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Bu caligmada amag, PCR-RFLP metodu kullanilarak elde edilen Sigir Biiylime Hormonu
(bGH) geni genotipik yapilar ile 94 bas Holstein Buzaginin dogum agirlig1 arasindaki
iliskileri incelemek, siiriiye ait genotip ve allel frekanslar1 dagilimini belirleyerek, genetik
varyasyonu ortaya koymaktir. Caligmada, buzagi dogum agirlig1 tizerine bGH geni LL
genotipi 41,9 kg, LV 40,8 kg ve VV genotipi ise 42,4 kg olarak tespit edilmistir. Tespit
edilen genotipik yapilar ile buzagilarin dogum agirhigr ozelligi arasindaki iliskiler
istatistiksel olarak anlamli bulunamamuistir. Buzagi popiilasyonunun bGH geni
bakimindan Hardy-Weinberg genetik denge testine gore dengede olmadig1 goriilmiistiir.

Turkish Journal of Agriculture - Food Science and Technology, 5(13): 1781-1784, 2017
Effect of Growth Hormone Genetic Polymorphism on Calf Birth Weight

ARTICLE INFO

ABSTRACT

Research Article

Received 25 October 2017
Accepted 26 November 2017

Keywords:

Bovine growth hormone
Polymorphism

Birth weight

Calf

PCR-RFLP

"Corresponding Author:
E-mail: ozdemirm@atauni.edu.tr

The aim of study were to present relationships between birth weight of 94 Holstein calves
with genotype structures of each sample’s Growth Hormone (GH) determined through
PCR-RFLP method and to detect the population’s genetic variation by determining the
genotype and allel frequency distribution. In the study, according to the analysis result, it
was determined that Growth Hormone gene LL genotype was 41.9 kg, LL was 40.8 kg,
and VV was 42.2 kg for the birth weight. A significant relationship between birth weight
with GH genotypes could not be found. It was seen that the calf population is not stable
according to Hardy-Weinberg genetic balance test.
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Giris

Ciftlik hayvanlar yetistiriciliginde, degisen ekonomik
kosullar ve giderek artan kiiresellesme hizina karsi, tiim
diinyada insanlarin ihtiyaglarmi karsilayabilecek verim
ozellikleri yoniinden ¢ok yonlii ve daha verimli irklar elde
etme amacglanmaktadir. Ciftlik hayvanlarinda verimi
etkileyen genetik yapiyr tanimlamada kullanilabilen
popiilasyonlarin  belirlenebilmesi ve tanimlanmasinda,
islah  programlarinda  kantitatif verim  dzellikleri
kullanilarak  1slah  programima almacak hayvanin
belirlenmesinde biiylik kolayliklar saglayan molekiiler
diizeyde markirlar kullanilmakta ve tanimlanmaktadir.
Markir Destekli Seleksiyon (MAS; Marker Assisted
Selection) olarak adlandirilan bu sistemde, ¢esitli
yetistirme programlarinda kullanilmak {izere farkli
molekiiler markirlar ve her bir markirm molekiiler
diizeyde tanimlanmasint saglayan g¢esitli molekiiler
genetik yontemler gelistirilmistir ve gelistirilmeye devam
etmektedir. Bu amaglar dogrultusunda tek genle
kalitlanan monojenik karakterleri belirlemek amaciyla
linkaj haritalari, ¢evre ve genlerin ortak tesiri altinda
kalitlanan c¢oklu fenotipleri belirlemek amaciyla QTL
(Quantitative Trait Locus; Kantitatif Ozellik Lokusu)
haritalar1 olusturulmaktadir (Wang, 2012). Ortak genetik
varyantlara sahip ¢ok sayidaki bireyler ile bu bireylerin
kantitatif 6zellikleri arasindaki iligkiyi inceleyen GWAS
(Genome-wide association studies; Genom ¢apinda
iliskilendirme ¢alismalari) sistemi (Hoglund ve ark.,
2014), organizmalarin genomlarinin sekanslanmasi ve
kapsamli SNP (Single Nucleotide Polymorphism; tek
niikleotid polimorfizmleri) verilerinin olusturulmasi gibi
genotipleme teknolojilerinin ilerlemesi ile tim genomda
genetik iligkilendirme haritalarinin yapilmasi miimkiin
olmus (Klein ve ark., 2005) ve bdylece birgok kompleks
ozelligin genetigi ile ilgili caligmalarin yapilmasina
olanak saglanmistir.

Sigir biiylime hormonu (bGH) 6n hipofiz bezinde
gretilen 22 kDa agirhiginda tek zincirli bir polipeptit
hormonudur ve 191 amino asitten olusur. bGH geni in-
situ hibridizasyon yontemi ile sigirlarda 19. kromozom
iizerinde tamimlanmis, 5 ekzon ve 4 introndan olusan
yaklagik 1793 bp uzunlugunda oldugu bildirilmistir (Fries
ve ark. 1993; NCBI, 2017). Guniimizde bGH
polimorfizm ¢aligmalar1 5. ekzon iizerinde bulunan 2141.
baz (g.2141C>G) pozisyonunda C-G transversiyonu
sonucu olugan L (16sin 127. kodon) ve V (valin 127.
kodon) allel polimorfizmine (GenBank accession No.
M57764) dayanmakta olup (Zhang ve ark., 1992), ilgili
bolge baz farkliligi, Alul (GH-Alul) restriiksiyon enzimi
tanima bdlgesine rastladigindan, PCR-RFLP yontemi ile
kolaylikla belirlenebilmektedir.

bGH hormonunun meme gelisimi, laktasyon,
yaslanma, biiylime ve metabolizmay1 diizenleme, disi
bireylerde ovulasyonu ve seksiiel davraniglart kontrol
etme gibi biyolojik siireglerde 6nemli rol oynadig
bilinmektedir (Bauman 1992; Cecim ve ark., 1995; Ge ve
ark., 2003). Bu nedenle GH geni ¢iftlik hayvanlarinda siit
iretimi, bliyiime regiilasyonu, karkas ve immun sistemi
ile ilgili genetik markor olarak kullanilmast igin iyi bir
aday gen olarak disiiniilmektedir (Yao ve ark., 1996; Ge
ve ark., 2003).

GH genindeki polimorfizmlerin sigirlarda farkli verim
ozellikleri ile; siit verimi ve kalitesiyle (Sabour ve ark.,
1997; Lagziel ve ark., 1999; Dybus, 2002; Pal ve ark.,
2005; Kovacs ve ark., 2006; Zhou ve ark. 2006),
biiylimeyle (Falaki ve ark., 1996; Unanian ve ark., 2000)
ve karkas kompozisyonu ve kalitesiyle (Schlee ve ark.,
1994, Taylor ve ark., 1998; Lagziel ve ark., 1999;
Grochowska ve ark., 2001) iliskili oldugu bildirilmistir.
GH, dogum sonrast biiyiime ve genel metabolizmanin
yanisira laktasyonda 6nemli rol oynadigi i¢in onemlidir
(Fedota wve ark.,, 2014). Mevcut bilgiler, besin
kullaniminda (Bauman, 1992), meme gelisiminde ve
biiytimede (Bass ve ark., 1991; Paputungan ve ark., 2015)
Biiyime Hormonu’nun ¢ok o6nemli bir gilice sahip
oldugunu gostermektedir.

Bu caligmada amag, Gilimiishane Kelkit il¢esinde
Organik Yetistirilen Holstein buzagilarin Biiylime
Hormonu geni polimorfizmini tespit etmek ve tespit
edilen genotipler ile dogum agirhig1 verileri arasindaki
iligkileri aragtirmaktir.

Materyal ve Yontem

Arastirmada, Giimiishane ili Kelkit ilgesinde faaliyet
gbsteren Dogan Organik Uriinler A.S. isletmesinden ayni
yil ve mevsimde dogan 94 Holstein buzagilarina ait
bireysel kan ornekleri materyal olarak kullanilmistir.
Genomik DNA, ticari DNA izolasyon Kiti (Purgene DNA
kiti, Gentra Systems, Minnesota, USA) ile elde edilmistir.
Elde edilen DNA’larin kalitatif ve kantitatif kontrolleri
Nanodrop (Drop Plate, Cat. No: 12391) spektrofotometri
cihazi kullanilarak tespit edilmistir.

PCR agamasinda, biiylime hormonu (bGH)-Alul igin,
F: 5°- GTA GGG GAG GGT GGA AAA TG -3 ve R:S’
TGA CCCTCA GGT ACG TCT CC -3, primerleri
kullanilarak 245-bp’lik DNA bolgesi ¢ogaltilmistir. bGH-
Alul PCR amflifikasyonu i¢in toplam hacim 30 ul’ye
tamamlanacak gekilde her bir primerden ve ANTPmix’ten
(D7595: Sigma, St. Louis, MO, USA) 1 pl, 0.5 {inite Taq
DNA polimeraz (D1806: Sigma), 100-200 ng kalip DNA,
3 ul 10x PCR Buffer (Cat. No: P2192), 1 pl 25 mM
MgCl, ve ddH,O kullamilmistir. PCR  amflifikasyon
kosullart; 94°C’de 5dk. 94°C 50s ve 58°C 50s 30 dongii,
son uzama sicakligi 72°C’de 5 dk ve 1 dongii olacak
sekilde ayarlanmistir.

Amplifikasyonu gerceklesen bGH geni her bir 7ul’lik
PCR iirtiniine 2-5 U Alul restriksiyon enzimi eklenerek
37°C’de 12  saat siireyle inkiibasyon islemi
gerceklestirilmistir. Inkiibasyon isleminden sonra rnekler
%3,0 agaroz jelde 45 Voltta 2,5 saat yiiriitiilerek UV 15181
altinda bantlar gozlenmistir. Her bir buzagiya ait bGH
allel gen frekanslar1 sayilarak hesaplanmistir. Genotip
frekanslarinin Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadig:
Ki-kare (y2) testiyle incelenmistir. Popiilasyona ait
dogum agirligr verileri ile genotiplerin iligkilendirilmesi,
SPSS 20.0 software programi kullanilarak varyans analizi
ile degerlendirilmistir. Buzagilara ait bGH genotiplerinin
dogum agirlig: iizerine etkisinin test edilmesinde asagida
belirtilen matematiksel model kullanilmistir.
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Model: Yij= p + aiteij (u:beklenen ortalama, ai: i.
Bulgular ve Tartisma

bGH geni i¢in toplam 245 bp uzunlugundaki her bir
PCR iiriinli, Alul restriksiyon enzimi ile kesilerek bant
sayilarina gére genotiplendirilmistir. VV genotipi 208 ve
37 bp, LL genotipi 157, 51 ve 37 bp ve heterozigot LV
genotipi 208, 157, 51 ve 37 bp bantlarina gore
genotiplendirilmistir (Sekil 1).

Tablo 1’de goriildiigii gibi, Buzagilarin bGH gen
bolgesi LL genotipi frekanst 0,59, LV frekansi 0,29 ve
VV genotip frekanst 0,12 olarak tespit edilmistir. Hardy-
Weinberg genetik denge testine gore tespit edilen bu
genotip frekanslarinin dengede olmadigi gozlenmistir
(P<0,05). Siiriiniin bGH geni polimorfizmi bakimindan
dengede olmamasinin nedeni yapilan 6rneklemeden veya
siriinlin ~ heniiz  yeni  bir  sliri  olmasindan
kaynaklanabilecegi seklinde degerlendirilmistir.

genotipin etkisi, eij: sansa bagli hata)

bGH allel gen frekanslaria bakildiginda, L allel gen
frekansinin 0,74 ve V allel gen frekansinin ise 0,26
oldugu gozlenmistir. Literatiirlere bakildiginda genellikle
L allel gen frekansinin yiiksek oldugu ve bulgularimizla
uyum iginde oldugu gozlenmistir (Dybus ve ark., 2003;
Mattos ve ark., 2004; Pal ve ark., 2005; Zhou ve ark.,
2006; Kovacs ve ark., 2006; Ozdemir 2011; Ozdemir,
2015; Echeverri ve ark., 2015; Fontanesi ve ark., 2015).

Buzagi bGH genotipik yapilar1 ile buzagilara ait
dogum agirhigr verileri arasindaki iligkileri test etmek
amaciyla yapilan Varyans analizi sonucuna gore
istatistiksel olarak anlamli iligkinin olmadig1 gorilmiistiir
(P>0,05). Buzagi bGH geni genotiplerine ait dogum
agirligi verileri Tablo 2°de sunulmustur.

Sekil 1 GH geni/Alul polimorfizmine ait genotipler

Tablo 1 Buzagilara ait bGH gen ve genotip frekanslari ile H-W Genetik denge test sonuclari

Genotipler N Genotip Frekanst X2 degeri Gen Frekansi (%)
LL 56 0,59 L \%
LV 27 0,29 6,1*
\YAY 11 0,12 74 26
Genel 94 1,0
*P<0,05

Tablo 2 Buzagilarin bGH geni genotiplerine ait dogum agirlig1 verileri

: % 95 Giiven Aralig1
Genotip N Ortalama (kg) Std. Sapma ALt ST Ost Smir
LL 56 41,9 2,92 41,16 42,73
LV 27 40,8 2,52 39,78 41,77
\AY 11 42,4 2,16 40,91 43,81
Toplam 94 41,7 2,77 41,09 42,23
Buzagi populasyonuna ait LL, LV ve VV @.2277C>T) genotipleri ile buzag: dogum agirligi ve 30.

genotiplerinin dogum agirlik ortalamalari sirasiyla 41,9
kg, 40,8 kg ve 42,4 kg olarak bulunmugtur. Tespit edilen
bu ortalama dogum agirligi degerleri ile Bilylime
Hormonu genotipleri arasinda istatistiksel olarak anlaml
bir iligki tespit edilememistir (P>0,05). Ancak, farkli
wklar iizerinde bGH gen polimorfizminin verimle
iligkilendirmeleri yapilmis olan calismalarda L alleline
sahip bireylerin dogum agirliklar1 arasinda pozitif
korelasyon oldugu bildirilmistir (Fedota ve ark., 2014).
Buzagi biiyiime hormonu polimorfizmi ile buzag:
agirliklart arasindaki iligkiyi incelemek amaciyla, Japon
Siyah wki buzagilar iizerinde SSCP ve PCR-RFLP
yontemleri kullanilarak yapilan ¢alismada, bGH {izerinde
tespit edilen iki polimorfik bolgenin (g.2141C>G ve

Giin agirhiklart  arasinda  anlamli  iliskiler oldugu
bildirilirken, 60. giin agirliklar1 ile istatistiksel olarak
anlamli iligkinin bulunamadigi bildirilmistir (Ishida ve
ark., 2010).

Sonug olarak, bolgede mevcut organik yetistirilen
Holstein buzagi popiilasyonunda Biiylime Hormonu gen
polimorfizmi ortaya konulmus ve ilgili genotiplerin
Dogum agirlig: verileri ile iliskileri arastirilmistir. Buzagi
popiilasyonuna ait performans verileri iizerine yapilan
iliskilendirme analizi sonucunda istatistiksel olarak
anlamli iliskinin olmadig1 goriilmiistiir. Bununla birlikte,
sonraki yapilacak arastirmalarda, daha biiyiik stiriiler
iizerinde bGH geni polimorfik yapilari ile hayvanlarin
cesitli verim yonleri arasindaki iliskiler arastirilmali ve

1783



Sonmez ve ark., | Tiirk Tarim — Gida Bilim ve Teknoloji Dergisi, 5(13): 1781-1784, 2017

hayvan 1slah1 amaciyla kullanilabilirlikleri incelenmelidir.
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