limousin 10 010 030 060 025 075 RN <
: arkadaslar1 (22)
Polish Red 7 0,29 0,14 0,57 0,36 0,64
Simmental 9 0,11 0,56 0,33 0,39 0,61
Charolais 12 - 0,13 0,83 0,42 0,58
Limousin 28 - - - 0,27 0,73
Charolais 8 - - - 0,31 0,69 S radaslans (1
Angus 1 . - . 0,38 0.62 chenkel ve arkadaslari (156)
Simmental 33 - - - 0,64 0,36
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LEP- A80V Polimorfizmi

Bu ¢aligmada LEP geni ekzon 3’de yer alan A80V polimorfizminde CC,CTve TT
genotiplerine ait frekanslar sirasiyla 0,148, 0,202 ve 0,650 olarak hesaplanmistir. Bu
polimorfizmde TT genotip frekansinin oldukga yliksek oldugu goriilmiistiir. CC genotip
frekansinin ise diisiik olarak belirlenmesi dikkat ¢ekicidir. Incelenen 400 bas Holstein 1rk1
erkek danadan olusan populasyonda 260 hayvanin TT genotipini tasidigi, CC genotipe
sahip hayvanlarin sayisinin ise yalnizca 59 oldugu hesaplanmistir. Bununla birlikte CT
genotipi tasityan heterozigot hayvan sayisi 81 olarak belirlenmistir. LEP genindeki bu
polimorfizme ait C ve T allellerinin frekanslari ise sirasiyla 0,25 ve 0,75°dir. Bu
populasyonda T allel frekansinin oldukea yiiksek olarak hesaplanmasi dikkat ¢ekicidir. Bu
caligmadan elde edilen sonuglar Silva ve arkadaglarinin (27) Nellore sigir irkinda
gerceklestirdigi ¢alisma ile Oztabak ve arkadaslarinin (186) Tiirkiye’deki yerli sigir
irklarindan Giiney Andolu Kirmizisi, Dogu Anadolu Kirmizist ve Boz irkta yaptiklar
calisma ile benzerlik gostermektedir. Buna karsin farkli sigir irklarinda gergeklestirilen
bircok caligmada (36, 179, 233-239) ise elde edilen bu sonuglarin aksine LEP- AS0V
polimorfizminde C allel frekansinin yiiksek oldugu goriilmektedir (Tablo-33).
Frekanslarda meydana gelen bu farkliliklarin 1k faktorlerinin yani sira sigirlarin
yetistirildikleri cografi konumlarin ve yetistirme metotlariin da etkili oldugu

diistiniilmektedir.
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Tablo-33. Bu calismada elde edilen LEP- A80V polimorfizmine ait genotip ve allel

frekanslarinin benzer bilimsel yayinlar ile karsilagtirilmasi

incelenen Genotip frekanslari Allel
wklar N frekanslar Referans
CcC CT TT © T

Holstein 400 0,148 0,202 0,650 0,25 0,75 Bu tez ¢alismasi
Holstein 323 0,58 0,34 0,08 - - Liefers ve arkadaslar1 (233)
Holstein 255 0,59 0,39 0,02 0,78 0,22 Yazdani ve arkadaslar1 (236)
Holstein 845 0,49 0,44 0,07 - - Giblin ve arkadaslar1 (238)
Holstein 860 - - - 0,76 0,24 Kulig (234)

Holstein x 169 022 0,59 0.19 053 047 Lagonigro ve arkadaslari

Charolais (179)

Jersey 181 0,52 0,40 0,08 0,73 0,27 Kulig ve arkadaslar (36)
Limousin 129 0,54 0,39 0,07 - - Kulig ve Kmiec (235)

Nellore 2162 - - - 0,999 0,001 Da Silva ve arkadaslar1 (237)

Kore Sigir1 434 - - - 0,94 0,06 Cheong ve arkadaglar1 (239)
GAK” 40 0,05 0,12 0,83 0,11 0,89 Oztabak cadaslan (186
Boz Irk 40 003 017 080 011 o0gyg  ~dabakvearkadaslar (186)
DAK" 40 0,05 0,17 0,78 0,14 0,86
Nellore 100 0 0,30 0,70 0,15 0,85 Silva ve arkadaslar1 (27)

*: GAK: Giiney Anadolu Kirmizisi, DAK: Dogu Anadolu Kirmizi
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GHR- S555G Polimorfizmi

Bu ¢alisgmada GHR geni ekzon 10°da yer alan S555G polimorfizminde AA, AG ve
GG genotiplerine ait frekanslar sirasiyla 0,635, 0,250 ve 0,115 olarak hesaplanmustir.
Populasyonda GG genotipine sahip hayvan sayisinin yalnizca 46 oldugu goriilmektedir.
254 hayvan ise AA genotipini tasimaktadir. Bu polimorfizme ait A ve G allelleri
frekanslarinin sirasiyla 0,76 ve 0,24 oldugu ve A allel frekansinin G’ye gore oldukca
yuksek oldugu goriilmektedir. Ancak Viitala ve arkadaslarinin (240) Ayrshire irkinda
yaptiklar1 ¢alisma ile Ribeca ve arkadaslarinin (241) Piemontese irkinda gergeklestirdikleri
calismada ise bu ¢aligmadan elde edilen sonuglarin aksine A allel frekansinin daha diisiik
frekansa sahip oldugu bildirilmistir. Frekanslarda gbzlenen bu farklar irk ve yetistirme
faktorlerinden kaynaklanabilmektedir. Bununla birlikte farkli sigir populasyonlarinda
gerceklestirilen birgok ¢alismada (28, 32,35, 214, 218, 242) ise GHR-S555G
polimorfizmine ait frekanslarin bu ¢alismadan elde edilen verilere benzer oldugu

gortlmektedir (Tablo-34).
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Tablo-34. Bu calismada elde edilen GHR- S555G polimorfizmine ait genotip ve allel

frekanslarinin benzer bilimsel yayinlar ile karsilastirilmasi

I e Genotip frekanslari Allel
irklar N frekanslari Referans
AA AG GG A G
Holstein 400 0,635 0,250 0,115 0,76 0,24 Bu tez caligmasi
Holstein 848 0,78 0,21 0,01 - - Waters ve arkadaslari (218)
Holstein 315 0,92 0,07 0,01 0,95 0,05  Hradecka ve arkadaslari (242)
Simmental 477 - - - 0,58 0,42 Chessa ve arkadaglar1 (35)
Bk tauru_s 130 - - - 0,58 0,42 Reardon ve arkadaslari (32)
melezleri
Piemontese 213 - - - 0,49 0,51 Di Stasio ve arkadaslar1 (28)
Charolais - - - 0,65 0,35
Charolais x
464 - - - 0,65 0,35 Sherman ve arkadaglar1 (214)
Angus
Angus - - - 0,80 0,20
Ayrshire 1528 - - - 0,13 0,87 Viitala ve arkadaslar1 (240)
Piemontese 1208 - - - 0,38 0,62 Ribeca ve arkadaslar1 (241)

123



Fenotipik Ozellikler

Bu ¢aligmada, 400 bas Holstein 1rk1 erkek danadan olusan populasyonda CAPN1-
G316A, CAPNL1- V5301, CAST- S20T, LEP- A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin
canli agirlik, et verimi ve kalitesine etkilerine iliskin degerler bulgular béliimiinde ayrintili
sekilde verilmisti. Her bir polimorfizmin et verimi ve kalitesine etkileri asagida ayr1

bolimler halinde tartigiimistir.

Canh Agirhk

Canh Agirhga CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisi p<0,001
diizeyinde anlamli bulunmustur. CC genotipe sahip hayvanlar 437,8 kg, CG genotipe
sahip hayvanlar ise 481,5 kg canli agirliga sahiptir. GG genotipli hayvanlarda ise bu
ortalama 493,5 kg a yukselmistir. GG genotipli hayvanlarin CC genotipli hayvanlara gore
+55,7 kg daha fazla canli agirliga sahip oldugu goriilmiistiir. GG genotipli hayvanlar
470,90 kg olan genel ortalamadan +22,56 kg fazla canli agirliga sahiptir. CAPN1- G316A
polimorfizminin karkas 6l¢iilerine etkileri incelendiginde karkas uzunlugu, but uzunlugu,
but ¢evresi ve i¢ gdgiis derinligi 6zelliklerinde istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde
edilmistir (p<0,05). Karkas Olculerine CAPN1- G316A polimorfizminin etkisi
incelendiginde GG genotipe sahip hayvanlar CC genotipe sahip hayvanlara gore karkas
uzunlugu, but uzunlugu, but ¢evresi, i¢ gdgiis derinligi i¢in sirasiyla 2,2, 0,64, 2,73 ve 1,28
cm olmak {izere daha yiiksek degerlere sahip oldugu goriilmektedir. Bu sonuglar, GG
hayvanlarin diger genotiplere gore daha yiiksek canli agirliga sahip olmalarinin nedeninin
genel viicut kiitlesini artirmasi yoniinde olabilecegini diigiindiirmektedir. Kabuk yag:
kalinliklar1 da ayn1 sekilde GG hayvanlarda CC ve heterozigot hayvanlara gore yiiksek
oldugu goriilmiistiir. Yaglanmada artis ile birlikte genellikle yiiksek canli agirlik ve karkas
agirhiklarina ulasildig: bildirilmektedir (243). incelenen populasyonda diisiik canli agirlik,
diistik karkas agirligi ve diisiik kabuk yagi kalinligina neden oldugu belirlenen CC genotipi
frekansi oldukga diisiik hesaplanmistir (% 6,50). Belirtilen feneotiplerde artisa yol agan
GG genotip frekansi ise oldukca yiksektir (% 51,25). Miquel ve arkadaslar1 (19) Brangus
ve Angus si1g1ir irklarinda CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisinin p<0,05
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diizeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugunu bildirmislerdir. GG genotipe sahip
hayvanlarin kesim 6ncesi agirliklarinin diger genotiplere gore daha fazla oldugu; CC
genotipli hayvanlara gore +39 kg, CG genotipli hayvanlara gore ise +17,89 kg fazla canli
agirliga sahip oldugu hesaplanmistir. Ancak benzer sekilde CC genotipinin frekansinin
oldukga diisiik oldugu goriilmiistiir (0,05). Bu ¢alismadan elde edilen bulgular da Miquel
ve arkadaslarinin (19) elde ettigi sonuglar ile benzerlik gostermektedir. Pintos ve Corva,
(150) Angus 1rk1 sigirlarda CAPN1- G316A polimorfizminin, dogum agirhigi, agirhik
kazanci, 18 aylik yas canli agirligini istatiksel diizeyde etkiledigini, blylme-gelisme ile
agirlik kazanci 6zelliklerinde dnemli bir markir olabilecegini bildirmistir. Ayni ¢alismada
gevreklik icin tercih edilen allel olan C’nin diisiik dogum agirligina neden oldugunun
belirlenmesine dikkat ¢cekilmektedir. CC genotipe sahip buzagilar CG genotipe sahip
buzagilardan 0,227 kg daha diisiik dogum agirligina sahip oldugu bildirilmektedir. Aym
sekilde CC hayvanlarin agirlik kazancinin daha diigiik oldugunun belirlenmesi, tekstiir
analizinde tercih edilen C allelinin erken donemde canli agirlik kazancini negatif yonde
etkiledigini diisiindiirmektedir. Ancak biiyiime ve gelismenin kontrolii ¢ok sayida gen
tarafindan kontrol edilmekte ve allelik olmayan genler arasindaki etkilesimler bu siirece
dahil olmaktadir (150). Bu ¢aligmada C alleli i¢in elde edilen canli agirlik ve karkas
agirliklarinda gozlenen negatif sonuglarin bu yonden de degerlendirilmesi gerekmektedir.
Buna karsin Corva ve arkadaslari (18) ise Angus ve Hereford irklarinda CAPN1- G316A
polimorfizminin canh agirlik ve karkas agirliklarina etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli
olmadigini bildirmektedir. Benzer sekilde Tait ve arkadaslar1 (146) da 2014 yilinda
CAPNL1, CAST ve DGATL1 gen etkilerinin performans ve karkas kalite 6zelliklerine
etkilerinin arastirildigi ¢alismada CAPN1 geninin kesim Oncesi agirlik ve agirlik kazancina
istatistiksel diizeyde 6nemli bir etkisinin bulunmadigini bildirmektedir. Yapilan diger
calismalarda da genellikle CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisinin
istatistiksel diizeyde olmadig: bildirilmektedir (17, 18, 146, 152). Bu ¢alismada elde edilen
bulgular diger ¢aligmalarin aksine CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisinin
istatistiki diizeyde 6nemli oldugu yo6niindedir (p<0,01). G allelini tasiyan hayvanlarin daha
yiiksek canli agirliga sahip oldugu belirlenmistir. Birgok ¢alismada CAPN1- G316A
polimorfizminin et kalitesine olan olumlu etkilerinden dolayi seleksiyon programlarinda
degerlendirilmesi gerektigi bildirilmektedir. Ancak CAPN1- G316A polimorfizminde C
alleli ette gevreklik bakimindan tercih edilen allel olarak bildirilmektedir. Bu ¢alismada
ise bu bilginin yan1 sira C allelinin canli agirliga negatif etkisinin bulundugu belirlenmistir.

Ayn1 zamanda CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliktaki etkileri bakimindan da
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incelenmesi gerektigini gostermektedir. Ancak veriler, meydana gelen bu etkinin dengesiz
genotip dagilimlarindan ve irk faktorlerinden de kaynaklanabilecegini ve daha guvenilir
sonuglarin elde edilebilmesi i¢in daha genis populasyonlarda CAPN1- G316A
polimorfizminin etkisinin incelenmesi gerektigini isaret etmektedir. Bununla birlikte
Tiirkiye nin mevcut durumu incelendiginde et pazarinda bulunan agi1gin ancak daha fazla
et liretimiyle giderilebilecegi; bu nedenle dncelikli hedefin et kalitesinden ¢ok et liretimi
oldugu anlasilmaktadir. Bu ¢alismada seleksiyon programlarinda ve yapilacak gelecek
molekiiler ¢alismalarda CAPN1- G316A polimorfizminin etkilerinin bu yoénlerden de ele

alinmas1 gerektigi sonucuna varilmaistir.

Canh Agirhga CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V5301 polimorfizminin canli agirliga etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli olmadig1 goriilmiistiir (p>0,05). GG genotipli hayvanlar 472,6 kg, AG
genotipli hayvanlar ise 475,3 kg canli agirhiga sahiptir. GG genotipine sahip hayvanlarda
ise canli agirlik ortalamasi 472,6 kg olarak hesaplanmistir. Heterozigot genotipe sahip
hayvanlarin daha yiiksek canli agirliga sahip olmasina ragmen polimorfizm etkisi
istatistiksel diizeyde anlam ifade etmemektedir. CAPN1- V5301 polimorfizminin et
kalitesi 6zelliklerine 6nemli etkileri bildirilmesine ragmen, bircok ¢alismada bizim
calismamizda elde edilen bulgulara benzer sekilde canli agirlik ile CAPN1- V530l
polimorfizminin herhangi bir iliski saptanmamustir (18, 84, 152).

Canh Agirhga CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin canli agirliga etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli oldugu belirlenmistir (p<0,05). CC genotipe sahip hayvanlarin canl
agirlik ortalamasi 465,2 kg olarak hesaplanmistir. GC genotipli heterozigot hayvanlarin
ortalamasi da CC hayvanlara yakin bir deger olan 464,7 kg olarak gérulmektedir. GG
genotipine sahip homozigot hayvanlarda ise bu ortalama 482,9 kg’a yiikselmistir. Bu
sonuglar GG genotipli hayvanlarin heterozigot hayvanlara gore 18,2 kg ve genel
ortalamadan ise 11,93 kg daha fazla canli agirliga sahip oldugunu gostermektedir. CC ve
GC genotipe sahip hayvanlar ise 470,90 kg olan genel ortalamadan sirastyla 5,70 ve 6,23
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kg daha az canli agirliga sahiptir. Ancak ¢aligmanin gergeklestirildigi populasyonda
heterozigot ve CC genotiplerinin frekanslari oldukea yiiksektir. Yiiksek canli agirlik
ortalamasina sahip olan GG genotipinin frekansi ise % 16,75 olarak hesaplanmustir.
CAST- S20T polimorfizminin karkas agirliklar1 ve karkas uzunlugu, but uzunlugu, but
cevresi, gdgiis ¢evresi gibi karkas Olciilerine etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli
olmadig1 ancak canli agirliga olan etkisinin p<0,05 diizeyinde etkili olarak belirlenmesi
dikkat ¢ekicidir. I¢ gdgiis derinligi incelendiginde ise CAST- S20T polimorfizm etkisinin
onemli oldugu goriilmektedir (p<0,05). CAST gen etkisinin gogiis ¢cevresine etkili
bulunmamasina ragmen i¢ gégiis derinligine ve canli agirliga olan etkisinin anlamli olmasi
i¢ organ ve yag agirliklarinin degerlendirilmesi gerektigini isaret etmektedir. CAST, et
kalitesi tizerine etkileri nedeniyle seleksiyon programlarinda potansiyeli yiiksek bir gen
olarak bildirilmekle beraber canli agirliga olan pozitif etkisi saptanmamustir (5, 18, 21, 22).
Bu polimorfizm ile et verimi ve kalitesi arasindaki iligkilerin belirlenmesine yonelik

calismalar yetersiz diizeydedir.

Canh Agirhga LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizminin canli agirliga istatistiksel diizeyde 6nemli
bir etkisinin bulunmadig: belirlenmistir (p>0.05). Canli agirlik ortalamalari, CC, CT ve
TT genotipine sahip hayvanlar igin sirasiyla 471,8, 472 ve 469 kg oldugu belirlenmistir.
Clempson ve arkadaglarinin (26) LEP geni ile biiylime, fertilite ve siit verimi arasindaki
iligskiyi saptamak amaciyla 509 bas Holstein sigirdan olusan populasyonda
gergeklestirdikleri ¢calismada LEP- A8OV polimorfizminin iskelet gelisimine etkili oldugu
bildirilmektedir. Ancak bu ¢alismada elde edilen verileri destekler sekilde canli agirhiga
istatistiksel diizeyde anlamli bir etkisi saptanmamustir. Doran ve arkadaslar1 (51) ise,
karkas performansi ile iligkilendirilen sigir genom bélgelerinin incelenmesine yonelik
5.705 bas Holstein sigir irkinda 54.001 SNP’den olusan panel kullanilarak gergeklestirilen
ve aday genler ile biyolojik ve metabolik yolaklarin belirlenen verim karakterleriyle
birlikte ele alindig1 ¢alismada, LEP geninin yag metabolizmasi-depolanmasi ve biiyiime
konusunda 6nemli bir rol oynadigini bildirmislerdir. Ancak benzer sekilde bu
polimorfizmin canli agirlikla bir pozitif korelasyonu belirlenememistir. Silva ve
arkadaglar1 (27) da Nellore irkinda LEP- A80V polimorfizmi ile canli agirlik arasinda bir
iliski saptamamuglardir. Ayni sekilde Nkrumah ve arkadaslar1 (190) Angus ve Charolais
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melezlerinde LEP- A80V polimorfizmi ile canli agirlik arasinda herhangi bir iligki
belirlememiglerdir. Bununla birlikte Kulig ve Kmiec (235) LEP-A80V polimorfizminin
Limousin 1rkinda 210 giinliik yastaki canli agirlik ve giinliik canli agirlik artigina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu belirlemistir. LEP- A80V polimorfizminin canli
agirhiga etkileri farkli sigir populasyonlarinda incelenmis ve genellikle bu ¢alismadan elde
edilen sonuclar1 destekler sekilde istatistiksel olarak 6nemli bir etkisi gozlenmemistir.
Ancak Kulig ve Kmiec (235)’in Limousin irkinda LEP- A80V polimorfizminin canli
agirliga anlamli etkisini belirlemesi, sonuglarin irklar arasinda farkliliklar gosterebilecegini
ve planlanacak gelecek caligmalarda bu olasiligin géz dniinde bulundurulmasi gerektigini

gostermektedir.

Canh Agirhga GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada GHR- S555G polimorfizminin canli agirliga etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli olmadigi belirlenmistir (p>0,05). AA, AG ve GG genotipine sahip
hayvanlarda canli agirliklar sirasiyla 473,9, 461,9 ve 477 kg olarak bulunmustur.
Heterozigot yapili hayvanlarda canli agirliklarin homozigot yapili hayvanlara oranla daha
diisiik diizeyde oldugu belirlenmesine ragmen bu farkin istatistiksel diizeyde 6nem teskil
etmedigi goriilmiistiir. GHR geninin 5’ regilatér bolgesinde bulunan polimorfizmler ile et
verim Ozellikleri arasinda korelasyonlar bildirilmesine ragmen ekzon 10 pozisyon 555’de
bulunan A/G polimorfizmi icin benzer veriler elde edilememistir (211, 212). Bu
calismadan elde edilen sonuglar Di Stasio ve arkadaslarinin (28) 2005 yilinda Piemontese
k1 sigirlarda GHR gen polimorfizmleri ile et verimi ve kalitesi arasindaki iliskinin
belirlenmesi amaciyla yaptiklari ¢alisma ile benzerlik gostermektedir. GHR geni ¢iftlik
hayvanlarinda biiylime-gelisme ve dolayisiyla karkas 6zellikleri bakimindan 6nemli bir
genetik faktor olarak degerlendirilmektedir (198). Ancak bu ¢alismada GHR geni S555G
polimorfizminde incelenen Holstein populasyonu i¢in bu yonde bir etki gozlenmemistir.
Ancak uzun yillar boyunca siit 6zellikleri bakimindan seleksiyona tabi tutulan Holstein
irkinda GHR gen polimorfizmlerinin molekiiler diizeyde arastirilmasinda epistaz-hipostaz
iligkilerinin ve potansiyel negatif korelasyonlarin gelecek ¢aligsmalarda goz dntinde

bulundurulmasi gerekmektedir.
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Gergeklestirilen interaksiyon analizinde canli agirlik ortalamalar1 bakimindan gruplar
arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir. CAPN1, CAST, LEP ve
GHR gen interaksiyonlarinin Holstein 1rki sigirlarda canli agirlia etkilerinin incelendigi
benzer bir ¢alismaya rastlanmamuistir. Canli agirlik gibi ¢cok sayida genetik ve ¢evresel
faktorler tarafindan belirlenen kantitatif 6zelliklerdeki varyasyonlarin degerlendirilmesinde
ve seleksiyon programlarinda genetik interaksiyonlarin goz 6ntinde bulundurulmasi

gerekmektedir (13).

Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklan

Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklarina CAPN1- G316A Polimorfizminin
Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizminin sicak karkas ve soguk karkas
agirhigina etkisi p<0,001 diizeyinde anlamli bulunmugtur. CC genotipine sahip hayvanlar
229,6 kg, CG genotipine sahip hayvanlar 259,0 kg sicak karkas agirligina sahiptir. GG
genotipli homozigot hayvanlarin ise sicak karkas agirliginin 264,0 kg’ye ytikseldigi
belirlenmistir. GG genotipli hayvanlar CC hayvanlara gore +34,4 kg daha fazla sicak
karkas agirligina sahiptir. Analizler C allelinin canli agirlik ve karkas agirliklarinda
negatif etki gosterdigini belirtmektedir. CC genotipine sahip hayvanlar 250,80 kg olan
genel sicak karkas ortalamasindan 21,28 kg daha az sicak karkas agirligina sahiptir.
CAPN1- G316A polimorfizmi ile soguk karkas agirliklar1 arasindaki iliski incelendiginde
benzer sonuglar gorilmektedir. CC genotipine sahip hayvanlar GG genotipli homozigot ve
heterozigot hayvanlardan daha diislik soguk karkas agirliklarina sahiptir. CG ve GG
hayvanlarda soguk karkas agirliklari sirasiyla 254,7 kg ve 259,7 kg olarak belirlenmistir.
CC genotipli hayvanlarda ise soguk karkas agirliginin GG hayvanlara gére 34,1 kg daha az
oldugu hesaplanmistir. Bu genotipe sahip homozigot hayvanlar 246,64 kg olan genel
soguk karkas ortalamasindan 21,07 kg daha az soguk karkas verimine sahiptir.

Heterozigot yapili hayvanlar ile GG genotipli hayvanlar arasinda soguk karkas agirliklart
bakimindan 5 kg fark oldugu hesaplanmistir. CAPN1- G316A polimorfizmi ile karkas
olgiileri arasindaki iliski incelenecek olursa; GG genotipe sahip hayvanlar CC genotipe
sahip hayvanlara gore karkas uzunlugu, but uzunlugu, but ¢evresi, i¢ gogiis derinligi i¢in

sirastyla 2,2, 0,64, 2,73 ve 1,28 cm olmak iizere daha yiiksek degerlere sahip oldugu
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goriilmektedir. Bu sonuglar GG hayvanlarin diger genotipe sahip hayvanlara gore daha
yuksek karkas dl¢iilerine sahip oldugunu gostermektedir. Bu nedenle canli agirliga paralel
olarak karkas agirliklarinda da benzer sonuglar elde edilmistir. GG genotipli hayvanlarin
kabuk yag1 kalinliklarinin da diger genotiplere gore daha fazla oldugu goriilmektedir. Bu
sonuglar kesim Oncesi canlt agirlik ve karkas agirliklarinda olusan farkin bir kisminin
bireye ait genel yag oranina bagli oldugunu gostermektedir. Ancak incelenen
populasyonda CC genotipi frekansinin oldukea diisiik oldugu hesaplanmistir (%6,50). 400
bas Holstein sigirdan sadece 26 hayvanin bu genotipe sahip oldugu goriilmiistiir. CG ve
GG genotipli hayvanlarin ise frekans1 %42,25 ve %51,25 olarak belirlenmistir. Calismanin
gerceklestirildigi populasyonda G allel frekansi oldukea yiiksek bulunmustur. CAPNI
geninin Holstein populasyonlarinda canli agirlik ve karkas agirliklarinin karkas ol¢iileri ile
birlikte degerlendirildigi calisma bulunmamaktadir. Miquel ve arkadaslar1 (19) Brangus ve
Angus s1g1r irklarinda CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisinin p<0,05
diizeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugunu belirlemis ancak karkas agirliklarini
incelememislerdir. Farkli sigir irklarindan olusan populasyonlarda CAPN1- G316A
polimorfizminde C allelinin frekansinin diisiik oldugu ya da hi¢ bulunmadig: bildirilmistir
(19, 84, 152). CAPNI geninin et kalitesine 6nemli etkileri bulunmasina ragmen canli
agirlik ve karkas agirliklarina olan pozitif etkileri bulunmamistir (5, 17, 18, 84, 152). Bu
nedenle bu ¢alismada elde edilen verileri desteklememekle birlikte, sicak karkas ve soguk
karkas agirliklarinda meydana gelen bu etki i¢in dengesiz genotip dagilimlarinin ve irk
faktorlerinin géz oniinde bulundurulmasi gerektigini ve daha giivenilir sonuclarin elde
edilebilmesi i¢in daha genis populasyonlarda CAPN1- G316A polimorfizminin etkisinin
incelenmesi gerektigini isaret etmektedir. Bununla birlikte bu ¢alismada elde edilen
sonuglar C allelinin Holstein irkinda canli agirlik ve karkas agirliklarinda negatif bir etki
yarattigin1 gostermektedir. GG hayvanlarin CC hayvanlara gore 34 kg daha fazla sicak
karkas agirligina sahip olmasi Tiirkiye gibi et sektoriinde yetersizliklerin gézlendigi bir
tilkede oldukca dnemli bir sonug olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Bu nedenle et kalitesinde
gii¢li bir markir olan CAPN1- G316A polimorfizminin fenotipik verilerle desteklenen
molekiiler caligmalarda bu yoniiyle de ele alinmasinin stratejik bir 6Gneme sahip oldugu

sonucuna varilmistir.
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Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklarina CAPN1- V5301 Polimorfizminin
Etkisi

Bu calismada CAPN1- V530I polimorfizminin sicak karkas ve soguk karkas
agirliklarina etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 goriilmiistiir (p>0,05). AA,
AG ve GG genotipine sahip hayvanlarda sicak karkas agirliklar sirasiyla 248,0 kg, 252,7
kg ve 251,9 kg olarak; soguk karkas agirliklar: ise 243,8 kg, 248,5 kg ve 247,7 kg olarak
belirlenmistir. Genel ortalamalar ise 250,80 kg ve 246,64 kg olarak hesaplanmustir.
CAPN1- V5301 polimorfizminde heterozigot yapili hayvanlarin diger genotiplerle
karsilagtirildiginda daha yiiksek karkas agirliklarina sahip oldugu belirlenmesine karsin bu
etkinin istatistiksel diizeyde 6nemli olmadig1 saptanmistir. Benzer ¢aligmalar da bu

sonuglar1 dogrulamaktadir (18, 19, 84, 152).

Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklarina CAST- S20T Polimorfizminin
Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin sicak karkas agirligina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 ancak p<0,05 diizeyine yaklastig1 belirlenmistir
(p=0,09). GG genotipine sahip hayvanlarin sicak karkas agirlik ortalamas1 256,4 kg olarak
belirlenmistir. GC ve CC hayvanlarda ise bu ortlalamanin 247,3 kg ve 249,0 kg oldugu
goriilmiistiir. GG genotipli hayvanlarin sicak karkas agirligi genel ortalamadan 5,40 kg
daha fazla olmasina karsin analizler meydana gelen bu farkin istatistiksel olarak anlamli
olmadigin1 gostermektedir. CAST- S20T polimorfizminin soguk karkas agirligina
etkisinin de benzer sekilde istatistiksel olarak anlamli olmadig1 ancak p<0,05 degerine
yaklastig1 belirlenmistir (p=0,08). GG, GC ve CC genotipine sahip hayvanlarda soguk
karkas agirliklar1 ortalamalari sirasiyla 252,2 kg, 243,1 kg ve 244,7 kg olarak
hesaplanmistir. GC genotipe sahip hayvanlarin en diisiik soguk karkas agirligina sahip
oldugu ve 246,64 olan genel ortalamadan -3,58 kg daha az soguk karkas verimine sahip
oldugu goriilmektedir. CAST- S20T polimorfizminin canli agirliga etkisinin istatistiksel
olarak anlamli oldugu belirlenmesine karsin ayni etki sicak karkas ve soguk karkas
agirliklarinda saptanmamistir. Gergeklestirilen en kii¢lik kareler varyans analizinde
CAST- S20T polimorfizmi ile karkas dl¢iilerinden yalnizca i¢ gogiis derinligi arasinda

istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmistir (p<0,05). Canli agirliga etkinin énemli
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bulunmasina ragmen sicak karkas ve soguk karkas agirliklarinda goriilen farkin istatistiksel
diizeyde anlamsiz bulunmasi ve i¢ gégiis derinliginde elde edilen anlamli sonuglar CAST-
S20T polimorfizminin canli agirliga etkisinde oldugu gibi i¢ organ ve yag agirliklarinin
degerlendirilmesi gerektigini isaret etmektedir. Bununla birlikte incelenen Holstein 1rki
sigirlardan olusan populasyonda heterozigot genotipin frekansi oldukca yiliksek
bulunmustur (%52). Yiiksek sicak karkas ve soguk karkas ortalamalarina sahip olan GG
genotipinin frekansi ise yalnizca %16,75 olmasi yapilan calismanin daha genis Holstein
populasyonlarinda gelistirilmesi gerektigini gostermektedir. Bununla birlikte CAST
geninin et verimi ve karkas 0zelliklerine etkilerinin Holstein populasyonlarinda incelendigi
calisma sayis1 oldukca azdir. Farkli sigir irklarindan olusan populasyonlarda CAST
geninin et kalitesine etkilerinin 6nemli olarak degerlendirilmesine ragmen sicak karkas ve
soguk karkas agirliklari tizerine herhangi bir etkisi saptanmamustir (4, 18, 22, 84, 152,
165).

Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklarina LEP- A80V Polimorfizminin
Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizminin sicak karkas ve soguk karkas agirliklarina
istatistiksel diizeyde 6nemli bir etkisinin bulunmadigi belirlenmistir (p>0,05). Genotiplere
gore siniflandirilmig, mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis ortalamalarda hem sicak
karkas agirliklart hem de soguk karkas agirliklart i¢in elde edilen sonuglarin birbirine
oldukca yakin oldugu goézlenmis olup polimorfizm etkilerinin istatistiksel diizeyde anlamli
degerlere uzak oldugu belirlenmistir (p=0,85 ve p=0,84). Canli agirlik kazanci, biiylime-
gelisme ve yem tiiketimi 6zelliklerine etkileri bildirilen LEP- A80V polimorfizminin
karkas agirliklarinda bu ¢alismada elde edilen verileri destekler nitelikte, diger bilimsel
caligmalarda da istatistiksel diizeyde anlamli bir etkisi goriilmemektedir (51, 190, 235,
244).
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Sicak Karkas ve Soguk Karkas Agirhiklarina GHR- S555G Polimorfizminin
Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin sicak karkas ve soguk karkas
agirliklarina etkisi degerlendirildiginde heterozigot yapili hayvanlarin diger genotiplere
gore daha diisiik karkas agirliklarina sahip oldugu goriilmektedir. AA, AG ve GG
genotipine sahip hayvanlarin sicak karkas ortalamalar sirasiyla 252,5 kg, 246,4 kg ve
253,7 kg; soguk karkas ortalamalari ise 248,3 kg, 242,2 kg ve 249,4 kg olarak
belirlenmistir. Mevsim ve kesim yasina gore diizeltilmis ve genotiplere gore
siiflandirilmis sicak karkas ve soguk karkas ortalamalarinin birbirine yakin degerler
gosterdigi ve istatistiksel olarak 6nemli bir genetik etkinin bulunmadig1 saptanmistir

(p>0,05). Benzer ¢alismalar da bu sonuglar1 dogrulamaktadir (28, 32).

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde gruplar arasinda sicak karkas ve soguk karkas
agirlik ortalamalar1 bakimindan istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir.
CAPNI1, CAST, LEP ve GHR gen interaksiyonlarinin Holstein irki sigirlarda karkas
agirliklarina etkilerinin incelendigi benzer bir calismaya rastlanmamistir. Sicak ve soguk
karkas agirliklarinda gozlenen farkliliklar et sektdriinde ekonomik yonden biiyiik Onem
teskil etmektedir. Biiyiime ve gelisme regiilasyonunun karkas agirliklar: gibi kantititatif
ozelliklerde direk etkileri bulunmaktadir (13,150). Cok sayida gen tarafindan kontrol
edilen bu 6zelliklerin belirlenmesinde genetik faktorler arasi interaksiyonlarin genis

populasyonlarda degerlendirilmesi gerekmektedir.

Karkas Randimani

Karkas Randimanina CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAPN1- G316A polimorfizminin karkas randimanina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlaml1 oldugu belirlenmistir (p<0,05). En kiglk kareler varyans
analizinde bu polimorfizmin canlt agirlik ve karkas agirliklarina etkisinin 6nemli oldugu
saptanmig ve bu sonuglara paralel olarak karkas randimaninin da istatistiksel olarak
anlamli oldugu goriilmiistiir. CC genotipine sahip hayvanlarin karkas randiman1 %52,39
olarak belirlenirken, CG ve GG genotipli hayvanlarda bu degerlerin %53,65 ve %53,39’a
yiikseldigi saptanmistir. CAPNI1- G316A polimorfizminde GG hayvanlarin canli agirlik
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ve karkas agirliklarinin diger genotiplere gore daha yiiksek oldugu belirlenmesine ragmen
karkas randimaninda en yiiksek degerlere heterozigot hayvanlarin sahip olmas1 dikkat
cekicidir. CG genotipli heterozigot hayvanlar %53,14 olan genel ortalamadan %0,30 daha
yuksek karkas randimanina sahiptir. CC hayvanlarda ise bu degerin en diisiik diizeyde
olmasi canli agirlik ve karkas agirliklarinda belirlenen C allelinin negatif etkisinin bir
sonucu olarak degerlendirilmistir. Cheong ve arkadaslar1 (145) da Kore sigirlarinda soguk
karkas randimanina G316A polimorfizminin etkisinin olmadigini belirlemislerdir. Miquel
ve arkadaslar1 (19) ise Brangus ve Angus sigir irklarinda CAPN1- G316A polimorfizminin
canli agirliga etkisinin p<0,05 diizeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugunu belirlemis

ancak benzer sonuglara karkas randimaninda ulasmamastir.

Karkas Randimanina CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAPN1- V5301 polimorfizminin karkas randimanina etkisinin canlt
agirlik ve karkas agirliklarindaki sonuglara paralel olarak istatistiksel diizeyde anlaml
olmadigi belirlenmistir (p>0,05). Bu polimorfizmde AA, AG ve GG genotipe sahip
hayvanlarin karkas randimanlar sirastyla %53,30, %52,98 ve %53,15 olarak
hesaplanmistir. Heterozigot genotipe sahip hayvanlar daha yiiksek canli agirlik ve karkas
agirliklarina sahip olmalarina ragmen en diisiik karkas randiman1 degerlerine sahiptir.

Benzer ¢alismalar da bu sonucu desteklemektedir (18, 145).

Karkas Randimanina CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin karkas randimanina etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemli oldugu belirlenmistir (p<0,05). Analizler bu polimorfizmin canli agirliga
etkisinin istatistiksel olarak anlamli oldugunu karkas agirliklarinda ise p<0,05 duzeyine
oldukca yaklastigin1 gostermektedir. GG, GC ve CC genotipe sahip hayvanlarin kesim
yas1 ve mevsime gore diizenlenmis karkas randimani ortalamalar sirasiyla %52,44,
%53,16 ve %53,83 olarak belirlenmistir. En diisiik canli agirlik ve karkas agirliklarina
sahip CC genotipli hayvanlarin karkas randimaninin en yiiksek oldugu goriilmiistiir. Bu
polimorfizmin ette tekstir ve kompozisyon 6zelliklerine etkisinin bulundugu bildirilmesine

karsin karkas randimaninda benzer sonuglar elde edilmemistir (22).
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Karkas Randimanina LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu caligmada LEP- A80V polimorfizminin karkas randimanina etkisi 6nemsiz
bulunmustur (p>0,05). En diisiik karkas randimaninin CT genotipe sahip heterozigot
hayvanlarda oldugu belirlenmistir. Bu genotipe sahip hayvanlarin genel ortalamadan
%0,19 daha diisiik karkas randimanina sahip oldugu belirlenmis ancak genotipler arasinda
anlamli herhangi bir sonuca ulasilmamistir. Karkas kalitesi 6zelliklerinde 6nemli etkileri
bulunan bu polimorfizmin karkas randimaniyla istatistiksel diizeyde anlaml1 iliskisi
belirlenmemistir (27, 244).

Karkas Randimanina GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin karkas randimanina etkisinin 6nemsiz
oldugu belirlenmistir. AA, AG ve GG genotipe sahip hayvanlarin karkas randimanlari
sirasiyla %53,18, %53,23 ve %53,02 olarak hesaplanmis ancak meydana gelen etkinin
istatistiksel diizeye uzak oldugu goriilmiistiir (p=0,85). Benzer ¢alismalardan elde edilen
sonuclar bu verileri desteklemektedir (28, 201, 218).

gerceklestirilen analizinde CAST- S20T x LEP- A80V interaksiyonunun p<0,05 diizeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. CCCC ve CCCT genotiplerini tasiyan hayvanlarin %54,33
ve %54,02 ortalamalarla en yiliksek karkas randimanina sahip oldugu saptanmistir. GGCT
ve GGCC genotipli hayvanlarin ise en diislik karkas randimanina sahip oldugu
goriilmektedir. Bu genotipleri tagityan hayvanlarin karkas randiman ortalamalar sirasiyla
%51,75 ve %52,20 olarak hesaplanmistir. Interaksiyon analizinde GGC- genotipinin
karkas randimaninda istatistiksel olarak anlamli bir diisiise neden oldugu goériilmektedir.
CCCC genotipi ile GGCT genotipinin karkas randimanlar1 yoniinden karsilagtirilmasinda
GGCT genotipli hayvnalarin %2,58 daha diisiik karkas randimanina sahip oldugu
belirlenmistir. Interaksiyon analizi CCC- genotipinin ise karkas randimani yéniinden
istenen genotipi olusturdugunu ortaya koymaktadir. CAST- S20T x LEP- A80V
interaksiyonunun karkas randimanina etkisinin incelendigi bir bagka calismaya
rastlanmamistir. Benzer gen interaksiyonlarinin farkli sigir populasyonlarinda molekiiler

diizeyde anlasilmas1 uygulanacak en etkili seleksiyon programinin olusturulmasinda
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stratejik bir oneme sahiptir. Bu nedenle bu ¢alismadan elde edilen verilerin genis sigir

populasyonlarinda dogrulanmasi gerekmektedir.

Kabuk Yag1 Kalinhg

Kabuk Yag Kalinhgima CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminin kabuk yag1 kalinligina etkisinin
p<0,05 duzeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugu belirlenmistir. Bu polimorfizmde GG
genotipi tasityan hayvanlarin en yiiksek kabuk yagi kalinlig1 ortalamasina sahip oldugu
goriilmektedir. Bu hayvanlarin kesim yas1 ve mevsime gore diizeltilmis kabuk yag1
kalinlig1 ortalamasi 2,98 mm olarak hesaplanmistir. CC genotipine sahip hayvanlarin
ortalamasi ise 2,27 mm’dir. CC genotipinin GG genotipine gdére 0,71 mm ve genel
ortalamaya gore 0,41 mm daha az kabuk yagi kalinligina sahip oldugu goriilmektedir.
Heterozigot genotipi tasiyan bireylerde bu ortalama 2,81 mm olarak belirlenmistir.
CAPNIgeni G316A polimorfizminin canli agirlik ve karkas agirliklarina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugu goriilmektedir. Canli agirligin artmasi ile yaglanma
diizeylerinin arasinda pozitif korelasyon oldugu bildirilmektedir (243). Bu sonuglar canli
agirlik ve karkas agirliklarinda olusan farkin bir kisminin bireye ait genel yag oranina bagl
oldugunu gostermektedir. Miquel ve arkadaslarinin (19) Brangus ve Angus sigir irklarinda
gerceklestirdikleri bir calismada CAPN1- G316A polimorfizminin canli agirliga etkisinin
p<0,05 diizeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugu ve benzer sekilde CC genotipe sahip
hayvanlarin kabuk yagi kalinliklarinin diisiik oldugu goriilmiistiir. Ayn1 ¢calismada
heterozigot yapili hayvanlarin en yiiksek kabuk yagi kalinligina sahip oldugu
belirlenmesine ragmen istatistiksel diizeyde anlamli bir sonug elde edilememistir. Curi ve
arkadaglar1 (152) ise CAPN1 gen polimorfizmlerinin Bos indicus ve Bos taurus x Bos
indicus melezlerinde karkas ve et 6zelliklerine etkisini incelemis ve CG ile GG
genotiplerinin kabuk yag1 kalinlig1 ortalamalarinin 4,28 mm ve 4,23 mm olmak (zere
birbirine yakin degerler aldigini ve istatistiksel duzeyde bir 6nem gostermedigini
belirlemislerdir. Tait ve arkadaslar1 (5) da Angus 1rk1 sigirlarda benzer sekilde G316A
polimorfizminin etkisinin kabuk yagi1 kalinligina etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli
olmadigini bildirmislerdir. Yapilan ¢alismalarda G316A polimorfizminin kabuk yag1

kalinligina 6nemli bir etkisinin bulunmadig gériilmesine karsin oldukga yiiksek frekansa
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sahip GG genotipini tastyan hayvanlarin daha yiiksek canli agirliga ve dolayistyla daha
yiiksek kabuk yagi kalinligina sahip oldugu goriilmektedir (18, 19). Bu ¢alismadan elde
edilen sonuclar ise G316A polimorfizminin kabuk yagi kalinligina etkisinin istatistiksel

diizeyde anlamli oldugunu gostermektedir (p<0,05).

Kabuk Yag Kalinhgima CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530I polimorfizminin kabuk yagi kalinligina etkisi
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir (p>0,05). AA genotipi tasiyan
hayvanlarin kabuk yagi kalinlig1 ortalamasi 2,57 mm olarak saptanmistir. AG ve GG
genotipli hayvanlarin ise kabuk yagi kalinlig1 ortalamas1 2,75 ve 2,74 olarak
hesaplanmistir. AA genotipli hayvanlar genel ortalamadan 0,11 mm daha az kabuk yagi
kalinligina sahiptir. AG ve GG hayvanlarin kabuk yagi kalinlig1 ortalamalarinin birbirine
cok yakin ve genel ortalamadan 0,04 mm daha yiiksek oldugu goriilmektedir. Ancak
belirlenen bu farklar istatistiksel diizeyde anlamli bulunmamistir. CAPN1- V530l
polimorfizminin incelendigi benzer ¢alismalarda da kabuk yagi kalinligina etkisi

saptanmamustir (14, 17, 18).

Kabuk Yag Kalinhgma CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAST- S20T polimorfizminin kabuk yag1 kalinligina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir (p>0,05). En yiiksek kabuk yag1
kalinligina sahip hayvanlarin GG genotipi tastyanlar oldugu goriilmiistiir. Bu hayvanlarin
kabuk yag1 kalinlig1 ortalamasi 2,77 mm ‘dir. GC ve CC genotipli hayvanlarin ise
ortalamalari sirasiyla 2,66 mm ve 2,63 mm olarak belirlenmistir. GG hayvanlarin genel
ortalamadan 0,08 mm; CC hayvanlara gore 0,14 mm daha yiksek ortalamaya sahip oldugu
goriilmektedir. En diislik kabuk yagi kalinlig1 ortalamas1 CC genotipini tastyanlardir.
Ancak analizler belirlenen bu farklarin istatistiksel diizeyde anlamli olmadigin

gostermektedir. Benzer galismalar da bu sonuglar1 desteklemektedir (18, 22, 152).
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Kabuk Yag Kahnhgmma LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP geni A80V polimorfizmi igin CC, CT ve TT genotiplerine ait
kabuk yag1 kalinlig1 ortalamalar1 arasinda istatistiksel diizeyde anlamli bir fark
bulunmamistir. CC genotipli hayvanlarda bu ortalama 2,63 mm, TT genotipli hayvanlarda
2,68 mm olarak hesaplanmistir. Analizler kabuk yagi1 kalinliklar1 bakimindan en yiiksek
ortalamaya heterozigot hayvanlarin sahip oldugunu gostermektedir. CT genotipli
heterozigot hayvanlar CC hayvanlardan 0,12 mm; genel ortalamadan 0,05 mm daha
yiiksek kabuk yagi kalinligina sahiptir. Ancak meydana gelen bu farklar istatistiksel
diizeyde anlamli degildir (p>0,05). Bu ydnleriyle bu ¢alismadan elde edilen bulgular
Corva ve arkadaglarinin (244) Brangus sigirlarda elde ettigi sonuclara benzerlik
gostermektedir. Domuzlarda bu polimorfizmin kabuk yagi kalinliklarina etkisinin énemli
oldugu bildirilmektedir (245). Silva ve arkadaslar1 (27) Nellore 1rk1 sigirlarda A0V
polimorfizminin kabuk yagi kalinlig1 ve but yagi kalinligina etkisinin anlamli oldugunu
belirlemislerdir. Ayni calismada CT ve TT genotiplerine sahip hayvanlarin kabuk yag:
kalinliklar1 ortalamalar1 arasindaki farkin istatistiksel diizeyde anlamli oldugu goriilmiistiir.
Farkl1 sigir irklarinda karkas 6zelliklerinin belirlenmesi amaciyla yapilan ¢calismalarda
(239, 244) genellikle A80V polimorfizminin kabuk yagina kalinligina etkisinin bu
calismadan elde edilen sonuglar1 destekler sekilde istatistiksel diizeyde anlamli olmadigi
goriilmiistiir. Karkas 6zellikleriyle LEP- A80V polimorfizmi iliskisinin belirlenmesi
amaciyla yapilan bazi ¢alismalarda ise minor allel frekanslarinin ¢ok diisiik diizeyde

olmasi nedeniyle analizlere dahil edilmemistir (237).

Kabuk Yag Kalinhgmma GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin kabuk yag1 kalinligina etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig belirlenmistir (p>0,05). AA ve GG genotipli
hayvanlarin kabuk yagi kalinlig1 ortalamalari sirastyla 2,62 mm ve 2,70 mm olarak
hesaplanmistir. Heterozigot genotipe sahip hayvanlarda ise bu ortalamanin daha yiiksek
oldugu belirlenmistir (2,74 mm). Ancak belirlenen bu farklarin istatistiksel diizeyde
anlamli olmadig1 goriilmektedir. Sherman ve arkadaglarinin (214) Angus, Charolais ve
Angus x Charolais sigirlarda GHR gen polimorfizmlerinin karkas &zelliklerine etkisinin

incelendigi calismada da S555G polimorfizmi ile kabuk yagi kalinligi arasindaki iliski
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bakimindan benzer sonuglar elde edilmistir (214). GHR- S555G polimorfizmi ile kabuk

yag1 kalinlig arasindaki iliskinin belirlendigi yeterli diizeyde ¢aligma bulunmamaktadir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde kabuk yagi kalinlig1 ortalamalar1 bakimindan
gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir. CAPN1, CAST,
LEP ve GHR gen interaksiyonlarinin Holstein 1rk1 sigirlarda kabuk yagi kalinligina

etkilerinin incelendigi benzer bir ¢alismaya rastlanmamugtir.

MLD Alani

MLD Alanina CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu calisgmada CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina etkisinin istatistiksel
diizeyde anlaml1 oldugu belirlenmistir (p<0,01). CC genotipi tasiyan hayvanlarin diger iki
genotipe gore daha diisiik MLD alanina sahip oldugu belirlenmistir. GG ve CG genotipli
hayvanlarin MLD alan ortalamalari sirasiyla 102,47 cm?® ve 101,92 cm? olarak
hesaplanmistir. CC genotipi tastyan hayvanlarda ise bu ortalama 90,89 cm? olarak
belirlenmistir. GG hayvanlarin CC hayvanlara gore 11,58 cm?; genel ortalamadan ise 4,05
cm? daha yiiksek MLD alanina sahip oldugu goriilmektedir. CC genotipi tasiyan
hayvanlarda ise bu ortalama genel ortalamanin 7,54 cm? altinda kalmustir. Bu ¢alismada
GG genotipinin hayvanlarin daha yiiksek canli agirlik ve karkas Ol¢iilerine sahip olmasina
neden oldugu ve genel viicut biiyiikliigiinii olumlu yonde etkiledigi goriilmektedir. MLD
alan1 ortalamalar1 incelendiginde benzer sonuglar dikkati gekmektedir. Yiiksek canli
agirlik ve karkas oOlciilerine sahip GG genotipli hayvanlarin MLD alan ortalamalarinin da
diger iki genotipe gore yiiksek oldugu belirlenmistir. Buna karsin Gill ve arkadaslar1 (6)
ise CAPN1, CAST, LEP, GHR ve DGATI1 gen polimorfizmlerinin gevreklik, yag orani,
karkas kompozisyonu ve st verimi 6zelliklerine etkisinin Aberdeen Angus melezlerinde
belirlenmesi amaciyla yaptiklari calismada CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina
etkisinin istatistiksel dlizeyde anlamli olmadigini bildirmektedir. Miquel ve arkadaslari
(19) Brangus ve Angus sigir irklarinda CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina
etkisinin 6nemsiz olmasina ragmen CC hayvanlarda bu ortalamanin diger iki genotipe gore
daha diisiik oldugunu belirlemislerdir. Ancak ¢alismada heterozigot yapili hayvanlarin en
yiikksek MLD alanina sahip oldugu dikkati cekmektedir. Smith ve arkadaslarinin (246)
Brahman sigirlarda CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina etkisini inceledikleri
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calismada da benzer sonuglar elde edilmistir. Casas ve arkadaslari (3) tarafindan 479 bas
Brahman sigirda kromozom 14 ve 29°da bulunan gen polimorfizmlerinin karkas
kompozisyon 6zelliklerine etkisini incelemek amaciyla yapilan ¢alismada CAPN1- G316A
polimorfizminde GG genotipe sahip hayvanlarin heterozigot hayvanlara gére daha yiiksek
MLD alanina sahip oldugu goriilmektedir. Ancak bu farkin istatistiksel diizeyde anlaml
olmadigi belirlenmistir. Ayrica ¢alismada CC genotip frekansinin 0 oldugu i¢in
analizlerde yer almadigi gérilmektedir. Curi ve arkadaslar1 (152) da benzer sekilde
CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina etkisinin Bos indicus ve Bos taurus x Bos
indicus melezlerinde bulunmadigini bildirmislerdir. Farkli sigir populasyonlarinda GG
genotipinin daha yliksek MLD alan1 degerlerine sahip olmasina ragmen CAPN1- G316A
polimorfizminin MLD alanina etkisinin istatistiksel diizeyde anlaml1 olmadig1
bildirilmektedir. Bununla birlikte incelenen bir¢ok ¢alismada (3, 19, 152) C allel
frekansinin ¢ok diisiik oldugu ve CC genotipi tastyan hayvan bulunmadigi gérilmektedir.
Hedeflenen etkilerin belirlenememesinde bu faktoriin de géz dniinde bulundurulmasi
gerckmektedir. Bu ¢alismada ise benzer genotipik dagilimlar elde edilmekle birlikte CC
genotip frekansi analizlere dahil edilmesine olanak saglayacak bir deger almistir (0,065).
Ayn1 zamanda CAPN1- G316A polimorfizminin MLD alanina etkisinin p<0,01 dlzeyinde
anlaml1 olmasi dikkate deger bir sonug olarak degerlendirilmelidir. Bu polimorfizm igin
elde edilen genotipik gruplara gore siniflandirilmis canli agirlik ortlamalar1 da bu sonucu
desteklemektedir. Yiiksek canli agirliga sahip GG hayvanlarin ayn1 zamanda yiiksek MLD
alanina sahip oldugu belirlenmistir. Molekiiler markir ¢aligmalar1 ve seleksiyon
programlarinda CAPN1- G316A polimorfizminin potansiyelinin bu yoniyle de

degerlendirilmesi olumlu sonuglar yaratabilecektir.

MLD Alanina CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu calisgmada CAPN1- V5301 polimorfizminin MLD alanina etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli olmadigi belirlenmistir (p>0,05). AA, AG ve GG genotiplerini tagiyan
hayvanlarin MLD alani ortalamalar1 sirasiyla 100,98 cm?, 97,92 cm? ve 96,37 cm? olarak
hesaplanmistir. En yiiksek MLD alanina AA hayvanlarin sahip oldugu belirlenmistir. Bu
genotipe sahip hayvanlarin ayn1 zamanda en diisiik canli agirlik ortalamasina sahip olmasi
dikkat ¢ekicidir. Ancak genotipler arasinda istatistiksel diizeyde bir fark bulunmamaktadir.

Benzer ¢alismalar da bu sonuglar1 desteklemektedir (3, 144).
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MLD Alanina CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAST- S20T polimorfizminin MLD alanina etkisi istatistiksel diizeyde
onemsizdir (p>0,05). GG, GC ve CC genotiplerini tasiyan hayvanlarin MLD alan
ortalamalar sirasiyla 97,83 sz, 98,08 cm? ve 99,36 cm? olmak iizere birbirine yakin
degerler gostermis ve gruplar arasinda 6nemli bir fark bulunmamistir. Etkilerini
postmortem gevreklik mekanizmasinda gosterdigi bildirilen (22, 164) CAST- S20T

polimorfizminin MLD alani ile iliskisinin 6nemli bulundugu ¢alismaya rastlanmamustir.

MLD Alanina LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizmi icin CC, CT ve TT genotiplerine ait MLD
alan1 ortalamalari arasinda istatistiksel diizeyde anlamli bir fark bulunmamistir. CC ve CT
genotipli hayvanlarin MLD alan ortalamalari sirasiyla 97,61 cm? ve 98,56 cm? olarak
hesaplanmistir. TT hayvanlarda ise bu ortalamanin 99,10 cm? oldugu belirlenmistir. TT
genotipe sahip hayvanlarin CC hayvanlara gore 1,49 cm2 daha fazla MLD alanina sahip
oldugu goriilmektedir. Ancak meydana gelen bu fark istatistiksel diizeyde 6nemsizdir
(p>0,05). Silva ve arkadaglari (27) da Nellore 1rk1 sigirlarda A80V polimorfizminin MLD
alanina anlaml etkisinin olmadigini bildirmislerdir. Benzer sekilde Cheong ve arkadaslari
(239) da Kore sigirlarinda bu polimorfizmin MLD alanina istatistiksel diizeyde anlamli
etkisinin bulunmadigini belirlemislerdir. Bu bilgiler 1s18inda bu ¢alismadan elde edilen

bulgular benzer bilimsel arastirmalardan elde edilen verilerle benzerlik gostermektedir.

MLD Alanina GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin MLD alanina etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). Bu polimorfizmde AG genotipe sahip
hayvanlarin MLD alan1 ortalamasinin en yiiksek oldugu goriilmiistiir. GG ve AA genotipli
hayvanlarin MLD alan ortalamalari sirasiyla 97,27 cm? ve 98,06 cm? olarak
hesaplanmigtir. Bu ortalama heterozigot hayvanlarda 99,94 sz’ye yiikselmis olmasina
karsin meydana gelen farklar p<0,05 diizeyinde anlamli degildir. Sherman ve arkadaslari
(214) Angus, Charolais ve Angus x Charolais sigirlarda bu ¢alismanin sonuglarina benzer

sekilde S555G polimorfizminin MLD alanina etkisinin istatistiksel diizeyde dnemsiz
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oldugunu belirlemislerdir. Gill ve arkadaglar1 (6) Aberdeen Angus melezlerinde, GHR gen
polimorfizmlerinin gevreklik, yag orani, karkas kompozisyonu ve sit verimi 6zellikleri
Uzerine etkisini belirlemek amaciyla yaptiklar: galismada genel MLD alan1 ortalamasini
108,70 cm? olarak hesaplamis ve MLD alani bakimindan S555G polimorfizmine ait AA,
AG ve GG genotipleri arasindaki farkin istatistiksel agidan dnemsiz oldugunu
bildirmiglerdir. Ribeca ve arkadaslari (241) tarafindan 1208 bas Piemontese 1rk1 geng
bogada et kalitesi 6zelliklerinin aday genlerle iliskisinin belirlenmesi amaciyla
gerceklestirilen bir ¢alismada ayni sekilde GHR- S555G polimorfizminin etkisi 6nemsiz
bulunmustur. Bu polimorfizmin Holstein 1rki sigirlarda karkas 6zelliklerine etkisinin
arastirildig1 calismalar kisith sayida olmakla birlikte farkl: irklarda gergeklestirilen benzer
calismalar GHR- S555G MLD alanina istatistiksel diizeyde dnemli bir etkisinin

bulunmadigin1 gostermekte ve bu calismadan elde edilen sonuglar1 desteklemektedir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde MLD alan1 ortalamalar1 bakimindan gruplar
arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir. CAPN1, CAST, LEP ve
GHR gen interaksiyonlarinin Holstein 1rk1 sigirlarda MLD alanina etkilerinin incelendigi
benzer bir ¢alismaya rastlanmamustir. Ciftlik hayvanlarinda ekonomik yonden biiytik
Onem tasiyan et verimi ve karkas ozellikleri ¢ok sayida genetik ve ¢evre faktorlerinin etkisi
altindadir (13). MLD ise viicuttaki lokalizasyonu dolayisiyla hareket dinamikleri ve diisiik
kollajen igerigi goz oniine alindiginda yas etmeni Ve ¢evresel faktérlerden daha az
etkilenmektedir (70-71). Bu nedenle MLD alaninda etkili gen polimorfizmlerinin bireysel
etkilerinin yani sira interaksiyonlarinin da genis sigir populasyonlarinda arastirtlmasi daha

da biiyiik 6nem kazanmaktadir.

Mermerlesme Derecesi

Bu calismada mermerlesme derecesi ile incelenen genlere ait polimorfizmler arasinda

istatistiksel diizeyde dnemli herhangi bir iliski gozlenmemistir.
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Mermerlesme Derecesine CAPN1- G316A Polimorfizminin EtKisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminde CC, CG ve GG genotipi tagiyan
hayvanlarin mermerlesme derecesi ortalamalari sirasiyla 2,76, 2,70 ve 2,61 olarak
belirlenmistir. GG hayvanlarin en diisiik mermerlesme derecesine sahip oldugu
goriilmesine ragmen genotipik gruplar arasindaki fark 6nemsizdir (p>0,05). Li ve
arkadaslarinin Angus, Charolais, Hereford, Limousin ve Simmental 1rk1 olmak iizere
toplam 243 bas sigirdan olusan populasyonda DGATI1, LEP, SCD1, CAPN1 ve CAST gen
etkilerinin pH, et rengi, mermerlesme derecesi ve su tutma kapasitesi ile iligkisinin
belirlenmesi amaciyla yaptiklar1 ¢aligmada G316A polimorfizminin mermerlesme
derecesine etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugu bildirilmistir (p=0,02). CC
genotipi tasityan hayvanlarin diger iki genotipe oranla daha yiiksek mermerlesme
derecesine sahip oldugu belirlenmistir. Ayni ¢calismada G316A polimorfizminin IMF (%)
icerigine etkisinin de p<0,05 duzeyinde etkili oldugu saptanmistir. Smith ve arkadaslari
(246) ise Brahman sigir irkinda G316A polimorfizminin mermerlesmeye benzer bir
etkisinin bulunmadigini bildirmislerdir. Casas ve arkadaslar1 (3) da benzer sekilde
Brahman sigirlarda mermerlesme derecesi ile G316A polimorfizmi arasinda herhangi bir
iliski belirlememiglerdir. Tait ve arkadaslari1 (5) CAPN1, CAST ve DGAT1 gen etkilerinin
performans ve karkas kalite 6zelliklerine etkilerini arastirdiklar: galismada, CAPN1-
G316A polimorfizminin mermerlesmeye istatistiksel diizeyde etkisinin bulunmadigini
bildirmislerdir. Benzer sekilde Cheong ve arkadaslar1 (145) Kore sigirlarinda G316A
polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin anlamli olmadigini bildirmislerdir.
Ancak Melucci ve arkadaslari (231) Hereford sigir irkinda genetik ve yonetim faktorlerinin
et kalitesine etkisinin belirlenmesi amaciyla yaptiklari ¢calismada CAPN1- G316A
polimorfizminin 7. giindeki mermerlesme derecesine etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli
oldugunu bildirmislerdir (p<0,05). Ayni ¢alismada, heterozigot genotipe sahip hayvanlarin
GG hayvanlara gore %19 daha fazla mermerlesme diizeyine sahip oldugu belirlenmistir.
Bu caligmadan elde edilen sonuclar ise Holstein 1rki sigirlarda CAPN1- G316A
polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin istatistiksel diizeyde 6nemsiz oldugunu

gostermektedir (p>0,05).

143



Mermerlesme Derecesine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etki

Bu calisgmada CAPN1- V5301 polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir (p>0,05). En kiglk kareler varyans
analizinde AA genotipinin en diisiilk mermerlesme derecesi ortalamasina sahip oldugu
belirlenmistir. AG ve GG genotipli hayvanlarin mermerlesme derecesi ortalamalari
sirasiyla 2,71 ve 2,76 olarak hesaplanirken AA genotipe sahip hayvanlarin ortalamasi ise
2,59’dur. Ancak genotipik gruplar arasinda belirlenen bu farkin istatistiksel diizeyde
Oonemsiz oldugu goriilmektedir. Cheong ve arkadaslar1 (145) da benzer sekilde Kore
sigirlarinda V5301 polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlaml1 olmadigini belirlemislerdir. CAPN1- V530I polimorfizmi etkilerini ¢ogunlukla
tekstiir analizlerinde gostermektedir. Mermerlesme derecesine ise benzer etkileri

saptanmamustir (14, 18, 152).

Mermerlesme Derecesine CAST- S20T Polimorfizminin Etki

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisi
istatistiksel diizeyde 6nemsizdir (p>0,05). GG genotipi tasiyan hayvanlarin en yiiksek
mermerlesme derecesi ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir (2,75). GC ve CC
hayvanlarda ise bu ortalama sirasiyla 2,65 ve 2,66 olmak iizere birbirine yakin degerler
gosterdigi ve gruplar arasindaki farkin anlamli olmadigi belirlenmistir. Mermerlesme
derecesi ile CAST- S20T polimorfizmi arasindaki iliskinin 6nemli bulundugu ¢alismaya

rastlanmamustir.

Mermerlesme Derecesine LEP- A80V Polimorfizminin Etki

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizmi icin CC, CT ve TT genotiplerine ait
mermerlesme derecesi ortalamalari sirastyla 2,66, 2,80 ve 2,60 olarak belirlenmistir.
Heterozigot genotipe sahip hayvanlarin mermerlesme derecesi ortalamasinin diger iki
genotipe gore daha yiiksek oldugu goriilmektedir. CT genotipi tasiyan hayvanlarin genel
ortalamadan 0,11 daha yiiksek mermerlesme derecesine sahip oldugu saptanmigtir. Ancak
belirlenen bu farklar istatistiksel diizeyde anlamli degildir (p>0,05). Pannier ve arkadaslari
(247) Aberdeen Angus, Belgian Blue, Blonde d’Aquitaine, Charolais, Friesian, Hereford,
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Limousin, Salers ve Simmental melezlerinde intramuscular yag orant dagiliminin A80V ile
iligkisinin istatistiksel diizeyde anlamli olmadigin1 bildirmislerdir. Benzer sonuglar
Lagonigro ve arkadaslarinin (179) Holstein x Charolais melezlerinde gergeklestirdikleri
calismada da elde edilmis ve A80V polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisi
saptanmamustir. Silva ve arkadaslari (27) da Nellore irkinda A80V polimorfizminin
mermerlesme derecesine etkisinin 6nemsiz oldugunu belirlemislerdir (27). Cheong ve
arkadaslar1 (239) Kore sigir irkinda A80V polimorfizmi ile mermerlesme derecesi arasinda
istatistiksel diizeyde anlamli bir iliski saptamamuslardir (239). Gergeklestirilen bilimsel
calismalarda A8OV polimorfizmi ile mermerlesme derecesi arasinda anlamli bir iligki
saptanmamistir ve bu ¢alismadan elde edilen sonuclar1 desteklemektedir. Ancak LEP
geninin enerji ve yag metabolizmasinda 6nemli bir faktor oldugu bilinmektedir (180-182).
Bu nedenle A80V polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin farkli sigir

populasyonlarinda incelenmesi yararli olacaktir.

Mermerlesme Derecesine GHR- S555G Polimorfizminin Etki

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin
istatistiksel diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). AA ve GG homozigot
genotipe sahip hayvanlarda mermerlesme derecesi ortalamalar1 sirasiyla 2,68 ve 2,62
olarak hesaplanmistir. Heterozigot hayvanlarin bu iki genotipe gore daha yiiksek
mermerlesme derecesine sahip oldugu belirlenmesine karsin analizler bu farkin 6nemsiz
oldugunu gostermistir. Benzer sekilde Sherman ve arkadaslari (214) da Angus, Charolais
ve Angus x Charolais sigirlarda S555G polimorfizminin mermerlesme derecesine etkisinin
onemsiz oldugunu bildirmiglerdir. Buna karsin Reardon ve arkadaslarinin (32) belirlenen
aday genlerin M. longissimus ve M. semimembranosus kaslarinda renk, su tutma kapasitesi
ve kompozisyon ozellikleriyle iliskisini belirlemek amaciyla gergeklestirdikleri caligmada
GHR- S555G polimorfizminin mermerlesme ile yiiksek korelasyona sahip oldugu
bildirilen IMF (%) icerigine etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugu belirlenmistir.
Ancak ¢alisma melez sgirlarda gerceklestirilmis olup 1k faktorleri goz 6niinde
bulundurulmalidir. Bununla birlikte lipogenez, glikoz ve aminoasit mekanizmalarini
diizenleyerek glikozun hiicre i¢inde glikojen halinde depolanmasi seklinde kendini

gosteren etkileri (192) bulunan GHR genine ait polimorfizmlerin mermerlesme derecesi
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gibi kaslar aras1 yag dagilimiyla yakindan iligkili 6zelliklerde farkli sigir populasyonlarinda

degerlendirilmesi gerekmektedir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde mermerlesme derecesi ortalamalari
bakimindan gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir.
CAPNL1, CAST, LEP ve GHR gen interaksiyonlariin Holstein irki sigirlarda mermerlesme
derecesine etkilerinin incelendigi benzer bir ¢aligmaya rastlanmamakla birlikte
mermerlesme derecesinin degerlendirilmesi i¢in kabul géren global bir metotun
bulunmayis1 ve genellikle subjektif yontemlerin kullanilmasi, bu parametre igin
gerceklestirilen polimorfizm ¢aligmalarini ve dolayisiyla interaksiyon analizlerini de

olumsuz yonde etkilemektedir.

pH

pH Degerlerine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizmi igin CC, CG ve GG genotipi tasiyan
hayvanlarin 24. saatteki pH ortalamalar1 sirasiyla 5,70, 5,70 ve 5,71 olarak belirlenmistir.
GG hayvanlar daha yiiksek pH ortalamasina sahip olmakla birlikte belirlenen fark
istatistiksel diizeyde 6nemsizdir (p>0,05). Gill ve arkadaslar1 (6) da Aberdeen Angus
melezlerinde benzer sekilde G316A polimorfizmin 24. saatteki pH degerlerine etkisinin
olmadigini belirlemislerdir. Buna karsin Kaplanova ve arkadaslari (248) Fleckvieh,
Charolais, Simmental, Galloway, Blonde d’Aquitaine melezlerinde GG hayvanlarin CG
hayvanlara gore daha yiiksek pH degerlerine sahip oldugunu ve G316A polimorfizminin
24. saatteki pH’ye etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugununu belirlemislerdir.
Ancak ¢alismada CC genotip frekansinin (0,006) ¢ok diisiikk olmasi nedeniyle analizlerden
cikarildigi goriilmektedir. Bununla birlikte Li ve arkadaslari (4) ise Angus, Charolais,
Hereford, Limousin ve Simmental irklarindan olusan populasyonda 48. saatteki pH

degerleri ile G316A polimorfizmi arasinda bir iligki belirlememiglerdir.
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pH Degerlerine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- V530I polimorfizmininin 24. saatteki pH degerlerine etkisinin
p<0,001 diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir. En yiiksek pH degerlerine sahip olan
AA hayvanlarin ortalamasi 5,89 olarak hesaplanmistir. AG ve GG genotipli hayvanlarda
ise bu ortalamanin sirasiyla 5,63 ve 5,59 oldugu goriilmektedir. Buna karsin Ribeca ve
arkadaglar1 (148) Piemontese 1rk1 geng bogalarda et kalitesi 6zelliklerinin aday genlerle
iliskisinin belirlenmesi amaciyla gergeklestirdikleri calismada V5301 polimorfizmininin
24. saatteki pH degerlerine etkisinin bulunmadigini bildirmislerdir. Xin ve arkadaslar1 da
(249) benzer sekilde Yanbian irki sigirlarda bu polimorfizmin pH degerlerine anlamli bir
etkisinin bulunmadigini bildirmiglerdir. Corva ve arkadaslar1 (18) da V530l
polimorfizminin Angus, Limousin ve Hereford irki1 melezlerinden olusan populasyonda pH
degerlerine istatistiksel diizeyde énemli bir etkisinin olmadigini belirlemislerdir. Bu
caligmada ise, yukarida verilen bilgilerin aksine A allelini tasiyan hayvanlarin daha yiiksek
pH degerlerine sahip oldugu saptanmistir. Postmortem dénemde belirleyici bir etmen olan
pH genetik yapinin yani sira kesime sevk edilen hayvanlarin saglik ve stres durumu,
mezbaha kosullari, uygulanan kesim islemi gibi bir¢cok faktorden etkilenmektedir (2, 8, 11,
12). Bu nedenle elde edilen farkli sonuglarin degerlendirilmesinde bu faktorlerin de g6z

oniinde bulundurulmasi gerekmektedir.

pH Degerlerine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAST- S20T polimorfizminin pH degerlerine etkisi istatistiksel diizeyde
o6nemsizdir (p>0,05). Bu polimorfizmde GG, GC ve CC genotiplerini tasiyan hayvanlarin
24. saatteki pH degerleri ortalamalarinin sirasiyla 5,71, 5,70 ve 5,69 olmak tzere birbirine
oldukca yakin degerler aldig1 ve istatistiksel olarak anlam ifade etmedigi goriilmektedir.
Juszczuk-Kubiak ve arkadaslarinin (22) CAST- S20T polimorfizmi etkilerini Angus,
Charolais, Limousin, Simmental, Hereford, Holstein ve Polish Red sigir irklarinda
inceledikleri ¢alismadan elde edilen sonuglar da bu verileri desteklemektedir. GG, GC ve
CC hayvanlarin pH degerleri sirasiyla 5,57, 5,53 ve 5,55 olarak 6l¢iilmiis ve istatistiksel

diizeyde anlamsiz oldugu belirlenmistir.

147



pH Degerlerine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizmi icin CC, CT ve TT genotiplerine ait pH
degerleri sirasiyla 5,66, 5,73 ve 5,72 olarak belirlenmistir. Bu polimorfizmde heterozigot
hayvanlarin en yiiksek pH degerlerine sahip olmakla birlikte, TT genotipini tagiyan
hayvanlarin da bu ortalamaya yakin degerler aldig1 goriilmektedir. CC hayvanlarin ise pH
degerleri ortalamasi diger iki genotipe gore oldukea diisiiktiir. En kiigiik kareler varyans
analizi sonucunda istatistiksel diizeyde anlamli olarak belirlenmemesine ragmen A880V
polimorfizminin 24. saatteki pH degerlerine etkisinin p<0,05 diizeyine yaklastig1 dikkati
cekmektedir (p= 0,08). Silva ve arkadaslari (27) da Nellore irkinda A80V polimorfizmi ile
pH degerleri arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iligki belirlememislerdir. Bu
calismada ise heterozigot hayvanlarda pH degerlerinin yiiksek oldugu ve genotipik gruplar
arasindaki belirlenen farkin p<0,05 degerine yaklastig1 ve gen etkilerinin daha genis

populasyonlarda incelenmesi gerektigi sonucuna varilmistir.

pH Degerlerine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada GHR- S555G polimorfizminin 24. saatteki pH degerlerine etkisinin
p<0,001 diizeyinde anlaml1 oldugu belirlenmistir. GG genotipi tasiyan hayvanlarin pH
ortalamalarinin diger iki genotipe gore oldukea yliksek oldugu saptanmistir. AA ve AG
hayvanlarin ise pH degerleri ortalamalarinin birbirine oldukga yakin oldugu gériilmektedir
(5,57 ve 5,58). GG hayvanlarda ise bu ortalama 5,97’ye yiikselmistir. GG hayvanlar genel
ortalamadan 0,26; en diisiik ortalamaya sahip olan AA hayvanlara gore ise 0,40 daha
yiiksek pH degerlerine sahiptir. Buna karsin Reardon ve arkadaslar1 (32) S555G
polimorfizminin pH degerlerine benzer bir etkisinin bulunmadigini bildirmektedir. Ribeca
ve arkadaslar1 (241) da Piemontese irki geng bogalarda S555G polimorfizminin pH
degerlerine etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli olmadigini belirlemislerdir. GHR geni
S555G polimorfizminin pH degerleriyle iliskisini konu alan arastirmalar yetersiz
diizeydedir. Et kalitesini etkileyen baslica faktorlerden biri olan pH degisimlerinin

molekiiler diizeyde daha ayrintili bir sekilde incelenmesi gerekmektedir.

yontemi kullanilarak gergeklestirilen analizinde CAPN1- V5301 x GHR- S555G ve LEP-
A80V x GHR- S555G interaksiyonlarinin p<0,01 diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir.
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CAPN1- V530l x GHR- S555G interaksiyonunda AAGG genotipini tagiyan hayvanlarin
pH ortalamasinin en yiiksek deger olarak belirlenen 6,56 oldugu goriilmektedir. AAGA
genotipi ise en diisiik pH ortalamasina sahip genotipik grup olarak belirlenmistir. AAGG
hayvanlar AAGA hayvanlara gore 1,02 daha yiiksek pH ortalamasina sahiptir. Analizler
A GG genotipinin karkaslarda daha yiiksek pH (24. saat) ortalamasina neden oldugunu
gostermektedir. Postmortem degisimler ve et kalitesindeki etkileri goz oniine alindiginda
bu oldukg¢a énemli bir fark olarak dikkate degerdir. Bu ¢alismada elde edilen veriler GHR-
S555G polimorfizminden kaynaklanan gucli etkinin CAPN1- V5301 x GHR- S555G
interaksiyonunda kendini overdominans seklinde gosterdigini isaret etmektedir. CAPNI1-
V5301 polimorfizminde yiiksek pH degerlerine sahip olan A allelinin interaksiyonda da
belirleyici rol oynadigi bununla birlikte G GG genotipinin de genel ortalamadan daha

yiiksek degerler aldig1 gortilmektedir.

Bu ¢aligmada LEP- A80V x GHR- S555G interaksiyonunda en ylksek pH
ortalamasina sahip genotipin CTGG oldugu belirlenmistir. Bu genotipi tagtyan
hayvanlarin pH ortalamasi 6,09 olarak hesaplanmistir. CTAA genotipinde ise bu ortalama
5,52°dir. CTGG hayvanlarin CTAA hayvanlara gore 0,57 daha diisiik pH ortalamasina
sahip oldugu goriilmektedir. En kiigiik kareler varyans analizinde LEP- A80V etkisinin
p<0,05 degerine yaklagsmakla birlikte istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir.
Interaksiyon analizinde genotipik gruplar arasinda meydana gelen bu anlaml1 farkin GHR-
S555G polimorfizminin etkisinden olabilecegi diisiiniilmektedir. Ancak daha giivenilir
sonuglarin elde edilebilmesi ve genetik etkilerin tam anlamiyla ortaya konulabilmesi igin
daha genis populasyonlarda bu interaksiyonlarin incelenmesi gerektigi sonucuna

varilmstir.

Karkas Uzunlugu

Karkas Uzunluguna CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminin karkas uzunluguna etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugu belirlenmistir (p<0,01). GG genotipi tasiyan
hayvanlarin diger iki genotipi tastyanlara gore daha uzun karkasa sahip olduklari
saptanmistir. Bu genotipe sahip hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamasi 140,9 cm olarak

belirlenmistir. CC genotipi tastyan hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamasinin en diisiik
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oldugu goriilmektedir. CC ve CG hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamasi sirasiyla 138,7
cm ve 139,9 cm olarak belirlenmistir. GG hayvanlar CC hayvanlara gore 2,2 cm; 139,84
cm olarak hesaplanan genel ortalamadan ise 1,09 cm daha fazla karkas uzunlugu
ortalamasina sahiptir. Bu genotipleri tasiyan hayvanlarin canli agirlik ve karkas agirliklar
incelendiginde bu verileri destekleyen sonuglar dikkati cekmektedir. Yiiksek karkas
uzunlugu ortalamasina sahip olan GG genotipinin ayni zamanda daha yiiksek canli agirlik
ve karkas agirliklarina sahip oldugu belirlenmistir. Bu veriler canli agirliklar bakimindan
genotipik gruplar arasindaki farkin bir sebebinin de karkas 6l¢tlerinde elde edilen
istatistiksel duzeyde 6nemli sonuglardan ileri gelebilecegini gostermektedir. CAPNI1 geni
G316A polimorfizminin karkas uzunluguna etkisinin belirlendigi ¢alismaya

rastlanmamuistir.

Karkas Uzunluguna CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530l polimorfizminin karkas uzunluguna etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir (p>0,05). En kiglk kareler varyans
analizinde AA genotipinin en yiiksek karkas uzunlugu ortalamasina sahip oldugu
gorulmektedir (140,0 cm). AG ve GG genotiplerinde ise bu ortalama sirasiyla 139,6 cm ve
139,9 cm olarak hesaplanmistir. AA genotipi tasiyan hayvanlar genel ortalamadan ancak
0,14 cm daha fazla karkas uzunluguna sahip olup elde edilen sonuglar istatistiksel diizeyde

Onem tagimamaktadir.

Karkas Uzunluguna CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminde GG, GC ve CC genotipi tagiyan
hayvanlarin karkas uzunlugu ortalamalari sirastyla 140,0 cm, 139,8 cm ve 139,7 cm olarak
belirlenmistir. Bu polimorfizmde canli agirlik bakimindan genotipik gruplar arasindaki
farkin p<0,05 duzeyinde énemli oldugu belirlenmis olup benzer sekilde yiiksek canli
agirlik ortalamasina sahip olan GG genotipli hayvanlarin ayn1 zamanda daha uzun karkas
ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir. Ancak canli agirlikta elde edilen anlamli

sonuglar karkas uzunlugunda desteklenememistir.
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Karkas Uzunluguna LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizminde CC ve TT genotipli hayvanlarin karkas
uzunlugu ortalamalarinin birbirine oldukca yakin oldugu ve heterozigot hayvanlarin daha
diisiik ortalamaya sahip oldugu belirlenmistir. CT genotipli heterozigot hayvanlarin karkas
uzunlugu ortalamasi 139,5 cm’dir. Ancak olusan bu fark istatistiksel diizeyde anlam ifade
etmemektedir (p>0,05). Silva ve arkadaslar1 (27) da Nellore 1rk1 sigirlarda bu

polimorfizmin karkas uzunluguna etkisinin 6nemsiz oldugunu belirlemislerdir.

Karkas Uzunluguna GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminin karkas uzunluguna etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). Bu polimorfizmde genotipik gruplara
gore siniflandirilmig karkas uzunlugu ortalamalarinin birbirine oldukg¢a yakin degerler
aldig1 gortilmektedir (139,6 cm, 139,8 cm ve 140,1 cm). Di Stasio ve arkadaslari (28) da
benzer sekilde S555G polimorfizminin karkas uzunluguna etkisinin 6nemsiz oldugunu

belirlemislerdir.

But Uzunlugu

But Uzunluguna CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAPN1- G316A polimorfizminin but uzunluguna etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli oldugu belirlenmistir (p<<0,05). GG genotipi tasiyan hayvanlarin diger iki
genotipe gore daha yiiksek but uzunlugu ortalamasina sahip oldugu saptanmistir. CC ve
CG hayvanlar sirasiyla 63,67 cm ve 63,83 cm but uzunluguna sahipken GG hayvanlarda
bu ortalamanin 64,31 cm’ye yiikseldigi goriilmektedir. GG genotipli hayvanlar CC
genotipli hayvanlardan 0,64 cm daha yiiksek but uzunlugu ortalamasina sahiptir. Bu
caligmada ayn1 zamanda CAPN1 geni G316A polimorfizmi i¢in GG genotipini tagiyan

hayvanlarin daha ytiksek canli agirlik ve karkas dl¢tilerine sahip oldugu belirlenmistir.
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But Uzunluguna CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- V5301 polimorfizminin but uzunluguna etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli olmadigi belirlenmistir (p>0,05). En kii¢ik kareler varyans analizinde
AA genotipinin en yliksek but uzunluguna ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir (64,11
cm). AG ve GG hayvanlarda ise bu ortalama sirasiyla 63,79 cm ve 63,91 cm olarak
hesaplanmis ancak meydana gelen farkin istatistiksel diizeyde 6nem tagimadig:

belirlenmistir.

But Uzunluguna CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminde GG genotipi tagiyan hayvanlarin en
yiiksek but uzunlugu ortalamasina sahip oldugu gériilmektedir (64,10 cm). GC ve CC
hayvanlarda bu ortalamalar sirastyla 63,87 cm ve 63,84 cm olarak hesaplanmigtir. But
uzunlugu ortalamalariin birbirine olduk¢a yakin oldugu ve istatistiksel diizeyde anlam
tasimadigi belirlenmistir (p>0.05). CAST- S20T polimorfizminin but uzunluguna etkisinin

incelendigi benzer bir ¢aligsmaya rastlanmamuistir.

But Uzunluguna LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada LEP- A80V polimorfizminin but uzunluguna etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). CC genotipi tagiyan hayvanlarin TT
genotipli hayvanlara gore 0,57 cm ve genel ortalamadan 0,34 cm daha yiiksek but
uzunlugu ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir. CC, CT ve TT hayvanlarin but
uzunlugu ortalamalar sirasiyla 64,28 cm, 63,82 cm ve 63,71 cm olarak hesaplanmigtir. TT
genotipi tasityan hayvanlarin genel ortalamadan 0,22 cm daha diisiik but uzunluguna sahip
oldugu goriilmektedir. Analizler belirlenen bu farklarin istatistiksel olarak anlaml1

olmadigin1 gostermekle birlikte p<0,05 degerine yaklastig1 dikkati ¢cekmektedir.
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But Uzunluguna GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada GHR- S555G polimorfizminin but uzunluguna etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). Bu polimorfizmde genotipik gruplara
gore siniflandirilmis but uzunlugu ortalamalarinin birbirine oldukga yakin (63,76 cm,

63,84 cm ve 64,22 cm) degerler aldig1 goriilmektedir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde but uzunlugu ortalamalar1 bakimindan genotip
gruplar arasindaki karsilikli etkilesimin istatistiksel agidan 6nemsiz oldugu belirlenmistir
(p>0,05). CAPNL1, CAST, LEP ve GHR genlerinin but uzunluguna etkilerinin arastirildigi
bilimsel caligsmaya rastlanmamistir. Dolayistyla bu ¢alisma but uzunlugu ile belirlenen

aday gen interaksiyonlar1 arasindaki iligkinin molekiiler diizeyde incelendigi ilk ¢aligmadir.

But Cevresi

But Cevresine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizminin but ¢evresine etkisinin istatistiksel
diizeyde anlaml1 oldugu belirlenmistir (p<0,01). GG genotipini tagiyan hayvanlarin but
cevresi ortalamasi 100,89 cm olarak hesaplanmistir. Karkas uzunlugu ve but uzunlugu
Olciilerinde oldugu gibi bu genotipe sahip hayvanlarin en yiiksek but ¢evresine sahip
oldugu goriilmektedir. CC ve CG genotipli hayvanlarda ise bu ortalamalar sirasiyla 98,16
cm ve 100,12 cm olarak hesaplanmistir. GG hayvanlarin 99,72 cm olan genel ortalamadan
1,16 cm en diisiik ortalamaya sahip olan grup olan CC genotipine gore ise 2,73 cm daha
yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahip oldugu saptanmistir. CAPN1- G316A

polimorfizminin but ¢evresine etkisinin arastirildig1 benzer bir ¢alismaya rastlanmamastir.

But Cevresine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V5301 polimorfizminin but gevresine etkisinin istatistiksel
diizeyde anlamli olmadigi belirlenmistir (p>0,05). En kii¢ik kareler varyans analizinde
GG genotipinin en yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir (100,20

cm). AA ve AG genotipi tasiyan hayvanlarda ise bu ortalamanin sirasiyla 98,63 cm ve
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100,33 cm oldugu goriilmektedir. Analizler belirlenen bu farklarin istatistiksel olarak
anlaml1 olmadigini gostermekle birlikte p<0,05 degerine yaklagsmasi dikkat ¢ekicidir (p=
0,06). CAPN1- V530l polimorfizminin but ¢evresine etkisinin arastirildig1 benzer bir

caligmaya rastlanmamaistir.

But Cevresine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin but ¢evresine etkisinin p<0,01 diizeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. En yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahip genotipin GC
oldugu goriilmektedir (100,62 cm). CC ve GG genotipi tasiyan hayvanlarda bu ortalama
sirastyla 98,33 cm ve 100,22 cm olarak hesaplanmistir. GC hayvanlar genel ortalamadan
0,89 cm; CC hayvanlardan ise 2,29 cm daha yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahiptir. But
uzunlugunda GG hayvanlarin en yiiksek ortalamaya sahip olmasina ragmen but ¢evresinde
yiiksek ortalamaya sahip olan genotipin GC oldugu belirlenmistir. CAST- S20T

polimorfizminin but cevresine etkisinin arastirildigi benzer bir ¢alismaya rastlanmamustir.

But Cevresine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerini tasiyan
hayvanlarin but ¢evresi ortalamalarinin 99,72 cm, 99,45 cm ve 99,99 cm olarak birbirine
oldukca yakin degerler aldig1 ve aralarindaki farkin istatistiksel agidan 6nemsiz oldugu
belirlenmistir (p>0,05). LEP- A80V polimorfizminin but ¢evresine etkisinin incelendigi

benzer bir ¢alismaya rastlanmamustir.

But Cevresine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait but
cevresi ortalamalarinin 99,80 cm, 99,72 cm ve 99,65 cm olarak birbirine ¢ok yakin
degerler aldig1 ve istatistiksel diizeyde anlamli sonuglara uzak oldugu belirlenmistir.
Waters ve arkadaslar1 (218) da benzer sekilde GHR gen polimorfizmlerinin performans
ozelliklerine etkisini Holstein irki ineklerde inceledikleri calismada S555G

polimorfizminin but ¢evresine etkisinin 6nemsiz oldugunu bildirmektedir.
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yontemi kullanilarak gergeklestirilen analizinde CAPN1- G316A x CAPN1- V530l ve
CAPN1- V5301 x CAST- S20T interaksiyonlarinin p<0,01 diizeyinde anlamli oldugu
belirlenmigstir. CAPNI1- G316A x CAPN1- V530l interaksiyonunda en diisiik ortalamaya
sahip olan CCAA genotipine sahip hayvanlarin but ¢evresi ortalamas1 94,86 cm; en yiiksek
ortalamaya sahip olan GGAA genotipine sahip hayvanlarda ise bu ortalama 102,16 cm
olarak hesaplanmistir. Bu iki genotip arasinda but ¢evresi ortalamalar1 bakimindan 7,3 cm
fark oldugu goriilmektedir. GGAA genotipine sahip hayvanlar genel ortalamadan 2,35 cm
daha yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahiptir. CAPN1- G316A x CAPN1- V530l
interaksiyonunda G_G_ genotipinin but ¢evresi ortalamalar1 bakimindan diger genotiplere
gore istatistiksel diizeyde 6nemli farklar yarattig1 belirlenmistir. Interaksiyon analizinde
elde edilen veriler polimorfizmlere ait bireysel genotipik farklar1 desteklemektedir.
Bununla birlikte interaksiyon analizi G316A ve V5301 polimorfizmlerinin bireysel
etkilerinin yani sira additif faktorlerin de but ¢evresinde olduk¢a dnemli oldugunu
gostermektedir. Ancak daha giivenilir sonuglarin molekiiler diizeyde elde edilebilmesi i¢in
daha genis Holstein populasyonlarinda interaksiyon analizlerinin gergeklestirilmesi

gerektigi sonucuna varilmistir.

CAPN1- V530l x CAST- S20T interaksiyonunda AACC genotipine sahip hayvanlarin
but ¢evresi ortalamasi 94,74 cm; AAGC genotipli hayvanlarda ise bu ortalama 101,13 cm
olarak hesaplanmistir. En yiiksek but ¢cevresi ortalamasina sahip olan AAGC genotipi
tastyan hayvanlarin genel ortalamaya gore 1,59 cm; AACC genotipli hayvanlara gore ise
6,39 cm daha genis but yapisina sahip oldugu saptanmistir. CAPN1- V530l x CAST-
S20T interaksiyonunda GG genotipinin yiiksek but ¢evresi ortalamasina sahip oldugu
gortlmektedir. Polimorfizmlerin bireysel diizeyde etkilerinin incelenmesinden elde edilen
sonuclar da mevcut verileri desteklemektedir. AACC genotipinin interaksiyon analizinde

en diisiik ortalamaya sahip olmasi additif etkilerin bir sonucu oldugunu diisiindiirmektedir.
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Gogiis Cevresi

En kiguk kareler varyans analizi sonucunda gogiis ¢evresi ile incelenen genlere ait

polimorfizmler arasinda istatistiksel agidan 6nemli herhangi bir iliski gozlenmemistir.

Gogiis Cevresine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminde GG genotipi tasiyan hayvanlarin
diger karkas Ol¢iilerinde oldugu gibi gogiis ¢evresinde de en yiiksek ortalamaya sahip
oldugu goriilmektedir (81,70 cm). CC ve CG genotipli hayvanlarda ise bu ortalamalar
sirasiyla 81,26 cm ve 81,70 cm olarak hesaplanmigtir. Ancak gogiis ¢evresi
ortalamalarinda goriilen bu farklarin istatistiksel diizeyde dnemsiz oldugu belirlenmistir
(p>0,05). CAPN1- G316A polimorfizminin g6giis ¢evresine etkisinin incelendigi benzer

bir ¢calismaya rastlanmamustir.

Gogiis Cevresine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V5301 polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait
g0giis ¢evresi ortalamalarinin sirasiyla 81,49 cm, 80,91 cm ve 81,09 cm olarak hesaplanan
birbirine olduk¢a yakin degerler aldig1 ve gruplar arasindaki farkin istatistiksel diizeyde
onemsiz oldugu belirlenmistir (p>0,05). CAPN1- V530l polimorfizminin gogiis ¢cevresine

etkisinin incelendigi benzer bir ¢alismaya rastlanmamustir.

Gogiis Cevresine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminde GG genotipi tagiyan hayvanlarin en
yiiksek g6giis ¢evresi ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir (81,57 cm). GC ve CC
hayvanlarda bu ortalamalar sirastyla 80,94 cm ve 80,98 cm olarak hesaplanmistir. Ancak
gogiis cevresi ortalamalart agisindan genotipik gruplar arasindaki farkin istatistiksel
diizeyde anlam tasimadigi belirlenmistir (p>0,05). ). CAST- S20T polimorfizminin gogiis

cevresine etkisinin incelendigi benzer bir ¢alismaya rastlanmamustir.
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Gogiis Cevresine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerini tastyan
hayvanlarin gogiis gevresi ortalamalarinin 81,19 cm, 81,24 cm ve 81,07 cm olarak birbirine
oldukca yakin degerler aldig1 ve aralarindaki farkin istatistiksel diizeyde 6nemsiz oldugu
belirlenmistir (p>0,05). LEP- AB0V polimorfizminin gogiis gevresine etkisinin incelendigi

benzer bir ¢alismaya rastlanmamastir.

Gogiis Cevresine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada GHR- S555G polimorfizminde GG genotipi tagityan hayvanlarin gogiis
¢evresi ortalamasinin diger iki genotipe gore daha diisiik oldugu belirlenmistir (80,79 cm).
AA ve AG hayvanlarin ise sirasiyla 81,38 cm ve 81,32 cm olmak (izere birbirine oldukca
yakin ortalamalara sahip oldugu goriilmektedir. Sonug olarak S555G polimorfizminin
gogiis cevresine etkisi p<0,05 dlizeyinde 6nemsizdir. Di Stasio ve arkadaslari (28) da
benzer sekilde Piemontese 1rki sigirlarda S555G polimorfizminin g6giis ¢evresine etkisinin
onemsiz oldugunu belirlemislerdir. Waters ve arkadaslar1 (218) tarafindan GHR gen
polimorfizmlerinin performans 6zelliklerine etkisinin Holstein 1rki ineklerde incelenmesi
amaciyla yapilan ¢alismada da benzer sekilde S555G polimorfizmi ile gogiis ¢evresi

arasinda iliski gozlenmemistir.

I¢ Gogiis Derinligi

¢ Gogiis Derinligine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- G316A polimorfizminin i¢ gogiis derinligine etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugu belirlenmistir (p<0,05). GG genotipini tagiyan
hayvanlarin i¢ gégiis derinligi ortalamasinin en yiiksek oldugu goriilmektedir (59,86 cm).
CC genotipli hayvanlarin heterozigot hayvanlara gore daha diisiik ortalamaya sahip olmasi
diger fenotipik verilerden elde edilen sonuglar1 desteklemektedir. CC genotipli hayvanlar
genel ortalamadan 0,66 cm; GG genotipli hayvanlara gore ise 1,28 cm daha diisiik i¢ g6giis
derinligine sahiptir. Bununla birlikte GG hayvanlarin ise 59,24 cm olarak belirlenen genel

ortalamadan 0,61 cm daha yiiksek ortalamaya sahip oldugu goriilmektedir. Elde edilen
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degerler bu ¢alismada belirlenen diger fenotipik verilerle uyum gostermektedir. C allelinin
canlt agirlik ve karkas Olciilerinde negatif etki yarattigi sonucuna vartlmistir. CAPN1-
G316A polimorfizminin i¢ gdgiis derinligine etkilerinin incelendigi benzer bir ¢calismaya

rastlanmamuistir.

I¢ Gogiis Derinligine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530I polimorfizminin i¢ gogiis derinligine etkisi istatistiksel
diizeyde 6nemsizdir (p>0,05). AA, AG ve GG genotiplerine ait i¢ gogiis derinligi
ortalamalari sirasiyla 59,52 cm, 59,03 cm ve 59,20 cm olarak birbirine oldukga yakin
degerler almistir. CAPN1- V530l polimorfizminin i¢ gogiis derinligine etkilerinin

incelendigi benzer bir ¢aligsmaya rastlanmamustir.

I¢ Gogiis Derinligine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAST- S20T polimorfizminin but ¢evresine etkisinin p<0,05 diizeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. GC ve CC genotipi tastyan hayvanlarin i¢ gogiis derinligi
ortalamalari sirasiyla 58,96 cm ve 58,95 cm olarak belirlenmis olup, birbirine oldukca
yakin degerler almasina ragmen GG genotipinde bu ortalamanin 59,83 cm’ye yiikseldigi
gorulmektedir. GG genotipli hayvanlar genel ortalamadan 0,58 cm; CC hayvanlara gore
ise 0,88 cm daha fazla i¢ gogiis derinligine sahiptir. Elde edilen bu sonu¢ CAST- S20T
polimorfizminin canli agirlik ile iligkisindeki verilerle uyum gostermektedir. Yiiksek canlt
agirlik ortalamasina sahip olan GG hayvanlarin ayn1 zamanda yiiksek i¢ gégiis derinligi
ortalamasina sahip oldugu belirlenmistir. Ancak benzer sonuglarin gégiis ¢evresi
ortalamalarinda bulunmamasi G allelinin g6giis kafesi genisligini artirabilecegini
diistindirmektedir. CAST- S20T polimorfizminin i¢ gogiis derinligine etkisinin

incelendigi benzer bir ¢aligmaya rastlanmamaistir.
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I¢ Gogiis Derinligine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerini tagiyan
hayvanlarin i¢ gégiis derinligi ortalamalarinin 59,13 cm, 59,26 cm ve 59,35 cm olarak
birbirine olduk¢a yakin degerler aldig1 ve aralarindaki farkin istatistiksel diizeyde 6nemsiz
oldugu belirlenmistir (p>0,05). LEP- A80V polimorfizminin i¢ gdgiis derinligine

etkilerinin incelendigi benzer bir ¢alismaya rastlanmamagtir.

I¢ Gogiis Derinligine GHR geni S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR geni S555G polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait i¢
gbgis derinligi ortalamalar sirasiyla 59,34 cm, 59,56 cm ve 58,85 cm olarak belirlenmis
Ve gruplar arasinda istatistiksel diizeyde 6nemli bir fark saptanmamistir (p>0,05). GHR-
S555G polimorfizminin i¢ gégiis derinligine etkisinin incelendigi benzer bir ¢alismaya

rastlanmamustir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde i¢ gogiis derinligi ortalamalar1 bakimindan
gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir. CAPN1, CAST,
LEP ve GHR genlerinin i¢ gogiis derinligine etkilerinin arastirildig: bilimsel ¢aligma
bulunmamaktadir. Bu nedenle bu ¢alisma i¢ gogiis derinligi ile belirlenen aday gen

interaksiyonlar1 arasindaki iligkinin molekiiler diizeyde incelendigi ilk ¢aligsmadir.

L* Degeri (Parlakhk)

L* Degerine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizmininde GG ve CG genotiplerinin L*
ortalamalar1 33,98 ve 33,69 olarak belirlenmistir. CC hayvanlarda ise bu ortalama
35,15’tir. CC hayvanlarin diger iki genotipe gore daha parlak et rengine sahip oldugu
goriilmektedir. L* degerinin CC genotipi tagiyan hayvanlarda genel ortalamadan 0,87; en
diisiik ortalamaya sahip olan heterozigot hayvanlardan ise 1,46 daha yiiksek oldugu
belirlenmistir. Ancak gruplar arasindaki bu fark istatistiksel diizeyde dnemsizdir (p>0,05).

Benzer sekilde Li ve arkadaslarinin (4) Angus, Charolais, Herford, Limousin ve Simmental

159



irklarindan olusan populasyonda et kalitesi 6zelliklerinin belirlenen gen polimorfizmleriyle
iligkisinin saptanmas1 amaciyla yaptiklari ¢aligmada G316A polimorfizminin 0. ve 6.
giinlerdeki L* degerine etkisinin benzer sekilde istatistiksel diizeyde 6nemsiz oldugu
gortlmektedir. Ancak bu polimorfizmin 6. giindeki renk varyasyonlar1 ve H* (tan-1 b*/a*)
degeri ile iligkisinin anlamli oldugu bildirilmektedir. Kaplanova ve arkadaslari (248)
Fleckvieh, Charolais, Simmental, Galloway, Blonde d’Aquitaine melezlerinde L* degerleri
ortalamalarinin GC ve GG genotipli hayvanlarda sirasiyla 37,42 ve 37,29 olmak (zere
birbirine oldukc¢a yakin degerler aldigini ve aradaki farkin istatistiksel diizeyde 6nemli
olmadigini belirlemiglerdir. Bu ¢alismadan elde edilen bulgular bu iki aragtirmayla
benzerlik gostermektedir. Buna karsin Mazzucco ve arkadaslarinin (250) 247 bas Brangus
sigirda p-calpain markirlarinin et kalitesine etkisinin belirlenmesi amaciyla yaptiklar
calismada ise genotiplere gore siniflandirilmig L* ortalamalari arasindaki farkin p<0,05
dizeyinde anlamli oldugu saptanmistir. Ayni ¢alismada CC, CG ve GG genotiplerini
tagityan hayvanlarin L* ortalamalari sirasiyla 39,37, 39,41 ve 38,49 olarak belirlenmistir.
Melucci ve arkadaslar1 da (231) Hereford sigirlarda CG ve GG hayvanlarin L*
ortalamalarini sirasiyla 32,22 ve 30,51 olarak hesaplamis ve iki genotip arasindaki farkin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu bildirmislerdir. Incelenen calismalarda analizlerin
birbirinden oldukga farkli sigir populasyonlarinda gergeklestirildigi gorilmektedir.
Bununla birlikte sigirlarin farkli yetistirme metotlarina (saf yetistirme/melezleme) tabi
tutulduklar1 da unutulmamalidir. Bu nedenle karsilasilan farkli sonuglarin bu yonleriyle de

ele alinmasi1 gerekmektedir.

L* Degerine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530I polimorfizminin L* degerine etkisinin p<0,05
diizeyinde 6nemli oldugu belirlenmistir. GG genotipe sahip hayvanlarin en yiiksek L*
degeri ortalamasina sahip oldugu goriilmektedir (35,37). AA ve AG genotipli hayvanlarda
ise bu ortalama sirasiyla 32,47 ve 34,99 olarak hesaplanmistir. AA hayvanlar heterozigot
hayvanlardan 2,52; GG hayvanlardan ise 2,9 daha diisiik L* degeri ortalamasina sahiptir.
AA hayvanlar ayn1 zamanda 34,27 olarak belirlenen genel ortalamadan 1,8 daha az
parlakliga sahiptir. Buna karsin Dunner ve arkadaslar1 (164) V5301 polimorfizminin L*
degerine etkisinin 6nemsiz oldugunu bildirmislerdir. Ribeca ve arkadaslari (148) da

Piemontese 1rk1 sigirlarda V5301 polimorfizminin L* degerine anlamli bir etkisinin
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bulunmadigini bildirmektedir. Tekstlr analizlerindeki etkileri belirlenmis olan bu
polimorfizm ile 24. saatteki L* degeri arasinda istatistiksel diizeyde anlaml1 bulunan bir
iliski bildirilmemistir (18). Ancak analizlerin gergeklestirildigi sigir populasyonlari
genellikle et¢i sigirlardan olugsmaktadir. Bu nedenle bu ¢alismadan elde edilen farkl

sonuglarin 1k faktoriinden ileri gelmis olabilecegi diisiiniilmektedir.

L* Degerine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alisgmada CAST- S20T polimorfizminin L* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlamli olmadig1 belirlenmesine karsin p<0,05 degerine yaklastig1 goriilmektedir (p=
0,08). GG ve CC genotipi tastyan homozigot hayvanlarda L* ortalamalar1 sirasiyla 34,14
ve 34,87 olarak belirlenmis; heterozigot hayvanlarda ise bu ortalamanin 33,82 oldugu
gortlmektedir. GC genotipli hayvanlar genel ortalamadan 0,45 daha diisiik ortalamaya
sahiptir. Juszczuk-Kubiak ve arkadaslar1 (22) Angus, Charolais, Limousin, Simmental,
Hereford, Holstein ve Polish Red irk1 sigirlarda CC, GC ve GG genotipli hayvanlarin L*
degeri ortalamalarin sirasiyla 38,90, 40,48 ve 38,80 olarak hesaplanmis ve olusan farkin
istatistiksel diizeyde anlamli olmadigini bildirmislerdir. Ancak bu ¢alismadan elde edilen
sonuglarin aksine heterozigot hayvanlarin daha yiiksek L* degerine ve daha koyu renkli ete
sahip oldugu belirlenmistir. Meydana gelen bu farklarin 1rk faktoriiniin yani sira ette
goriilen pH degisimlerinden de ileri gelebilecegi diisiiniilmektedir. Kesim sonrasi
optimum pH degerlerine ulasilamamanin ette tercih edilmeyen renk 6zelliklerine neden
oldugu bilinmektedir (2,11). Bu nedenle renk 6zelliklerinde goriilen farkliliklarin pH

diizeyini etkileyen faktorler agisindan da degerlendirilmesi gerekmektedir.

L* Degerine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerini tagiyan
hayvanlarin L* ortalamalar sirasiyla 34,15, 34,97 ve 33,70 olarak belirlenmistir. Bu
polimorfizmde TT hayvanlarin en diisiik L* degerine sahip oldugu goriilmektedir. Bu
genotipi tastyan hayvanlar genel ortalamadan 0,57 daha diisiik L* ortalamasina sahiptir.
Belirlenen bu farklarin istatistiksel diizeyde anlamli bulunmamasina karsin p<0,05

degerine yaklastig1 belirlenmistir (p=0,08). Silva ve arkadaslar1 (27) da benzer sonuglara
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ulagsmis ve Nellore irkinda A80V polimorfizminin L* degerine etkisinin p<0,05 diizeyinde

anlamli olmadigini belirlemislerdir.

L* Degerine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait L*
ortalamalar1 34,50, 34,30 ve 34,02 olarak belirlenmis ve genotipik gruplar arasindaki
farkin istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 goriilmiistiir (p>0,05). Buna karsin Reardon
ve arkadaslar1 (32) GHR geni S555G polimorfizminin longissimus ve semimembranosus
kaslarinda L* degerine etkisinin p<0,05 diizeyinde etkili oldugunu bildirmislerdir. Aym
calismada kesim sonrasi 2. giinde belirlenen L* ortalamalar1 M. longissimus’da 27,44,
29,81 ve 26,09; M. semimembranosus’da ise 25,86, 29,17 ve 24,94 olarak bildirilmektedir.
Bu caligmada ise kesim sonrasi 24. saatte L* ortalamalar1 arasindaki farkin 6nemsiz oldugu
belirlenmistir. Elde edilen bu farkli sonuglarin degerlendirilmesinde, 1k faktoriintin yani
sira mezbaha kosullari, sevk ve idare 6zelliklerinden biiyiik 6l¢iide etkilenen ve ette tercih
edilen renk olusumunu saglayan pH diizeyi degisimleri de g6z 6niinde bulundurulmalidir.
Bununla birlikte farkli sigir populasyonlarinda GHR- S555G polimorfizminin et rengi ile
iligkisini konu alan ¢aligmalar yetersiz diizeydedir ve giivenilir sonuglarin elde edilebilmesi

i¢cin genis populasyonlarda bu etkilerin arastirilmasi gerektigi sonucuna varilmistir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde L* degeri ortalamalar1 bakimindan gruplar
arasinda istatistiksel olarak anlamli farklar elde edilmemistir. CAPN1, CAST, LEP ve
GHR gen interaksiyonlarinin etteki renk parametrelerine (L*,a* ve b* degerleri) etkilerinin

incelendigi molekiiler diizeyde ¢alismaya rastlanmamustir.

a* Degeri (Kirmizihk)

a* Degerine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu calisgmada CAPN1- G316A polimorfizminin a* degerine etkisinin p<0,05
duzeyinde 6nemli olmadigi belirlenmistir. CC, CG ve GG genotiplerine ait a*
ortalamalarinin sirasiyla 10,55, 11,10 ve 10,69 oldugu goriilmektedir. En ytiksek a*

degerine heterozigot hayvanlarin sahip oldugu belirlenmesine ragmen genotipik gruplar
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arasindaki fark istatistiksel diizeyde anlam ifade etmemektedir. Li ve arkadaslar1 (4) da
Angus, Charolais, Herford, Limousin ve Simmental irklarindan olusan populasyonda
benzer sekilde G316A polimorfizmi ile a* degeri arasinda kesim sonrasi ve 6. giinde
yapilan olgtimler arasinda anlamli bir iligski saptamamiglardir. Ancak ayni ¢alismada bu
polimorfizmin 6. giindeki renk varyasyonlari ve H* (tan-1 b*/a*) degerine etkisinin
istatistiksel diizeyde 6nemli oldugu bildirilmektedir. Kaplanova ve arkadagslarinin (248)
Cek Cumhuriyeti’nde gergeklestirdikleri ¢alismada da CG ve GG genotipi tagiyan
hayvanlarin a* degeri ortalamalar1 sirasiyla 11,66 ve 11,57 olarak belirlenmis ve gruplar
arasindaki farklilik 6nemsiz bulunmustur. Mazzucco ve arkadaslar1 (250) da Brangus
sigirlarda CAPN1-G316A polimorfizmi igin CC, CG ve GG genotiplerine ait a* degeri
ortalamalarinin sirasiyla 20,93, 21,33 ve 21,22 olmak {izere birbirine yakin degerler
aldigin1 ve goriilen farkin istatistiksel diizeyde 6nemli olmadigini bildirmislerdir. Buna
karsin Melucci ve arkadaglar1 (231) ise Hereford sigirlarda CG ve GG genotipi tagiyan
hayvanlarin a* degeri ortalamalarinin sirasiyla 12,16 ve 10,79 oldugunu belirlemis ve
gruplar arasindaki bu farkin p<0,05 diizeyinde anlamli oldugu sonucuna ulasmiglardir.
Aragtirmalardan elde edilen sonuglar arasindaki farkliliklarin, yetistirme metotlar (saf
yetistirme/melezleme) ve/veya kesim kosullarindaki farkliliklardan ileri gelebilecegi de

g6z onilinde bulundurulmalidir.

a* Degerine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- V530I polimorfizminin a* degerine etkisinin istatistiksel
diizeyde etkili olmadigi belirlenmistir. AA, AG ve GG genotiplerinin a* ortalamalarinin
10,78, 10,89 ve 10,67 olmak tizere birbirine oldukca yakin degerler aldig1 goriilmektedir.

Benzer ¢alismalardan (148, 164) elde edilen veriler bu sonucu desteklemektedir.

a* Degerine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAST- S20T polimorfizminin a* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlamli olmadig1 belirlenmistir. En diisiik a* degerine CC genotipli hayvanlarin sahip
oldugu goriilmektedir (10,60). GG ve GC hayvanlarin a* ortalamalar: sirasiyla 10,98 ve

10,76 olarak belirlenmesine karsin genotipik gruplara gore siniflandirilmis olan ortalamalar
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arasindaki farkin 6nemsiz oldugu saptanmistir. Juszczuk-Kubiak ve arkadaslari (22)
Angus, Charolais, Limousin, Simmental, Hereford, Holstein ve Polish Red irki sigirlarda
CC, GC ve GG genotipli hayvanlarin a* degeri ortalamalarini sirasiyla 16,71, 16,52 ve
16,20 olarak belirlemislerdir. S20T polimorfizminin a* degerine etkisinin benzer sekilde

istatistiksel olarak dnemsiz oldugu goriilmektedir.

a* Degerine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizminin a* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlamli olmadig1 belirlenmesine karsin p<0,05 degerine yaklastigi goriillmektedir (p=0,08).
CC ve TT genotipi tasiyan hayvanlarin a* ortalamalari sirasiyla 10,17 ve 10,85 olarak
belirlenmistir. Heterozigot hayvanlarda ise bu ortalamanin 11,32 oldugu goriilmektedir.
Bununla birlikte Silva ve arkadaslari (27) Nellore irkinda A80V polimorfizminin a*
degerine etkisinin p<0,05 diizeyinde etkili oldugunu bildirmektedir. Bu ¢aligmadan elde
edilen bulgular ise Holstein irkinda LEP- A80V polimorfzminin a* degerine etkisinin
istatistiksel olarak 6nemsiz olmasina ragmen p<0,05 diizeyine yaklasmasi nedeniyle,

etkinin daha genis Holstein populasyonlarinda incelenmesi gerektigini isaret etmektedir.

a* Degerine GHR- S555G Polimorfizminin EtkKisi

Bu ¢alisgmada GHR- S555G polimorfizminin a* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlamli oldugu belirlenmistir (p<0,01). GG ve AG genotipi tasiyan hayvanlarin a*
ortalamalar sirasiyla 10,38 ve 10,49 olarak hesaplanmistir. AA hayvanlarda ise bu
ortalamanin 11,47 ye yiikseldigi goriilmektedir. AA hayvanlar genel ortalamadan 0,69;
GG hayvanlara gore ise 1,09 daha yiiksek a* degerlerine sahiptir. Buna karsin Reardon ve
arkadaglar1 (32) ise melez sigirlarda longissimus ve semimembranosus kaslarinda benzer
bir polimorfizm etkisinin bulunmadigini bildirmektedir. Ancak elde edilen bu farkli
sonuglarin degerlendirilmesinde 1irk ve yetistirme faktorleri de géz oniinde
bulundurulmalidir. Bununla birlikte GHR- S555G polimorfizminin et rengi ile iliskisini
konu alan ¢alismalar yetersiz diizeydedir ve giivenilir sonuglarin elde edilebilmesi i¢in

genis populasyonlarda bu etkilerin arastirilmasi gerekmektedir.
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Gergeklestirilen interaksiyon analizinde a* degeri ortalamalar1 bakimindan genotipik
gruplar arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iligki elde saptanmamistir. CAPN1, CAST,
LEP ve GHR geninteraksiyonlarinin etteki renk parametrelerine (L*,a* ve b* degerleri)

etkilerinin incelendigi molekiiler diizeyde ¢aligmaya rastlanmamustir.

b* Degeri (Sariik)

b* Degerine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizminin b* degerine etkisinin 6nemsiz oldugu
belirlenmistir (p>0,05). CC, CG ve GG genotiplerine ait b* ortalamalarinin sirastyla 9,15,
9,14 ve 9,29 olmak iizere birbirine oldukca yakin degerler gosterdigi ve meydana gelen
farklarin 6nemsiz oldugu goriilmektedir. Kaplanova ve arkadaslarinin (248)yaptigi
calisma da bu sonucu desteklemektedir. Ayni ¢galismada CG ve GG genotiplerine ait b*
degeri ortalamalar1 sirasiyla 9,69 ve 9,61 olarak hesaplanmis ve istatistiksel diizeyde
anlamli bulunmamistir. Li ve arkadaslari (4) ise G316A polimorfizmi ile b* degeri
arasinda kesim sonrasi ve 6. giinde yapilan 6l¢iimler arasinda anlamli bir iliski olmadigini
ancak bu polimorfizmin 6. giindeki tan-1 b*/a* formiiliiyle hesaplanan H* degerine
etkisinin p<0,05 diizeyinde anlamli oldugunu bildirmistir. Mazzucco ve arkadaslari (250)
da Brangus sigirlarda CC, CG ve GG genotiplerine ait b* degeri ortalamalarini sirastyla
11,86, 12,09 ve 11,93 olarak hesaplanmis; ancak belirlenen farklarin p<0,05 diizeyinde
onemsiz oldugunu saptamislardir. Buna karsin Melucci ve arkadaslari (231) ise Hereford
sigirlarda CG ve GG hayvanlarda b* degeri ortalamalarini sirasiyla 11,58 ve 10,51 olarak

belirlemis ve olusan farkin istatistiksel diizeyde 6nemli (p<0,05) oldugunu bildirmislerdir.

b* Degerine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAPN1- V5301 polimorfizminin b* degerine etkisinin istatistiksel
diizeyde etkili olmadig1 belirlenmistir. AA, AG ve GG genotiplerinin b* ortalamalarinin
9,18, 8,95 ve 9,45 olmak iizere birbirine oldukca yakin degerler aldig1 goriilmektedir.
Dunner ve arkadaslar1 (164) da benzer sekilde V5301 polimorfizmi ile b* arasinda

istatistiksel diizeyde anlamli bir iligki saptamamislardir. Buna karsin Ribeca ve arkadaslari
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(148) ise Piemontese 1rk1 sigirlarda V5301 polimorfizminde A alleli ile yiiksek b* degerleri
arasinda p<0,05 diizeyinde anlaml1 bir iligki oldugunu bildirmislerdir.

b* Degerine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAST- S20T polimorfizminin b* degerine etkisinin p<0,05 dlzeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. GG genotipi tasiyan hayvanlarin en diistik b* degeri
ortalamasina sahip oldugu saptanmistir (8,80). CC hayvanlarda ise bu ortalama 0,28 daha
yiiksek bir deger olan 9,08°dir. En kugik kareler varyans analizi sonucunda heterozigot
hayvanlarin b* degeri ortalamasinin 9,70’e yiikseldigi goriilmektedir. Bu genotipi tagiyan
hayvanlarin genel ortalamadan 0,50; GG hayvanlardan ise 0,90 daha yiiksek b* degerine
sahip oldugu belirlenmistir. Juszczuk-Kubiak ve arkadaslar1 (22) Angus, Charolais,
Limousin, Simmental, Hereford, Holstein ve Polish Red irk1 sigirlarda benzer sekilde GC
genotipli hayvanlarin en yiiksek b* degerine sahip oldugunu ve genotipik gruplar
arasindaki farkin p<0,05 diizeyinde 6nemli oldugunu belirlemistir. Elde edilen sonugclar bu

calismaya ait bulgularla benzerlik géstermektedir.

b* Degerine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada LEP- A80V polimorfizminin b* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde
anlamli olmadig1 belirlenmistir. CC, CT ve TT genotiplerine ait b* ortalamalar1 sirasiyla
8,86, 9,15 ve 9,58 olarak hesaplanmistir. TT hayvanlarin genel ortalamadan 0,38 daha
yiiksek ortalamaya sahip oldugu ve en yliksek b* degerini tasidig1 belirlenmesine karsin
genotipik gruplar arasindaki fark p<0,05 diizeyinde 6nemsiz oldugu saptanmistir. Buna
karsin Silva ve arkadaslarinin (27) Nellore 1irki sigirlarda gergeklestirdigi ¢alismada ise bu
verilerin aksine A80V polimorfizminin b* degerine etkisinin istatistiksel diizeyde anlaml

oldugu bildirilmektedir.
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b* Degerine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada GHR- S555G polimorfizminin b* degerine etkisi istatistiksel diizeyde
anlamli olmamakla birlikte en kii¢iik kareler varyans analizi sonucunda p<0,05 diizeyine
yaklastig1 goriilmektedir (p= 0,06). AG ve GG genotipi tasiyan hayvanlarin b* degeri
ortalamalari sirasiyla 9,42 ve 9,46 olarak hesaplanmistir. AA hayvanlarda ise bu
ortalamanin diger iki genotipe gore oldukga diisiik bir deger aldigi belirlenmistir (8,71).
Bu genotipe sahip hayvanlar genel ortalamadan 0,48; GG hayvanlara gore ise 0,75 daha
diisiik b* degerine sahiptir. Reardon ve arkadaslarinin (32) 130 bas Bos taurus melezinde
yaptiklar1 ¢aligmada benzer sekilde longissimus ve semimembranosus kaslarinda S555G

polimorfizminin b* degerine etkisinin anlamli bulunmadig: bildirilmektedir.

Gergeklestirilen interaksiyon analizinde b* degeri ortalamalar1 bakimindan gruplar
arasinda istatistiksel olarak anlamli sonuglar elde edilmemistir. CAPN1, CAST, LEP ve
GHR geninteraksiyonlarinin etteki renk parametrelerine (L*,a* ve b* degerleri) etkilerinin

incelendigi molekiiler diizeyde ¢alismaya rastlanmamagtir.

Tekstir Analizi

Tekstir Analizine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu caligmada CAPN1- G316A polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin p<0,01
diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir. CC ve CG genotipli hayvanlarda WBSF
ortalamalar1 sirastyla 2,30 ve 3,96 kglcm2 olarak hesaplanmistir. GG hayvanlarda ise bu
ortalamanin 5,46 kg/cm? oldugu goriilmiistiir. Bu genotipe sahip hayvanlar CC genotipe
sahip hayvanlardan 3,16 kg/cm?; heterozigot hayvanlardan 1,5 kg/cm? daha yiiksek
ortalamaya sahiptir. G316A polimorfizminin FCS degerlerine etkisinin p<0,01 dlzeyinde
anlamli oldugu belirlenmistir. CC ve CG genotipli hayvanlarda FCS ortalamalar1 sirasiyla
21,20 kgf/cm? ve 38,33 kgf/cm? olarak hesaplanmistir. GG hayvanlarda ise bu ortalamanin
54,48 kgf/cm®*ye yiikseldigi goriilmektedir. GG hayvanlar CC hayvanlara gore 33,28
kgf/cm? daha yiiksek FCS degerlerine sahiptir. Elde edilen veriler GG hayvanlarin diger
iki genotipe gore daha sert ete sahip oldugunu gostermektedir. Corva ve arkadaglarinin
(18) CAPN1- G316A polimorfizminin et gevrekligine etkilerini Angus, Limousin ve

Hereford irk1 melezlerinden olusan populasyonda inceledigi ¢alismada bu verileri
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destekleyen sonuglara ulagilmistir. CC, CG ve GG genotiplerine ait WBSF (kg)
ortalamalar sirasiyla 7,86, 8,73 ve 9,21 olarak hesaplanmig ve G316A polimorfizminin
etkisi p<0,05 diizeyinde anlamli bulunmustur. Ayni ¢alismada da benzer sekilde en yiiksek
WBSF degerlerine sahip genotip olarak GG goriilmektedir. CC hayvanlar ise en diisiik
degerleri tagimaktadir. Miquel ve arkadaslari (19) da Brangus ve Angus si8ir irklarinda
CAPN1- G316A polimorfizminin gevreklige etkisinin anlamli oldugunu belirlemis ve
benzer sekilde en yiiksek WBSF degerlerine sahip genotipik grubu GG olarak
saptamiglardir. Ayni ¢alismada CC, CG ve GG genotiplerine ait WBSF ortalamalari
sirasiyla 4,41 kg, 5,58 kg ve 6,29 kg olarak hesaplanmistir. Curi ve arkadaslari (152)
Nellore ve Angus melezlerinde ayni sekilde G316A polimorfizminin WBSF degerlerine
etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu belirlemislerdir. WBSF ortalamasinin
heterozigot hayvanlarda 3,03 kg; GG hayvanlarda ise 3,39 kg oldugu gériilmektedir. Bu
polimorfizmin WBSF degerlerine istatistiksel diizeyde anlamli etkileri ve et gevrekligi i¢in
onemli bir markir oldugu Page ve arkadaslarinin (14, 140) gerceklestirdikleri
arastirmalarda da bildirilmektedir. Tait ve arkadaslar1 (146), et gevrekliginde CAPN1 geni
G316A polimorfizmi ve CAST geni rs109221039 polimorfizminin interaksiyon analizinde
anlamli sonuglar bulunamamasina ragmen bu genlerin bireysel etkilerinin et gevrekliginde
belirleyici oldugunu ve seleksiyon programlarinda kullanilabilecegini bildirmektedir. Gill
ve arkadaslar1 (6) ise Aberdeen Angus melezlerinde CAPN1- G316A polimorfizminin
gevreklige istatistiksel diizeyde 6nemli etkisinin bulundugunu Tendorometer (MIRINZ-
AgResearch, Hamilton, New Zealand) ile yapilan 6l¢limler ve panel yontemi kullanarak
dogrulamiglardir. Ayni ¢alismada CC, CG ve GG genotiplerini tagiyan hayvanlarin
gevreklik ortalamalari (kilopascal= kPa) sirasiyla 22,25 kPa, 24,24 kPa ve 25,18 kPa
olarak Olcililmiis ve en yliksek degere benzer sekilde GG genotipinin sahip oldugu
belirlenmistir. Smith ve arkadaglar1 (246) Brahman sigirlarda CAPN1- G316A
polimorfizminin olgunlagmaya birakilan etlerde 14. giindeki WBSF degerlerine etkisinin
p<0,05 diizeyinde anlamli oldugunu bildirmektedir. CG ve GG genotiplerine ait 14.
giindeki bu degerler sirasiyla 3,50 kg ve 3,87 kg olarak belirlenmistir. Ayni ¢alismada 7.
giindeki degerler arasindaki farkin istatistiksel diizeyde anlamli olmamasina ragmen
p<0,05 degerine yaklastig1 goriilmektedir (p= 0,06). Ancak CC genotipi tasiyan hayvan
bulunmadig i¢in analizlerde yer almamaktadir. G316A polimorfizminin 14 giin
olgunlagmaya birakilan etlerde panel yontemi ile belirlenen gevreklige etkisinin
istatistiksel diizeyde anlamli oldugu Casas ve arkadaslar1 (3) tarafindan da bildirilmektedir.

Mazzucco ve arkadaslarinin (250) Brangus sigirlarda p-calpain markirlariin et kalitesine
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etkisinin belirlenmesi amaciyla yaptiklari calismada ise genotiplere gore siniflandirtlmis
WBSF ortalamalari 1., 7. ve 14. glinde incelenmis ve analizlerde G316A polimorfizm
etkisinin gevreklige p<0,05 diizeyinde anlamli oldugu saptanmistir. Etkinin
belirlenebilmesi i¢in gen interaksiyonlarinin modele eklendigi analiz (Analiz I) ve bireysel
polimorfizm etkilerinin incelendigi analiz (Analiz IT) olmak {izere iki farkli analiz
gerceklestirilmistir. Analiz I’de GG genotipi tagiyan hayvanlarin CC hayvanlara gére %
5,37 daha yiiksek WBSF degerlerine sahip oldugu belirlenmis ancak heterozigot
hayvanlara gére anlamli bir fark bulunmadigi goriilmustir. Analiz 1I’de ise GG
hayvanlarin CC hayvanlara gore % 8,65; heterozigot hayvanlara gore ise % 5,72 daha
yiiksek degerlere sahip oldugu belirlenmistir. Bununla birlikte farkli populasyonlarda
yapilan bazi ¢alismalarda ise CAPN1- G316A polimorfizmi ile WBSF degerleri arasinda
istatistiksel diizeyde anlamli bir iligki gozlenmemistir. Kaplanova ve arkadaslar (248)
Fleckvieh, Charolais, Simmental, Galloway, Blonde d’Aquitaine melezlerinde CAPN1-
G316A polimorfizmi igin CG ve GG genotipleri arasinda WBSF ortalamalar1 bakimindan
anlamli bir fark bulunmadigini bildirmislerdir. Benzer sekilde Melucci ve arkadaslari
(231) da Hereford sigirlarda CAPN1- G316A polimorfizmi icin CG ve GG hayvanlarin
WBSF ortalamalarinin sirasiyla 5,24 kg ve 5,17 kg olmak Uzere birbirine yakin degerler
aldigmni ve istatistiksel diizeyde dnemsiz oldugunu belirlemislerdir. Incelenilen
caligmalarin bircogunda CAPN1- G316A polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin
p<0,05 diizeyinde anlamli oldugu ve bu polimorfizmin et gevrekligi igin potansiyeli
yiiksek bir markir olarak seleksiyon programlarinda kullanilabilecegi sonucuna
varilmaktadir. Bu ¢alismadan elde edilen veriler de bu sonucu dogrulamaktadir. C
allelinin tekstiir analizlerinde daha diisiik WBSF ve FCS degerlerine neden olmasi
dolayisiyla daha yumusak et olusumu ile karakterize oldugu belirlenmistir. CAPNI-
G316A polimorfizmindeki bu durum beklenen bir etki olup; bu polimorfizm
degerlendirilen bu 6zelliginden dolay: ticari markir panellerinde de yerini almaktadir.
Bununla birlikte bu ¢alismada C allelinin, beklenen et tekstiirii etkilerinin yani sira;
temelde tercih edilmeyen bir durum olan diisiik canli agirlik ve karkas agirliklari ile de
istatistiksel olarak anlamli bir iliskisinin bulundugu saptanmistir. Amerika ve Kanada gibi
et sektorlinde yeterli diizeye ulagmis ve pazar dinamikleri agisindan eksikliklerin daha az
gozlendigi lilkelerde CAPN1- G316A polimorfizmi seleksiyon programlarinda et
gevrekligine etkileri bakimindan ele alinmakta ve canli agirlik ve karkas agirliklarina
etkileri takdir edilecegi lizere goz ardi edilmektedir. Tirkiye’deki et sektoriiniin giincel

durumu irdelendiginde ise yiiksek miktarda et liretiminin et kalitesinin 6niine gegtigi
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gortulmektedir. Bu nedenle CAPN1- G316A polimorfizminin gelecek donemde
gerceklesecek et verimi ve kalitesi konusundaki molekiiler calismalarda ve planlanan
seleksiyon programlarinda, bu polimorfizmin mevcut 6zellikleriyle de degerlendirilmesinin

faydali olabilecegi diisiintilmektedir.

Tekstir Analizine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530I polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin p<0,001
diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir. AA ve AG genotiplerini tagiyan hayvanlarin
WBSEF ortalamalarinin sirastyla 2,16 kg/cm? ve 3,36 kg/cm? oldugu gériilmektedir. GG
hayvanlarda ise bu ortalama 6,20 kg/cm?®’ye yiikselmistir. GG hayvanlarin AA hayvanlara
gore 4,04 kg/cm?; heterozigot hayvanlara gore ise 2,84 kg/cm? daha yiiksek WBSF
ortalamasina sahip oldugu belirlenmistir. GG genotipi tasiyan hayvanlarin ayni sekilde
FCS ortalamalarinin da diger iki genotipe gore oldukga yiiksek oldugu goriilmektedir. AA
ve AG hayvanlarda bu ortalama sirastyla 20,57 kgf/cm? ve 32,59 kgf/cm? olarak
belirlenmis; GG hayvanlarda ise 60,81 kgf/lcm®’ye yiikselmistir. Bu ¢alismadan elde
edilen verileri destekler sekilde, Corva ve arkadaslar1 (18) da CAPN1- V530l
polimorfizminin Angus, Limousin ve Hereford irki melezlerinden olusan populasyonda
AG ve GG genotipi tasiyan hayvanlarin WBSF ortalamalarini sirasiyla 7,98 kg ve 8,90 kg
olarak hesaplamis ve iki genotip arasindaki farkin istatistiksel diizeyde anlamli oldugunu
belirlemislerdir. Bununla birlikte Page ve arkadaslar1 (14) ise V5301 polimorfizminin 3.
giindeki WBSF degerlerine etkisinin 6nemsiz oldugunu bidirmekle birlikte 14. gtindeki
degerlere etkisini ise p<0,05 diizeyinde anlamli bulmuslardir. Buna karsin Allais ve
arkadaslar1 (84) ise Charolais, Limousin ve Blonde d’ Aquitaine 1rklarinda V530l
polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin 6nemsiz oldugunu bildirmektedir. Benzer
sekilde Ribeca ve arkadaslari (148) da Piemontese irki sigirlarda da bu polimorfizmin
WBSF degerlerine istatistiksel diizeyde anlamli olmadigini belirlemislerdir. Casas ve
arkadaglarinin (3) Brahman 1rki sigirlarda gergeklestirdikleri ¢alismada ise A alleline
rastlanmamis ve GG genotipinin sabit oldugu belirlenmemis; bu nedenle analizlere dahil
edilmemistir. Etkinin saptanmamasinda bu durumun da etkisinin olabilecegi
diistiniilmektedir. CAPN1- V5301 polimorfizmi birgok ¢alismada (14,18) et gevrekliginde
o6nemli bir markir olarak degerlendirilmektedir. Ancak bu polimorfizmin etkilerinin

incelendigi calismalarin G316A polimorfizmi kadar yogun olmadig1 goriilmiistiir. Bu

170



calismada CAPN1- V5301 polimorfizminin et tekstirtine olan etkisi p<0.001 diizeyinde
anlamli bulunmustur. Ancak incelenen ¢alismalarda analizleri gerceklestirilen
populasyonlarin hayli farkli sigir irklarindan olustugu goriilmiistiir. Elde edilen
sonuglardaki farkliliklarin bir kisminin da bu yilizden kaynaklanabilecegi diistiniilmektedir.
Bu nedenle CAPNL1 geni V5301 polimorfizminin et tekstrt analizlerine etkisinin farkl

sigir populasyonlarinda gergeklestirilmesi gerektigi sonucuna varilmigtir.

Tekstur Analizine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAST- S20T polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin p<0,05
diizeyinde anlamli olmadigi belirlenmistir. GG, GC ve CC genotipi tasiyan hayvanlarin
WBSF ortalamalarinin sirastyla 3,53 kg/cm?, 4,19 kg/cm? ve 4,00 kg/cm? olarak
hesaplanmistir. Ancak gruplar arasindaki fark istatistiksel diizeyde 6nemsizdir. FCS
ortalamalar1 bakimindan da benzer sekilde gruplar arasinda anlamli bir fark
gbzlenmemistir. Juszcuk-Kubiak ve arkadaslarinin (22) yaptigi ¢alismada da benzer
sonuglar elde edilmistir. CC, GC ve GG genotiplerine ait 79,34 N/cm?, 63,65 N/cm? ve
58,48 N/cm? olarak hesaplanmuis ve tekstiir analiz sonuglar1 bakimmndan gruplar arasinda

istatistiksel diizeyde anlamli fark bulunmamustir.

Tekstur Analizine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada LEP- A80V polimorfizminin WBSF degerlerine etkisi p<0,05 diizeyinde
onemsizdir. TT hayvanlarda bu degerin diger iki genotipe gore daha ytiksek oldugu
goriilmiistiir. CC genotipi tasiyan hayvanlar TT hayvanlara gore 1,01; heterozigot
hayvanlara gore ise 0,62 daha diisiik WBSF ortalamasina sahiptir. Ancak gruplar
arasindaki olusan bu farklarin istatistiksel diizeyde anlamli olmadig1 belirlenmistir. FCS
ortalamalar1 bakimindan da benzer sekilde gruplar arasinda anlamli bir fark
gbzlenmemistir. Silva ve arkadaslar1 (27) da benzer sekilde Nellore irkinda LEP- A80V
polimorfizmi igin genotipik gruplar arasinda tekstiir analizi sonuglari bakimindan 6nemli
bir fark belirlememislerdir. Ekzon 2’de yer alan Ex2FB ve E2JW polimorfizmlerinin
intramuscular yag kompozisyonuna etki ederek tekstiir analizlerinde istatistiksel diizeyde

anlaml farkliliklar meydana getirdigi ve gevreklik i¢in 6dnemli markirlar olduklari
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bildirilmekle beraber benzer etkiler ekzon 3’te yer alan A80V polimorfizmi i¢in

belirlenmemistir (114).

Tekstur Analizine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alisgmada GHR- S555G polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin istatistiksel
diizeyde anlaml1 olmadig1 ancak genotipik gruplar arasinda olusan farklarin p<0,05
diizeyine yaklastig1 belirlenmistir (0,07). AA ve AG hayvanlarda WBSF ortalamalarinin
sirastyla 3,85 kg/cm? ve 3,32 kg/cm? olmak iizere birbirine yakin degerler aldig1 ancak GG
hayvanlarda bu ortalamanin 4,55 kg/cm?’ye yiikseldigi goriilmiistiir. Genotiplere gore
siniflandirilmig FCS ortalamalar incelendiginde ise GG genotipe sahip hayvanlarin diger
iki genotipe gore belirgin sekilde yliksek ortalamaya sahip oldugu goriilmiistiir. AA ve AG
hayvanlarda bu ortalamalarin sirasiyla 37,15 ve 31,32 oldugu belirlenmistir. GG
hayvanlarda bu degerin 45,50 yiikseldigi saptanmistir. Genotipik gruplar arasindaki farkin
istatistiksel onem diizeyine olduk¢a yaklastigi goriilmektedir (p= 0,052). Benzer sekilde
Di Stasio ve arkadaslar1 (28) Piemontese 1rki sigirlarda et verimi ve kalitesine ait
Ozelliklerden yalnizca DL ortalamalar1 bakimindan anlamli sonuglarin elde edildigini ve
S555G polimorfizminin WBSF’ye etkisinin istatistiksel diizeyde énemli olmadiginm
bildirmislerdir. Reardon ve arkadaslar1 (32) da longissimus ve semimembranosus
kaslarinda S555G polimorfizminin WBSF degerlerine etkisinin bulunmadigini
belirlemislerdir. Bu ¢alismadan elde edilen veriler ise, S555G polimorfizminin WBSF
degerlerine etkisinin istatistiksel diizeyde 6nemli olmadigi sonucunu desteklemekle birlikte
p<0,05 diizeyine yaklastig1 ve genis populasyonlarda incelenmesi gerektigini isaret

etmektedir.

Pisirme Kaybi

Pisirme Kaybina CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAPN1- G316A polimorfizminin pisirme kaybina etkisinin p<0,05
diizeyinde anlamli olmadigi belirlenmistir. GG hayvanlarda pisirme kaybi ortalamasinin

%22,63 oldugu ve en yiiksek degere ulastig1 goriilmiistiir. CC hayvanlarda bu ortalama
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GG hayvanlara %2,76 daha diisiiktiir. Benzer sekilde Dunner ve arkadaslarinin (164) 15
farkl1 Avrupa s181r irkinda karkas ve et kalitesine etkili genlerin belirlenmesi amaciyla
gergeklestirdikleri calismada G316A polimorfizminin pisirme kaybina benzer bir etkisi
saptanmamustir. Kaplanova ve arkadaslar1 (248) da Fleckvieh, Charolais, Simmental,
Galloway, Blonde d’ Aquitaine melezlerinde CG ve GG genotiplerini tagiyan hayvanlarda
pisirme kaybi ortalamalarinin sirasiyla %31,65 ve %31,42 olmak Uzere birbirine oldukca
yakin degerler aldigini ve olusan farkin p<0,05 diizeyinde anlamli olmadigin1
belirlemislerdir. Buna karsin Cafe ve arkadaslar1 (251) Brahman sigirlarda C allelinin
%0,7 daha yiiksek pisirme kaybina (7. giin/semitendinosus kasi) neden oldugunu ve olusan
etkinin p<0,05 diizeyinde anlamli oldugunu bildirmislerdir. Ancak ¢alismada pisirme
yonteminin benzer olmasina karsin (70°C’de 60 dk) analizin Brahman irkinda
gergeklestirildigi goriilmektedir. Pisirme kaybinin degerlendirilmesinde pisirme
yonteminin etkisi malum olmakla birlikte ayni1 yontem uygulanan etlerde dahi yas ve
kaslarin fibriler yapisindan dolayi irklarda farkliliklarin meydana gelecegi bilinmektedir

(70, 71). Elde edilen sonuglarin bu yoniiyle de degerlendirilmesi gerekmektedir.

Pisirme Kaybina CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V530I polimorfizminin pisirme kaybina etkisinin p<0,05
dizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir. AG ve GG genotiplerine ait pisirme kaybi
ortalamalarinin sirastyla %23,77 ve %24,63 olmak iizere birbirine yakin degerler aldig1
ancak AA hayvanlarda bu ortalamanin %14,82 oldugu goriilmektedir. AA genotipi tasiyan
hayvanlarin pisirme kayb1 ortalamasinin GG hayvanlardan %9,81; heterozigot
hayvanlardan ise % 8,95 daha diisiik oldugu belirlenmistir. Buna karsin Ribeca ve
arkadaglar1 (148) Piemontese 1rk1 sigirlarda benzer bir etkinin olmadigini bildirmislerdir.
Pigirme kaybinin etlerin elde edildigi sigirlarin irk 6zelliklerinden dolayr myofibriler yap1
kaynakli unsurlardan etkilenebilecegi bildirilmektedir (70-71). Bu nedenle bu ¢alismada
kullanilan Holstein 1rk1 sigirlardan elde edilen sonuglarin Piemontese irkindan farkli olmasi
mimkunddr. Bununla birlikte V5301 polimorfizminin pisirme kaybina etkisinin
arastirildig1 calismalar yetersiz diizeydedir ve giivenilir sonuglarin elde edilebilmesi i¢in

farkl1 s1igir populasyonlarinda polimorfizm etkilerinin incelenmesi gerekmektedir.
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Pisirme Kaybina CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada CAST- S20T polimorfizminin pigirme kaybina etkisinin istatistiksel
diizeyde 6nemsiz oldugu belirlenmistir (p<0,05). GG, GC ve CC genotiplerine ait pisirme
kaybr1 ortalamalari sirasiyla %18,19, %22,36 ve %22,66 olarak hesaplanmistir. Bununla
birlikte Juszcuk-Kubiak ve arkadaslar1 (22) GC hayvanlarin diger iki genotipe gore daha
yiiksek pisirme kaybina sahip oldugu ve gruplar arasindaki farkin p<0,05 dlizeyinde
anlamli oldugunu bildirmektedir. Ancak arastirmanin gerceklestirildigi populasyon 138
bas sigir 7 farkl irktan olusmaktadir. Bu c¢alismada ise 400 bas Holstein 1rk1 sigirlar
kullanilmistir. Dolayistyla irk faktorleri ve kesim ile mezbaha kosullari gibi gevresel
etmenlerden oldukgca etkilenen et kalitesi parametrelerinin (13) degerlendirilmesinde bu

durum g6z onilinde bulundurulmalidir.

Pisirme Kaybina LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerine ait pisirme
kaybr1 ortalamalar1 %19,86, %20,69 ve %22,67 olarak hesaplanmis ve genotipler arasindaki
farkin p<0,05 diizeyinde anlamli olmadig1 belirlenmistir. A80V polimorfizminin pisirme

kaybina etkisinin arastirildigi calismaya rastlanmamustir.

Pisirme Kaybina GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alisgmada GHR- S555G polimorfizminin pisirme kaybina etkisinin p<0,01
diizeyinde anlamli oldugu belirlenmistir. AA ve AG genotipine sahip hayvanlarda pisirme
kaybi ortalamalari sirasiyla %19,93 ve %18,78 olarak hesaplanmistir. GG hayvanlarda ise
bu ortalama %24,50’ye yiikselmistir. GG hayvanlar AA hayvanlara gore %4,57;
heterozigot hayvanlara gore ise %5,72 daha yiiksek pisirme kaybina sahiptir. Buna karsin
Di Stasio ve arkadaslar (28) ise S555G polimorfizminin DL degerlerine istatistiksel
diizeyde anlamli etkisinin bulunmasina ragmen benzer sonuglarin pisirme kaybinda elde
edilmedigini bildirmektedir. Reardon ve arkadaslar1 (32) da benzer sekilde S555G
polimorfizminin pisirme kaybina etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli olmadigini
bildirmislerdir. Ancak bu iki ¢alismada (28, 32) da analizlerin gergeklestirildigi gruplarda

Holstein irkina yer verilmemistir. Bu ¢alismada elde edilen farkli sonucun
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degerlendirilmesinde 1rk faktoriiniin de géz 6niinde bulundurulmasi gerektigi sonucuna

varilmigtir.

Su Tutma Kapasitesi

En kiglk kareler varyans analizi sonucunda su tutma kapasitesi ile incelenen genlere
ait polimorfizmler arasinda herhangi bir istatistiksel diizeyde anlamli sonug

gbézlenmemistir.

Su Tutma Kapasitesine CAPN1- G316A Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- G316A polimorfizminde CC, CG ve GG genotiplerine ait su
tutma kapasitesi ortalamalarinin sirasiyla %10,43, %11,68 ve %12,60 oldugu ve genotipik
gruplar arasinda gozlenen farklarin p<0,05 diizeyinde 6nemli olmadig1 belirlenmistir.
Farkli sigir irklarinda gergeklestirilen benzer ¢alismalarda da G316A polimorfizmi ile su

tutma kapasitesi arasinda istatistiksel diizeyde anlamli bir iliski bildirilmemistir(4, 248).

Su Tutma Kapasitesine CAPN1- V5301 Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada CAPN1- V5301 polimorfizminde AA, AG ve GG genotiplerine ait su
tutma kapasitesi ortalamalarinin sirasiyla %9,37, %12,63 ve %12,70 olarak hesaplanmustir.
En diisiik su tutma kapasitesi ortalamasina AA genotipine sahip hayvanlarin oldugu
gozlenmektedir. Ancak AG ve GG hayvanlar birbirine oldukga yakin ortalamalara sahip
olup istatistiksel olarak bir 6nem teskil etmemektedir. Ribeca ve arkaslar1 (148) da benzer
sekilde V5301 polimorfizmi ile su tutma kapasitesi arasinda p<0,05 diizeyinde anlamli bir

iliski bulunmadigin bildirmektedir.
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Su Tutma Kapasitesine CAST- S20T Polimorfizminin Etkisi

Bu calismada CAST- S20T polimorfizmi ile su tutma kapasitesi arasinda istatistiksel
diizeyde anlamli bir iligki belirlenmemistir (p>0,05). Heterozigot genotipe sahip
hayvanlarda su tutma kapasitesi ortalamasinin diger iki genotipe gore daha yiiksek oldugu
gortlmektedir. Juszcuk-Kubiak ve arkadaglarinin (22) Angus, Charolais, Limousin,
Simmental, Hereford, Holstein ve Polish Red 1rki sigirlarda yaptiklari ¢alismadan elde
edilen veriler de bu sonucu desteklemektedir. Ayni ¢alismada CC, GC ve GG genotipe
sahip hayvanlarin su tutma kapasitesi ortalamalarinin (cm?g) 30,13, 30,18 ve 27,65 oldugu
ve bu calismadan elde edilen bulgulara benzer sekilde genotipik gruplar arasindaki farkin

p<0,05 diizeyinde 6nemli olmadig1 bildirilmistir.

Su Tutma Kapasitesine LEP- A80V Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢aligmada LEP- A80V polimorfizminde CC, CT ve TT genotiplerine ait su tutma
kapasitesi ortalamalarinin %11,40, %11,30 ve %12,00 olmak iizere birbirine yakin degerler
aldig1 ve istatistiksel 6nem diizeyine uzak oldugu belirlenmistir (p=0,83). A80V

polimorfizminin su tutma kapasitesine etkisinin incelendigi caligmaya rastlanmamigtir.

Su Tutma Kapasitesine GHR- S555G Polimorfizminin Etkisi

Bu ¢alismada GHR- S555G polimorfizminde AA ve AG hayvanlarda su tutma
kapasitesi ortalamasi sirasiyla %11,36 ve %10,78 olarak hesaplanmistir. GG hayvanlarda
ise bu ortalamanin %12,56’ya yiikseldigi ve bu genotipi tasiyan hayvanlarin heterozigot
hayvanlardan %1,78 daha yuksek su tutma kapasitesine sahip oldugu belirlenmistir.
Ancak en kii¢iik kareler varyans analizi sonucunda genotipik gruplar arasindaki farkin
p<0,05 diizeyinde 6nemsiz oldugu tespit edilmistir. Farkli sigir irklarinda gerceklestirilen

benzer ¢alismalardan (5, 32) elde edilen veriler de bu sonucu desteklemektedir.
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Sonug

CAPNI geni G316A polimorfizminin et kalitesi 6zelliklerinde 6nemli bir markir
oldugu bildirilmektedir. Bu polimorfizm etkisini 6zellikle gevreklik degerlerinde
gostermekte ve bu 6zelligi nedeniyle et kalitesi ile ilgili ticari markir panellerinde yer
almaktadir. Yapilan caligmalarda genellikle CC genotipinin diisiik canli agirlik
ortalamalarina sahip olmakla birlikte hedeflenen gevreklik degerlerine ulastig
belirlenmistir. Ancak G316A polimorfizminde C allel frekansinin oldukea diisiik oldugu
ve hatta CC genotipinin hi¢ bulunmadigi tespit edilmis ve bu nedenle bir¢ok ¢alismada bu
genotipin istatistiksel analizlerden ¢ikarildig1 goriilmiistiir. Ayrica bu polimorfizmin
Holstein irkinda et verimi ve 6zelliklerine etkisini belirlemek icin yapilan bilimsel
calismalarin son derece yetersiz oldugu dikkati ¢cekmektedir. Bu ¢alismada CAPNL1 geni
G316A polimorfizmi yoninden C allelinin Holstein 1irkinda tekstiir analizleri sonuglarina
beklenilen etkileri dogrulanmakla birlikte, canli agirlik ve karkas agirliklarina istatistiksel
acidan 6nemli 6l¢iide olumsuz etkileri oldugu belirlenmistir. Holstein irkinda C allel
frekansi beklenilen sekilde diislik olmasina ragmen (0,28) gerceklestirilen benzer
calismalardan oldukga yiiksek oldugu dikkati gekmektedir. GG genotipi, CC genotipine
gore +55,7 daha yiiksek canlt agirlik ortalamasina sahiptir. Canli agirlik ortalamalarindaki
bu fark GG genotipi tastyan bireylerin daha yiiksek karkas ol¢iilerine sahip olmasiyla
desteklenmektedir. G316A polimorfizminin gogiis ¢evresi disindaki diger tiim karkas
Olciilerinde anlamh etkileri bulunmaktadir. GG hayvanlarin diger genotipleri tagiyanlara
gore karkas ve but uzunlugu, but ¢evresi, i¢ gogiis derinligi, MLD alan1 ve kabuk yag1
kalinlig1 bakimindan daha ylksek degerlere sahip oldugu belirlenmistir. Elde edilen
veriler G316A polimorfizminde G allelinin daha iri viicut yapisi ve dolayisiyla daha
yiiksek canli agirlik ve karkas agirliklariyla iliskilendirilebilecegini isaret etmektedir.
Bununla birlikte C alleli ise arzu edilen gevreklik degerlerinin elde edilmesinde 6nem
tasimaktadir. Ancak Tiirkiye gibi kirmizi et iiretiminde ag¢iklarin goriildiigii tilkelerde daha
yiiksek diizeyde et elde edilmesinin et kalitesinin dolayisiyla gevreklik parametrelerinin
onune gectigi unutulmamalidir. Bununla birlikte daha giivenilir sonuglarin elde
edilebilmesi icin bu ¢alismada elde edilen sonuglarin daha genis Holstein

populasyonlarinda test edilmesi ve dogrulanmasi gerekmektedir.

CAPNL1 geni V5301 polimorfizminin et kalite 6zellikleri bakimindan 6nemli bir markir

oldugu ve gevreklige etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli oldugu bildirilmektedir.
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Ayrica V530I polimorfizmi de G316A gibi et kalitesinde belirleyici ticari markir
panellerinde yer almaktadir. Bu ¢alismadan elde edilen sonuclar da bu bilgileri
desteklemektedir. Bununla birlikte V530I polimorfizminin 24. saatteki pH ve L* degerleri
ile pisirme kaybina etkisi bulundugu belirlenmistir. GG genotipinin diger iki genotipe gore
daha parlak et rengine ve daha yuksek pisirme kaybina sahip oldugu goriilmektedir. AA
genotipi ise en yiilksek pH ortalamas1 gostermektedir. incelenen diger fenotipik 6zellikler

bakimindan bu polimorfizmin istatistiksel diizeyde anlamli etkisi saptanmamuistir.

CAST geni S20T polimorfizminin canli agirliga etkisinin istatistiksel diizeyde anlamli
oldugu ve GG genotipi tagiyan hayvanlarin heterozigot hayvanlara gore +18,2 kg daha
yiiksek canli agirlik ortalamasina sahip oldugu belirlenmistir. Ancak bu polimorfizmin
karkas agirliklar1 ve karkas randimanina benzer etkisinin olmadig1 goriilmektedir. S20T
polimorfizminin i¢ g6giis derinliine p<0,05 diizeyinde etkisi canli agirlik/karkas agirlig
dengesine ait verilerin degerlendirilmesinde i¢ organ, deri ve bag agirliklarinin géz 6niinde
bulundurulmasi gerektigini isaret etmektedir. Ayrica bu polimorfizmin 24. saatteki b*
degerlerine de etkili oldugu belirlenmistir. Et renginin degerlendirilmesinde 6nemli bir
parametre olan b* degeri i¢in heterozigot hayvanlarin en yliksek ortalamaya sahip oldugu
saptanmistir. CAST, gevreklik bakimindan belirleyici bir gen olarak bildirilmesine ragmen

bu caligmada S20T polimorfizmi i¢in benzer bir etkiye rastlanmamastir.

LEP geni A80V polimorfizminin incelenen 20 fenotipik veriden herhangi birisi ile
istatistiksel diizeyde anlamli iligkisi gozlenmemistir. Ancak enerji metabolizmasi ve gida
tiketiminin regllasyonunda 6nemli bir islevi oldugu bilinen LEP genine ait
polimorfizmlerin et verimi ve kalitesine etkilerinin farkli sigir populasyonlarinda

incelenmesi gerekmektedir.

GHR geni S555G polimorfizminin 24. saatteki pH degerlerine p<0,01 diizeyinde
anlaml etkisinin bulundugu belirlenmistir. pH diizeyindeki degismeler et kalitesinin
degerlendirilmesinde ve istenilen parametrelerin elde edilmesinde belirleyici bir role
sahiptir. Bu nedenle genotipik gruplar arasindaki pH ortalamalarina ait farkliliklar kritik
onem tagimaktadir. S555G polimorfizminde GG genotipi tasiyan hayvanlarin diger iki
genotipe gore oldukea yliksek pH degerlerine sahip oldugu goriilmektedir. Ayni sevkiyat,
kesim ve depolama kosullarina sahip ortamda elde edilen bu sonu¢ pH degisimlerinin
molekiiler diizeyde genetik yapidan etkilendiginin en 6nemli kanitidir. Ayrica GG

genotipli hayvanlar daha diisiik a* degerlerine ve yiiksek pisirme kayb1 ortalamasina
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sahiptir. Bu sonuglarin nedeninin yiiksek pH degerleri olabilecegi sonucuna varilmistir.
pH degerinin 5,5 diizeyine diismesi gevrekligi arttirirken, tekrar ylikselmesinin gevrekligin
azalmasina neden oldugu bilinmektedir. Ancak S555G polimorfizminin WBSF

degerlerine istatistiksel diizeyde anlamli etkisi gézlenmemistir.

Bu ¢aligmada belirlenen polimorfizmlerin bireysel etkilerinin yan sira ikili
interaksiyonlar her bir fenotipik veri i¢in ayrica istatistiksel modelde etken ekleme-eleme
yontemi ile degerlendirilmistir. En kiiclik kareler varyans analizinde CAST- S20T x LEP-
A80V interaksiyonunun karkas randimanina; CAPN1- V5301 x GHR- S555G ve LEP-
A80V x S555G interaksiyonlarmin pH degerlerine; CAPN1- G316A x CAPN1- V5301 ve
CAPN1- V530l x CAST- S20T interaksiyonlarinin ise but ¢cevresine etkilerinin dnemli
oldugu belirlenmistir (p<0,01). CAPN1, CAST, LEP ve GHR genleri ve
interaksiyonlarinin et verimi ve kalitesine etkilerinin karkas 0lciileri ile birlikte arastirildigi
bilimsel ¢alisma bulunmamaktadir. Ozetle, bu ¢alisma Holstein irkinda et verimi ve karkas
ozellikleri bakimindan, fenotipik veriler ile belirlenen aday gen interaksiyonlar1 arasindaki

iliskinin molekiiler diizeyde incelendigi ilk ¢calismadir.

Holstein 1rk1 erkek sigirlarda CAPN1- G316A, CAPN1- V5301, CAST- S20T, LEP-
A80V ve GHR- S555G polimorfizmlerinin frekanslari ve bu polimorfizmlerin bireysel ve
ikili interaksiyonlarinin canli agirlik, karkas 6zellikleri ve et kalitesine etkilerinin ortaya
konulmasi amaciyla gergeklestirilen bu ¢calismada 6zgiin sonuglara ulagilmis ve seleksiyon
programlarinda degerlendirilmesi mimkin 6nemli bilgiler elde edilmistir. Gliniimiizde
molekiiler caligmalar et sektoriinde giderek yogunlugunu artirmaktadir. Tiirkiye bu
calismalarin oldukga gerisinde kalmakla birlikte niifus artigsina bagli olarak giin gegtikge
artan kirmizi et agigin1 milli kaynaklar yoluyla kapatmak yerine ithalat se¢enegini tercih
etmektedir. Hayvan sayisindaki artisa ragmen et sektoriindeki organizasyon ve
uygulamalardaki eksiklikler, et arzinin talebi karsilayamamasi ve dolayisiyla et fiyatlarinin
artmasina yol agmistir. Molekiiler diizeyde yapilan ¢caligmalar, genetik yapinin, et verimi
ve kalitesi konusunda ¢ok énemli oldugunu ortaya koymustur. Bu sayede et verimi ve
kalitesi gibi genellikle kesim sonrasi saptanabilen 6zelliklerin 6nceden belirlenmesine ve
mevcut potansiyelin ortaya konulmasina da imkan saglamistir. Bu nedenle Tiirkiye’de et
materyali olarak degerlendirildiginde ¢ok 6nemli bir potansiyele sahip olan Holstein
irkinda elde edilen bu sonuglar sektdrde stratejik onem tagimaktadir. Ayrica bu ¢alisma,

karkas ve but uzunlugu, but ve gégiis cevresi ve i¢ gdgiis derinligi gibi karkas Ol¢iilerinin
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genis Holstein populasyonunda belirlendigi ve molekiiler diizeyde degerlendirildigi ilk
calisma olmustur. Molekiiler diizeyde saptanan bu 6nemli polimorfizm/interaksiyon
etkilerinin ve pozitif korelasyonlarin daha genis populasyonlarda degerlendirilmesi elde
edilen sonuglarin seleksiyon programlarina dahil edilmesine olanak saglayacak ve erken
donemde sigirlarin secilebilmesine dolayisiyla yiiksek diizeyde ve kaliteli et liretimine

katkida bulunacaktir.
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EKLER

EK-1: Varyans Analizi Tablolar1

Ek Tablo-1. Canli agirliga iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Varyasyon Kaynagi SerbeSt“.k Kareler Kareler F Degeri p Degeri
Derecesi
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 110 54,8 0,02 0,979
Kesim yasi 7 65242 9320,2 3,56 0,001
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 69881 34940,7 13,33 0,001
CAPN1- V530l 2 1366 683,2 0,26 0,771
CAST- S20T 2 17280 8640,2 3,30 0,038
LEP- ABOV 2 587 293,4 0,11 0,894
GHR- S555G 2 11506 5752,8 2,19 0,113
Hata 380 996094 2621,3
Genel 399 1291713
Ek Tablo-2. Sicak karkasa iligskin en kii¢iik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligi?goln SSEE:cS:telslik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 973 486,4 0,58 0,561
Kesim yas1 7 28089 4012,8 4,78 0,000
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 25816 12908,0 15,37 0,001
CAPN1- V530l 2 240 120,2 0,14 0,867
CAST- S20T 2 4074 2036,9 2,43 0,090
LEP- ABOV 2 272 135,9 0,16 0,851
GHR- S555G 2 2839 1419,7 1,69 0,186
Hata 380 319158 839,9
Genel 399 456364
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Ek Tablo-3. Soguk karkasa iligskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 612 305,8 0,37 0,689
Kesim yas1 7 27583 3940,5 4,80 0,000

Genetik Faktorler

CAPN1- G316A 2 25286 12643,0 15,39 0,001
CAPN1- V530l 2 238 1191 0,14 0,865
CAST- S20T 2 4072 2036,0 2,48 0,085
LEP- ABOV 2 279 139,5 0,17 0,844
GHR- S555G 2 2784 1391,8 1,69 0,185
Hata 380 312193 821,6
Genel 399 439682

Ek Tablo-4. Karkas randimanina iligskin en kii¢iik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis
Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi

Varyasyon Serbestlik
Kaynag Derecesi

Cevre Faktorleri

Mevsim 2 47,84 23,9225 5,84 0,003

Kesim yasi 7 69,48 9,9251 2,42 0,019
Genetik Faktorler

CAPNL1- G316A 2 34,27 17,1325 4,18 0,016

CAPNL1- V530l 2 2,64 1,3183 0,32 0,725

CAST- S20T 2 50,83 25,4125 6,21 0,002

LEP- A8BOV 2 3,88 1,9406 0,47 0,623

GHR- S555G 2 1,30 0,6507 0,16 0,853
Interaksiyon

CAST- S20T x

LEP- ASOV 4 57,34 14,3338 3,50 0,008
Hata 376 1539,70 4,0950

Genel 399 2101,67

182



Ek Tablo-5. Kabuk yagi kalinligina iliskin en kugik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis
Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi

Varyasyon Serbestlik
Kaynag Derecesi

Cevre Faktorleri
Mevsim 2 26,115 13,0576 14,50 0,000
Kesim yas1 18,531 2,6473 2,94 0,005

\‘

Genetik Faktorler

CAPN1- G316A 2 11,827 5,9136 6,57 0,021
CAPN1- V530l 2 0,313 0,1566 0,17 0,840
CAST- S20T 2 0,799 0,3995 0,44 0,642
LEP- ABOV 2 0,366 0,1828 0,20 0,816
GHR- S555G 2 0,966 0,4831 0,54 0,585
Hata 380 342,272 0,9007
Genel 399 439,897

Ek Tablo-6. MLD alanna iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis
Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi

Varyasyon Serbestlik
Kaynag Derecesi

Cevre Faktorleri

Mevsim 2 738,5 369,26 2,29 0,103
Kesim yasi 7 1317,9 188,28 1,17 0,322
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 2933,5 1466,73 9,08 0,006
CAPN1- V530l 2 347,3 173,66 1,07 0,342
CAST-S20T 2 141,2 70,62 0,44 0,646
LEP- ABOV 2 88,9 44,43 0,27 0,760
GHR- S555G 2 295,7 147,86 0,92 0,401
Hata 364 58821,0 161,60

Genel 383 64459,9
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Ek Tablo-7. Mermerlesme derecesine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 3,838 1,9192 2,69 0,069
Kesim yasi 7 3,586 0,5123 0,72 0,657
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 0,814 0,4072 0,57 0,566
CAPN1- V530I 2 0,428 0,2140 0,30 0,741
CAST- S20T 2 0,402 0,2010 0,28 0,755
LEP- A8OV 2 1,776 0,8881 1,24 0,289
GHR- S555G 2 0,792 0,3960 0,56 0,575
Hata 349 248,975 0,7134
Genel 368 262,488
Ek Tablo-8. pH degerlerine iliskin en kiiciik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligri?goln SSEESEEIS':( Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 0,3272 0,163616 5,60 0,004
Kesim yasi 7 0,7896 0,112800 3,86 0,000
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 0,0072 0,003603 0,12 0,884
CAPN1- V530I 2 0,5219 0,260945 8,93 0,000
CAST- S20T 2 0,0143 0,007128 0,24 0,784
LEP- ABOV 2 0,1457 0,072830 2,49 0,084
GHR- S555G 2 0,9642 0,482077 16,49 0,000
Interaksiyon
CAPNL1- V5301 x
GHR- S555G 4 0,7648 0,191198 6,54 0,004
LEP- A80V x
GHR- S555G 4 0,4334 0,108343 3,71 0,006
Hata 372 10,8748 0,029233

Genel 399 14,8654
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Ek Tablo-9. Karkas uzunluguna iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Varyasyon Serbestlik Diizeltilmis Diizeltilmis
vt Derecesi Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 102,49 51,246 6,63 0,001
Kesim yasi 7 189,67 27,096 3,51 0,001
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 131,39 65,693 8,50 0,004
CAPN1- V530I 2 5,98 2,990 0,39 0,679
CAST- S20T 2 2,03 1,013 0,13 0,877
LEP- A8OV 2 10,95 5,477 0,71 0,493
GHR- S555G 2 6,79 3,396 0,44 0,645
Hata 348 2688,17 7,125
Genel 367 3136,30
Ek Tablo-10. But uzunluguna iliskin en kiigiik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 38,27 19,1326 7,25 0,001
Kesim yasi 7 35,84 5,1201 1,94 0,063
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 20,48 10,2405 3,88 0,022
CAPN1- V530I 2 1,58 0,7880 0,30 0,742
CAST- S20T 2 3,03 1,5156 0,57 0,564
LEP- A8OV 2 12,61 6,3036 2,39 0,093
GHR- S555G 2 7,25 3,6246 1,37 0,255
Hata 348 918,71 2,64
Genel 367 1077,87
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Ek Tablo-11. But gevresine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Varyasyon Serbestlik Diizeltilmis Diizeltilmis
vt Derecesi Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 197,35 98,6762 26,32 0,000
Kesim yasi 7 50,70 7,2431 1,93 0,064
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 60,13 30,0632 8,02 0,005
CAPN1- V530I 2 20,59 10,2948 2,75 0,066
CAST- S20T 2 57,95 28,9731 7,73 0,007
LEP- ABOV 2 13,11 6,5545 1,75 0,176
GHR- S555G 2 0,95 0,4749 0,13 0,881
Interaksiyon
CAPN1- G316Ax
CAPN1- V530 4 99,23 14,8066 3,95 0,004
CAPN1- V530Ix
CAST- S20T 4 55,67 13,9174 3,71 0,006
Hata 337 1263,43 3,7491
Genel 364 1926,98
Ek Tablo-12. Gogiis ¢evresine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligi?gln SS;?S’ESS':( Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 81,26 40,6301 4,84 0,008
Kesim yasi 7 114,81 16,4008 1,95 0,061
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 30,64 15,3182 1,82 0,163
CAPN1- V530I 2 4,14 2,0724 0,25 0,781
CAST- S20T 2 18,50 09,2481 1,10 0,333
LEP- A8OV 2 1,55 0,7761 0,09 0,912
GHR- S555G 2 12,30 6,1517 0,73 0,481
Hata 348 2921,34 8,3947
Genel 367 3411,99
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Ek Tablo-13. i¢ gogiis derinligine iligkin en kiiciik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 81,26 40,6301 4,84 0,008
Kesim yas1 7 114,81 16,4008 1,95 0,061
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 41,78 20,8878 4,31 0,014
CAPN1- V530l 2 3,29 1,6469 0,34 0,712
CAST- S20T 2 38,06 19,0322 3,93 0,021
LEP- ABOV 2 1,94 0,9705 0,20 0,818
GHR- S555G 2 14,57 7,2855 1,50 0,224
Hata 348 1685,26 4,8427
Genel 367 1991,47
Ek Tablo-14. L* degerine iliskin en kii¢iik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 127,58 63,789 3,94 0,020
Kesim yas1 7 116,45 16,635 1,03 0,410
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 46,25 23,125 1,43 0,241
CAPN1- V530l 2 98,01 49,007 3,03 0,049
CAST- S20T 2 81,00 40,501 2,50 0,083
LEP- ABOV 2 80,05 40,024 2,47 0,086
GHR- S555G 2 9,22 4,608 0,28 0,752
Hata 380 6145,67 16,173

Genel 399 6872,34
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Ek Tablo-15. a* degerine iliskin en kiiciik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Mevsim 2 112,99 56,494 6,70 0,001
Kesim yas1 7 83,68 11,955 1,42 0,197

Genetik Faktorler

CAPN1- G316A 2 16,77 8,384 0,99 0,371
CAPN1- V530l 2 3,66 1,831 0,22 0,805
CAST- S20T 2 6,26 3,128 0,37 0,690
LEP- ABOV 2 41,88 20,941 2,48 0,085
GHR- S555G 2 86,90 43,451 5,15 0,006
Hata 380 3203,83 8,431
Genel 399 3900,13

Ek Tablo-16. b* degerine iliskin en kii¢iik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis
Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplamn  Ortalamasi

Varyasyon Serbestlik
Kaynag Derecesi

Cevre Faktorleri

Mevsim 2 66,84 33,421 4,16 0,016
Kesim yasi 7 243,7 34,818 4,33 0,000
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 2,22 1,110 0,14 0,871
CAPN1- V530l 2 19,36 9,678 1,20 0,301
CAST-S20T 2 51,85 25,925 3,23 0,041
LEP- ABOV 2 24,25 12,127 1,51 0,222
GHR- S555G 2 43,88 21,941 2,73 0,066
Hata 380 3053,40 8,035

Genel 399 3531,55
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Ek Tablo-17. WBSF~ degerlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Canli agirlik 1 12,759 12,7595 9,66 0,004
Mevsim 2 1,380 0,6898 0,52 0,598
Kesim yas1 S) 11,354 2,2709 1,72 0,160
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 17,591 8,7954 6,66 0,004
CAPN1- V530l 2 50,421 25,2106 19,09 0,000
CAST- S20T 2 1,391 0,6956 0,53 0,596
LEP- ABOV 2 5,056 2,5282 1,91 0,165
GHR- S555G 2 7,345 3,6726 2,78 0,078
Hata 31 40,948 1,3209
Genel 49 256,859
"WBSF: Warner Bratzler Kesme Kuvveti (Warner Bratzler Shear Force)
Ek Tablo-18. FCS’ degerlerine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi
.. Diizeltilmis Diizeltilmis
Vligri?goln SSEESEEIS':( Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Canli agirlik 1 1390,7 1390,67 9,15 0,005
Mevsim 2 40,4 20,21 0,13 0,876
Kesim yas1 5 1237,2 247,44 1,63 0,182
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 2014,5 1007,26 6,62 0,004
CAPN1- V530l 2 4989,3 249463 16,41 0,000
CAST- S20T 2 261,3 130,64 0,86 0,433
LEP- ABOV 2 641,4 320,68 2,11 0,138
GHR- S555G 2 991,8 495,91 3,26 0,052
Hata 31 4713,4 152,04
Genel 49 27279,1

*FCS: Ilk Basing Direnci (First Compressive Stress)

189



Ek Tablo-19. Pisirme kaybina iligkin en kii¢iik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis

Vligi?gln Sggtr)g(s:g;ik Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi
Cevre Faktorleri
Canli agirlik 1 18,00 17,9982 1,26 0,271
Mevsim 2 1,59 0,7936 0,06 0,946
Kesim yas1 5 153,03 30,6064 2,14 0,087
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 25,99 12,9941 0,91 0,414
CAPN1- V530l 2 107,17 53,5836 3,74 0,035
CAST- S20T 2 66,49 33,2454 2,32 0,115
LEP- ABOV 2 33,78 16,8876 1,18 0,321
GHR- S555G 2 192,94 96,4719 6,74 0,004
Hata 31 443,95 14,3209
Genel 49 1551,89

Ek Tablo-20. Su tutma kapasitesine iliskin en kiigiik kareler varyans analizi

Diizeltilmis Diizeltilmis
Kareler Kareler F Degeri  p Degeri
Toplam1  Ortalamasi

Varyasyon Serbestlik
Kaynag Derecesi

Cevre Faktorleri

Canli agirlik 1 10,816 10,8159 2,21 0,147
Mevsim 2 10,817 5,4085 1,10 0,344
Kesim yasi 5 30,730 6,1460 1,25 0,308
Genetik Faktorler
CAPN1- G316A 2 6,883 3,4415 0,70 0,503
CAPN1- V530l 2 13,911 6,9556 1,42 0,257
CAST-S20T 2 6,080 3,0400 0,62 0,544
LEP- ABOV 2 1,826 0,9131 0,19 0,831
GHR- S555G 2 16,524 8,2622 1,69 0,202
Hata 31 151,854 4,8985
Genel 49 298,551
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SNP
CAPN1
CAST
LEP
GH
GHR
GHRH
hormone)
POMC
MC4R
PC1
IGF-I
DGAT1
SCD1
UTR
RACE
ATP
SDS

TE
MgCl,
dNTP

F primer
R primer
dH,0
CO;
NaCl
EtBr

A

G

C

T

PCR

EK-2: Simgeler ve Kisaltmalar Dizini

: Tek niikleotid polimorfizmi (Single nucleotide polymorphism)
: Calpainl

. Calpastatin

. Leptin

: Blylime hormonu (Growth hormone)

: Blylme hormonu reseptori (Growth hormone receptor)

Biiylime hormonu salgilatici hormon (Growth hormone releasing

: Proopiomelanokortin (Proopiomelanocortine)

: Melanokortin-4 reseptori (Melanocortin-4 receptor)

: Prokonvertaz 1 (Proconvertase 1)

: Insiilin benzeri bilyiime faktorii (Insulin-like growth factor 1)
: Diagilgliserol O-agiltransferaz 1 (Diacylglycerol O-acyltransferase 1)
. Stearoil CoA desaturaz 1 (Stearoyl-CoA desaturase 1)
: Translasyonu yapilmayan bolge (Untranslated region)
: Rapid amplification of cDNA end

: Adenozin trifosfat

: Sodyum Dodesil Sulfat

: TrisEDTA

: Magnezyum Klortr

: Deoksi Nukleotit Trifosfat

: Forward primer

: Reverse primer

: Distile su

: Karbondioksit

: Sodyum Klorr

. Etidyum Bromr

: Adenin

: Guanin

: Sitozin

: Timin

: Polimeraz Zincir Reaksiyonu (Polymerase chain reaction)
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DNA : Deoksiribonukleik asit

RFLP : Restriksiyon Fragment Uzunluk Polimorfizmi (Restriction fragment length
polymorphism)

B¢ : Baz cifti

cM : SantiMorgan

ml : Mililitre

ul : Mikrolitre

ng : Nanogram

g : Gram

pmol : Pikomol

mM : Mikromolar

kg : Kilogram

kPa . Kilopascal

cm : Santimetre

sn . Saniye

dk : Dakika

MLD : Musculus longissimus dorsi

IMF : Kaslar aras1 yag dagilimi (Intramuscular fat)

WHC : Su tutma kapasitesi (Water holding capacity)

NPN : Non protein nitrojen

WBSF : Warner Bratzler kesme kuvveti (Warner Bratzler shear force)

FCS : 11k basing direnci (First compressive stres)

DL : S1zint1 su kayb1 (Drip loss)

DFD : Koyu renkli, sert, kuru (Dark, firm, dry)

PSE : Soluk renkli, yumusak, sulu (Pale, soft, exudative)

HWE : Hardy-Weinberg dengesi (Hardy-Weinberg equilibrium)

QTL : Kantitatif 6zellik lokuslar1 (Quantitive trait loci)

MAS : Markir yardimli seleksiyon (Marker Assisted Selection)

GLM : Genel lineer model (General lineer model)

USDA : Amerika Tarim Departmani (United States Department of Agriculture)

BTA : Bos taurus
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kaginmayan ve her konuda yardim ve desteklerini esirgemeyen danigsman hocam saymn
Prof. Dr. Faruk BALCI basta olmak {izere laboratuar ¢caligmalarin1 tamamlamami saglayan,
genetik bilimindeki engin bilgi ve tecriibesini her zaman benimle paylagsmis olan ve her
zaman ailemden birisi olarak gérecegim hocam sayin Prof. Dr.Hale SAMLI’ya et kalitesi
ozelliklerinin belirlenmesinde deneyimlerini paylagan ve laboratuar kapilarini ¢ekinmeden
acan Istanbul Universitesi Veteriner Fakiiltesi Zootekni Anabilim Dal1 8gretim iiyeleri;
sayin Prof. Dr. Alper YILMAZ ve Prof. Dr. Biilent EKiZ’e; Dr. Hiilya YALCINTAN a,
Aras. Gor. Pembe Dilara AKIN’a, desteklerini esirgemeyen hocam sayin Prof. Dr. Sahsene
ANAR’a, anabilim dalimiz 6gretim {iyelerinden hocam saym Dog. Dr. Ozden
COBANOGLU’na, uzun ve zor bir siire¢ olan doktora egitimimde her zaman yanimda olan
ve sikintilarimi paylasan is arkadaglarim Aras. Gor. Bahadir SOYUDAL ve Deniz
DINCEL’e, DNA izolasyonlarinda yardime1 olan Zahra KESKIN’e, her zaman yanimda
olan Dokt. Ogr. Ece CERCI’ye yardimlarindan dolay1 tesekkiirlerimi sunarim.

Bu arastirmay1 finansal agidan destekleyen Uludag Universitesi Bilimsel Arastirma
Projeleri (BAP) Komisyon Baskanligina ve saha ¢aligmalarinin gergeklestirilmesine olanak
saglayan BANVIT A.S.’ye tesekkiir ederim. Ayrica arastirmay1 destekleyen ve drneklerin
temininde yardime1 olan BANVIT A.S. kirmiz et iiretim direktorii sayin Ramazan

CAKIR’a katkilarindan dolay1 tesekkiir ederim.

Herkesten once, egitimimi saglayarak beni bugiinlere getiren, bana her zaman maddi
ve manevi destek olan, zorluklar karsisinda moral vererek yllmadan devam etmemi
saglayan ve benim i¢in diinyadaki en degerli ve saygi deger insanlar olan sevgili annem
Nuran ARDICLI, babam Ali thsan ARDICLI ve ablam Seda ARDICLI’ya sonsuz

minnetimi ve tesekkiirlerimi sunarim.

Sena ARDICLI

209



OZGECMIS

Mugla’da 1984 yilinda diinyaya gelen Sena ARDICLI, ilkdgretimi Milas Sakarya
[lkokulu, ortadgretim ve lise grenimini Milas Anadolu Lisesi’nde tamamlamustir. Uludag
Universitesi Veteriner Fakiiltesi'ni 2008 yilinda dénem tclinciisii olarak bitirerek
universite egitimini tamamlamis ve Veteriner Hekim {invanin1 almaya hak kazanmustir.
2009 yilinda Uludag Universitesi Veteriner Fakiiltesi Zootekni Anabilim Dal1 doktora
dgrencisi olarak egitimine baglamistir. Halen U.U. Veteriner Fakiiltesi Genetik Anabilim

Dali’nda aragtirma gorevlisi olarak caligmaktadir.

210



	diskapak
	ickapak
	kabulonay
	içindekiler-özet 22062015
	TEZ 22062015



