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Bu aragtirmada, siit verim ve bilesenleri lizerine etkisi oldugu diisiiniilen signal transducer
and activator of transcrption factor (STAT) ailesine iiye STATSA geninin, Jersey irki siit
sigirlarinda  siit verimi ve bilesenleri (yag, protein) iizerine etkisi arastirilmstir.
Arastirmada materyal olarak Samsun Karakoy Tarim Isletmesi’nde yetistirilen 100 bas
Jersey inegi kullanilmistir. ineklerden ayda bir kez olmak iizere 12 ay boyunca siit
ornekleri alinmig ve bu 6rnekler ultrasonik siit analiz cihazi yardimiyla yag ve protein
orani bakimindan analiz edilmistir. Ayrica siit drneklerinin alindig: tarihlerde test giinii
siit verim (TGSV) kayitlari da alinmistir. Ineklerden alinan kan &rneklerinden DNA
izolasyonu sonucunda PCR-RFLP yontemiyle, 8.ekzonda 12195. pozisyonda C/G
polimorfizmi belirlenmistir. Genotip dagilimi ise 69 CC, 28 CG ve 3 GG seklinde
olmustur. Allel frekanslari ise C alleli i¢in 0.83 ve G alleli i¢in 0.17 olarak belirlenmistir.
STATSA geninde belirlenen polimorfizm sonucunda genotipler arasinda test giinii siit
verimi (TGSV), 305 giin siit verimi (305 GSV), siit yag ve protein orani, siit yag ve
protein verimi bakimindan 6énemli bir fark olmadigi tespit edilmistir (P>0,05) . Sonug
olarak Karakdy Tarim Isletmesinde yetistiriciligi yapilan Jersey ineklerinde STATSA
(SNP 12195) geni agisindan siit verim ve bilegenleri agisindan herhangi bir fark tespit
edilememistir.
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In this study, the effect of STAT5A gene was investigated on milk yield and components
(fat, protein) in Jersey cows. Because, this gene is a member of the signal transducers and
activators of transcription the factor (STAT) family and thought to be the impact on milk
yield and components. As a material in the research, 100 Jersey cows raised in Samsun
Karakoy State Farm were used. Milk samples were collected 12 times with one month
intervals after calving, and these samples were performed by ultrasonic milk analyzer for
milk fat and protein content. In addition, test day milk yield (TDMY) of each cow were
also recorded in the control days. C/G polymorphism with PCR-RFLP method result in
DNA isolation from blood samples taken from cows was determined at 8.exon at position
12195. Genotype distribution was detected as 69% CC, 28% CG and 3% GG. Allele
frequencies were found as 0.83 for the C allele and 0.17 for G allele. As a result of the
polymorphism identified in STAT5A gene, statistically no difference were detected
among genotypes for TDMY, 305 day milk yield (305 DMY), milk fat and protein rates
and milk fat and protein yield. As a result, no significant differences were found between
the milk yield and compositions association with STAT5A
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Giris

Tarim sektoriiniin  en Onemli kollarindan  biri
hayvanciliktir. Hayvanciligin en 6nemli getirisi de siit
sektorii olup bu sektdrde de en biiyiik pay siit sigirciligina
aittir. Ancak yine de ililkemizde hayvan basina siit verimi
gelismis iilkelerin oldukca gerisindedir. Ozellikle inek
basina diigen siit verim miktar1 Avrupa Birligi iilkelerinde
yaklasik 6 ton (EU, 2014) iken bu rakam iilkemizde 3 ton
diizeyindedir (TUIK, 2014). Ulkemiz siit sigirlarinin
gelismis ilkelerin gerisinde olmasinda bir¢ok faktor
bulunmakta olup, bunlarin basinda hayvanlarin genetik
yapilarinin diisiik olmasinin yaninda, uygun olmayan
cevre faktorleri ve yetersiz besleme gelmektedir. Ozelikle
geemis yillarda yapilan klasik 1slah  yOntemleri
kapsaminda sadece hayvanlarin fenotipik 6zellikleri
referans alinmig, bu verilere gore bir seleksiyon
programlari uygulanmistir. Ancak fenotipik gostergeler
hayvanlarin genetik yapisini tam olarak karsilayamamig
ve hayvancilikta istenilen genetik ilerleme de
saglanamamustir (Cobanoglu, 2012).

Son yillarda molekiiler genetik  tekniklerin
ilerlemesiyle, siit sigirciliginin 1slahinda dnemli asamalar
kaydedilmistir. Bu teknikler, hayvancilikta ekonomik
oneme sahip olan ve birbiriyle etkili bircok gen tarafindan
determine edilen kantitatif karakterleri etkileyen gen
bolgelerinin belirlenmesine onemli katkilar saglamistir.
Molekiiler genetikte, aday gen ve QTL (Kantitatif
Karakter Lokus) yaklasimi ile hayvancilikta ekonomik
onem arz eden Ozellikleri etkileyen genlerin tespitinde
onemli asamalar kaydedilmistir (Cemal ve Karaca, 2006).

Hayvancilikta ekonomik 6nem arz eden siit verim ve
bilesenleri iizerine etki yaptig1 diisiiniilen aday genlerden
biri de STAT ailesine bagli STATSA genidir. Bu genin,
prolaktin hormonundan siit protein genlerine sinyal
tasinmasinda O6nemli bir rol oynadigi diisiiniilmektedir
(Bole-Feysot ve ark., 1998). Ayni zamanda biiylime
hormonunun hedef hiicrelerde etkin olmasini saglayan
baslica arabulucu olan STATS (Argetsinger ve Carter,
1996) ilk zamanlarda meme bezinde tanimlanmis olup
meme bezi faktdrleri olarak da bilinmekteydi. STATS
proteinin iki farkli gen tarafindan kodlanan STATSA ve
STATSB olmak tizere A ve B formlar1 bulunmakta olup
(Darnell, 1997) bunlarin sekanslarda %90 oraninda
tanimlanmistir. Ayrica bu iki gen arasindaki farklilik,
protein molekiiliiniin sonundaki karboksilik kismindaki
bazi aminoasitlerin farkliligindan kaynaklanmaktadir
(Moriggl ve ark., 1996). Sigirlarda STATSA ve STATSB
genleri birbiriyle yakin sekillenmis olup, 40 kb
uzunlugunda 19. kromozomda bulunmaktadir (Seyfert ve
ark., 2000).

STATSA geni i¢in yapilan ilk ¢aligmalar kapsaminda,

12. intronda TG niikleotid tekrarlamasi oldugu
belirlenmistir (McCraken ve ark., 1997). STAT5A
geninde baz1 durumlarda niikleotid sekans

polimorfizminin tespit edildigi yine konu tizerinde yapilan
caligmalarda da yer almaktadir (Antoniou ve ark., 1999).
STATS5A geninde, 7. ekzonda 6 yeni farkli bolgede SSCP
(Tek Zincir Konformasyon Polimorfizmi) polimorfizmi
de tespit edilmistir (Flistkowski ve Zwierzchowski,
2002). STAT5A geninin siit verim ve bilegenleri {izerine
etkisi basta Holstein olmak tizere birgok irkta aragtirmalar

yapilmistir (Flisikowski ve ark., 2004; Brym ve ark.,
2004; Khatib ve ark., 2008; Sadeghi ve ark., 2009;
Schennik ve ark., 2009; Selvaggi ve ark., 2009; Bao ve
ark, 2010; Kmiec ve ark., 2010; He ve ark., 2012). Aym
zamanda STAT5A geninin besi performansi {izerine ve
sadece 1k iizerinde genotiplendirme konusunda da
caligmalar yapilmistir (Flisikowski ve ark., 2003; Dario
ve ark., 2009). Ancak ozellikle Jersey ineklerinde yapilan
arastirmalar siirh diizeyde kalmis ve bu nedenle bu irk
tizerinde daha fazla arastirmanmn yapilmasma ihtiyag
duyulmaktadir.

Bu calismanin amaci, iilkemizde ozellikle Orta ve
Dogu Karadeniz Boélgesinin iklim ve cografik kosullarina
adapte olmus ve bdlge ciftcisi tarafindan da yaygin olarak
yetistirilmekte olan Jersey siit sigirlarinda STATSA aday
geninin, laktasyon sirasinin ve buzagilama mevsiminin
siit verimi ve bilesenleri iizerine etkisini aragtirmaktir.

Materyal ve Yontem

Materyal

Bu ¢alismada, Samsun ili Bafra il¢esinde Gida, Tarim
ve Hayvancilik Bakanligina bagh Tarim Isletmeleri Genel
Miidiirliigiine ~ ait Karakdy Tarim  Isletmesinde
yetistiriciligi yapilan Jersey irki siit sigirlarindan farkli
laktasyonlarda (1,2,3,4,5<) 100 bas sigir kullanilmustir.
Calisma boyunca Haziran 2012 ile Mayis 2013 tarihleri
arasinda diizenli olarak ayda bir kez siit kontrolii kayitlar
alinmustir. Bunun yan1 sira ¢alismada laktasyon boyunca
hayvanlardan siit yag ve protein igerigine iliskin verimleri
tespit etmek igin her ay siit kontrol giinlerinde siit
ornekleri alinarak calismaya katilmistir. Boylelikle var
olan verim kayitlarina ek olarak ilave edilen verim
bilgileri, hayvanlarin siit verimine iliskin degerlerinin
daha dogru ve giivenilir sekilde belirlenmesini
saglamistir. Caligmada, siit verim 6zelliklerinden, TGSV
kayitlar1 (kg), TGSV’ne gore diizeltilmis 305 GSV (kg),
siit yag orani (%) ve yag verimi (kg) ile siit protein orani
(%) ve protein verimi (kg) tizerinde durulmustur.

Yontem

Siit orneklerinin alinmasi

Isletmeden siit drnekleri, sagim boyunca siit drneginin
homojen sekilde alinmasini saglayan, sagim sistemine
entegre edilebilen siit toplama aparat1 yardimiyla, 12 aylik
donem boyunca aksam sagiminda almmistir. Sagim
sonunda siit toplama aparatinda toplanan siit O6rnegi,
homojenligi tam saglamak i¢in bir ka¢ kez calkalanmig
daha sonra 50 ml’lik vidali kapakli steril tiiplere
aktarilmis ve +4°C’de muhafaza edilmistir.

Siit yagi ve protein Vyiizde oran ve miktarlarinn
belirlenmesi

Siit ornekleri ultrasonik siit analiz cihazi (Funke
Gerber LactoFlash) ile siit yag1 ve protein icerigine
iliskin degerleri belirlemek igin analiz edilmistir. Ol¢iim
icin hazirlanan siit 6rneklerini su banyosunda 35-37°C’de
On 1s1itma yapilmis ve daha sonra oda 1sisina getirilmis ve
analizleri yapilmigtir. Analiz sonucunda elde edilen yag
ve protein oranlarina iliskin degerler yardimiyla siit yag
verimi (TGSV * %Yag) ve siit protein verimi (TGSV * %
Protein) hesaplanmustir.
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Kan orneklerinin temini ve dna izolasyonu

Arastirma kapsaminda belirlenen 100 inekten alinan
kan oOrnekleri, 10 ml’lik EDTA’lL tiiplerde -20°C’de
muhafaza edilmistir. Uludag Universitesi Veteriner
Fakiiltesi Zootekni Boliimii Genetik Anabilim Dali
Genetik laboratuvarinda yapilan ¢aligma kapsaminda ele
alman aday gen STATSA’nin tespiti amaciyla bu kan
orneklerinden hayvanlarin DNA’lar1 izole edilmis ve
yapilan molekiiler ¢aligma g¢ergevesinde Polimeraz Zincir
Reaksiyonlarinda (PCR) kullanilmak {izere yine -20°C’de
muhafaza edilmistir. DNA izolasyonlar1 i¢in EDTA’l1
tiplere alman kan &rneklerinden DNA, standart
Fenol/Kloroform yontemi ile izole edilmistir (Sambrook
ve ark., 2001).

Dna amplifikasyonlari ve pcr reaksiyonlar

Bu asamada, izole edilen DNA’lar yardimiyla ilgili
gen bdlgesini taramak icin belirlenen ve dizayn edilen
primerler kullanilarak DNA’larin ilgili bolgenin PCR
reaksiyonlar ile yiikseltgenmesi saglanmistir. Bireylerin
genotiplerinin belirlenmesi i¢in kullanilan markerlere
uygun olarak PCR reaksiyonlari ile ¢ogaltilmig iiriinlerin
ya uygun restriksiyon enzimleriyle kesilmesi veya
fragman analizi ve DNA dizi analizi yapilmasi i¢in bir
ileri agamaya gecilmistir.

Jel elektroforez

DNA izolasyonu ve uygun primerler yardimiyla
yapilan PCR reaksiyonu sonucunda yiikseltgenen bir
iiriiniin varliginin tespiti ve ayrica PCR-RFLP’lere bagl
olarak uygun enzimlerle (BstEIl) kesilen pargaciklarin
belirlenmesi amaciyla jel elektroforezi kullanilmigtir
(Resim 1). Bu yontem ile bir gene ait varyantlart
belirlemek i¢in kesilen parcaciklar EtBr (ethium bromide)
yardimiyla boyanip %1,5-2,0 Agaroz Jel Elektroforezde
100-120 Voltluk bir elektrik akiminda eksi kutuptan arti
kutba dogru yaklasik 30-45 dakika yiiriitiilerek, A DNA
Ladder gibi standartlar yardimiyla varyantlarin

birbirlerine olan mesafelerine ve ayrica parcaciklarin
uzunluk veya kisaliklarma bagli olarak DNA bantlari
gozlenip genotiplendirilmistir.

Resim 1 STATSA geni i¢in yapilan PCR reaksiyonu jel goriintiisii

Genotipleme ¢alismalar

Agaroz jel, poliakrilamit jel elektroforezleri ve
fragman analizi sonucu elde edilen genotipler bireylerin
fenotipik kayitlarina genotip veri tabani olusturmak igin
islenmistir. Genotipleme hatalar1 ve ¢ift rekombinasyon
gibi durumlart tespit etmek i¢in CRI-MAP programi
kullanilmistir. Hatali oldugu belirlenen genotipler igin

reaksiyon tekrar edilerek bireyin dogru genotipi
belirlenmeye c¢alisilmistir. STATSA geni igin 6nce 7.
ekzon tizerindeki 6853. pozisyondaki SNP (Gen Bankasi
Erisim Numarasi: AC242522 ve AC237937) ile daha
sonra 8. ekzon tizerindeki 12195. pozisyondaki SNP (Gen
Bankas1 Erisim Numarasi: NC_007317) markerleri
kullanilmisgtir.

Restriksiyon Enzim Kesim Reaksiyonu

Kullanillan  markerler  smirlandirilmis  pargacik
uzunlugu polimorfizmi (RFLP) ise PCR ile yiikseltgenen
bolge uygun enzim BstEIl kullanilarak kesme islemi,
enzimi  {retici firmanin  Onerdigi  kosullarda
gerceklestirilmigtir (Resim 2 ve Resim 3). Kullanilan
markerler mikrosatelitler oldugunda ise fragman analizi
yapilarak genotipi teskil eden alleller belirlenebilmistir.

5.6 T NA C C..3
3..CCCANT &G.5

Resim 2 Restriksiyon enzimi (BstEll)

Resim 3 STAT5A gen bolgesi i¢in yapilan RE galigmast (SNP 12195)

Aday genin (STAT5A) istatistik analizleri

Allel ve genotip frekanslart direk gen sayim
metoduyla hesaplandiktan sonra gozlenen ve beklenen
genotipik  frekanslarin  dagiliminin - Hardy-Weinberg
genetik denge esitligine gore, uyum gosterip gostermedigi
ise 2 testi ile belirlenmistir (Dario ve ark., 2008).

Beklenen allel frekans degerlerinin Hardy-Weinberg
esitligine gore belirlenmesi;

p.=(2 GH CC + GH CG)/2N

q.=(2 GH GG+ GH CG)/2N
Burada;

p. Ve q.: Beklenen frekans,

GH CC, GH CG, GH GG: Farkli genotiplerdeki
hayvan sayisi,

N: Genotiplenen hayvan sayisi.

Uc farkl1 genotip i¢in beklenen frekans ise asagidaki
formiile gore hesaplanmistir.

GH CC =nxp?
GH CG =2pgn
GH GG = n xq®
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Arastirmadan elde edilen veriler asagida belirtilen
matematik modele gore SPSS paket programinda
degerlendirilmistir.  Grup  ortalamalar1  arasindaki
farkliliklar ise Duncan c¢oklu Kkarsilastirma testi ile
belirlenmistir.

Yij = p+ GitLj+ M+ ejjq

Yii: i-ci genotipe sahip, j. laktasyondaki k.
buzagilama mevsiminde dogan 1-ci bireye ait verim
degerleri (siit verimi, yag ve protein orani, yag ve protein
verimi).

p: Ele alinan 6zellik bakimindan genel populasyon
ortalamasi;

G;: i-ci genotipin etkisi,

Lj: j-ci laktasyon sirasinin etkisi,

My: k-c1 buzagilama mevsiminin etkisi,

eijji: tesadiifi hatay1 gostermektedir.

Bulgular ve Tartisma

Aragtirma kapsaminda kullanilan Jersey ineklerinde,
STATSA geninde polimorfizmi yakalamak i¢in &nceki
yapilan ¢aligmalarin referans primerleri ve gen bankasi
yardimiyla ele aliman primerler kullanilmistir. Bu
kapsamda iki farkli bélgede polimorfizm belirlemek igin
tarama yapilmistir. 7. ekzon {izerindeki 6853.
pozisyondaki SNP ve 8. ekzon {izerindeki 12195.
pozisyonda SNP markerleri kullanilmigtir. Taratilan ilk
bolge olan 7. ekzon iizerinde 6853. pozisyonda herhangi
bir polimorfizm tespit edilememistir. Diger bolge olan 8.
ekzon 12195. pozisyonda tarama yapilmis ve C/G
polimorfizmi belirlenmistir. Bu gen bolgesi i¢in yapilan
genotiplendirme sonucunda 69 CC homozigot, 28 CG
heterozigot ve 3 GG homozigot genotipli bir yap1
gosterdikleri  tespit edilmistir.  Dolayisiyla  Jersey
stiriistinde STAT5A’ya ait bu gen bdlgesi icin aday gen
analizleri yapmaya imkan saglayacak sekilde bir
polimorfik yap1 gosterdigi gozlenmistir. Karakdy Tarim
Isletmesi’ndeki Jersey irki hayvanlarn STATSA gen
bolgesi icin genotip frekanslari ise toplam 100 hayvanda
sirastyla %69 CC, %28 CG ve %3 GG olarak
belirlenmistir. C allelinin frekans:1 0.83 ve G allelinin
frekanst 0,17 olarak belirlenmistir. Beklenen degerler ise
CC homozigot genotipi igin 68,89; CG heterozigot
genotipi i¢in 28,22 ve GG heterozigot genotipi igin 2,89
olarak bulunmustur. Dagilimin uygunlugunu tespit etmek
amactyla Ki-kare analizi uygulanmis ve genotiplere ait
Ki-kare degeri 0,06 olarak bulunmustur. Bu deger exact
degeri olan 1’den ve onem degeri olan 0,96’dan kiigiik
olup secilen hayvanlarin genotiplerinin Hardy-Weinberg
kanuna gore dagilim gosterdigi belirlenmistir (Tablo 1).

STAT5A geni 8. ekzonda 12195. pozisyonda
belirlenen C/G polimorfizmine gore genotiplerin TGSV,
siit yag ve protein oranlari, siit yag ve protein verimleri ve
305 GSV degerleri Tablo 2’de verilmistir. Genotipler
arasinda TGSV, yag ve protein verimi, yag ve protein
orant, 305 GSV bakimindan istatistiksel olarak 6nemli bir
fark bulunamamistir. En yiiksek TGSV ortalamasi GG
homozigot genotiplerine aitken, en disik TGSV
ortalamasi ise CC homozigot genotiplerine aittir. Yag ve
protein ortalamasi da en yiiksek GG genotiplerin de
goriilmiistiir. Yag verimi ve protein verimi bakimindan da

GG genotipli hayvanlar en yiiksek verim seviyesini
gostermigken en diigiilk yag verimi ve protein verimi de
CC genotiplerinde goriilmiistiir. Yag orani en diisiik CC
homozigot genotipinde iken, en diisiik protein orani da
CG heterozigot genotipinde goriilmektedir. Yag verimi ve
protein verimi de yag ve protein oranlariyla dogrusal
orant1 gostermektedir.

Tablo 3’de laktasyon sirasina gore siit verim ve
bilesenlerine ait tanimlayict istatistikler verilmistir. Yag
orani ve yag verimi bakimindan laktasyon siralarinda
istatistiksel olarak fark tespit edilmis olup diger
degiskenler i¢in fark belirlenememistir. 1. Laktasyondaki
ineklerin siitlerindeki yag orani en fazla bulunmusken en
az diger laktasyon siralarindaki ineklerin yag oranlar
bakimindan bir farklilik bulunamamistir. Yag verimi
bakimindan ise 1 ve 2. laktasyondaki hayvanlar diger
laktasyondaki hayvanlara gore Onemli derecede daha
yiiksek verim saglamiglardir. 2. laktasyondaki hayvanlar
1. laktasyondaki hayvanlara gore daha yiiksek yag verimi
saglasa da aralarinda istatistiksel olarak  fark
bulunmamaktadir. Yine diger laktasyondaki (3, 4, 5<)
hayvanlar arasindan yag verimi bakimindan Onemli
derecede fark bulunamamustir.

Tablo 4’de buzagilama mevsimine gore siit verim ve
bilesenlerine ait tanimlayic istatistikler verilmistir. Analiz
sonucunda, buzagilama mevsimi bakimmdan TGSV, 305
GSV, yag ve protein orani ile yag ve protein verimleri
bakimindan 6nemli bir fark tespit edilememistir.

STATSA geni ile siit verim ve bilesenleri iizerinde
yapilan analiz sonuglarini diger yapilan c¢alismalarla
karsilastirdigimizda farklhiliklar goriilmektedir. Oncelikle
Jersey 1rki sigirlarda yapilan caligmalari inceledigimizde
Brym ve ark. (2004) yaptiklari calismada farkli bir
bolgede SNP 9501°de A/G polimorfizmi tespit
etmiglerdir. ~ Yaptiklar1  arastirma  sonucunda GG
genotiplerinin AG ve AA genotiplerine gore Onemli
seviyede siit verimi bakimdan fazla oldugunu
belirtmiglerdir. Bu ¢aligma kapsaminda polimorfizm
belirlenen bolge Brym ve ark. (2004)’nin yaptiklar
calismaya gore farkli olsa da, bu bolgedeki polimorfizm
sonucu meydana gelen GG genotipleri de TGSV ve
bilesenleri acisindan daha yiiksek verim sagladig
goriilmistiir. Ancak GG genotipinin belirlenen materyal
sayisinda az sayida olmasi ve yapilan istatistiksel analizi
sonucunda genotipler arasinda verim farkliliklarinin
onemli seviyede olmadigi belirlenmistir. Schennik ve ark.
(2009), Holstein ineklerinde yaptiklar1 ¢alismada
STAT5A geninde SNP 9501. pozisyonda polimorfizm
tespit etmislerdir. Ancak siit verim ve bilesenleri ile
STATSA geni arasinda onemli bir iliski olmadigini
aragtirmacilar ¢aligmalarinda belirtmislerdir.

Ayni1 gen bolgesi icin Khatib ve ark. (2008) tarafindan
Holstein sigirlarinda yapilan arastirmada ise 8. ekzonda
SNP 12195. pozisyonda C/G polimorfizmini tespit
etmislerdir. Arastirma sonucunda GG homozigot genotipli
hayvanlarin siit yag ve protein orani ve ayni zamanda siit
yag ve protein verimi bakimindan diger genotiplere gore
onemli derecede diisiik verim sagladigi vurgulanmustir.
Bu arastirma kapsaminda ¢alisma materyali olarak Jersey
stit sigir1 1kt olarak farkli bir itk olsa da ayni bdlgede 8.
ekzon SNP 12195. pozisyonda C/G polimorfizmi tespit
edilmistir.
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Tablo 1 STAT5A (SNP 12195) allel frekanslar1 ve Ki-kare analizi

Genotip ve Allel Gozlenen Deger Beklenen Deger

CcC 69 68,89

CG 28 28,22

GG 3 2,89
SNP 12195 C 0,83
G 0,17
y’-degeri 0,06
P - degeri 1,00

Tablo 2 Genotiplere gore siit verim ve bilesenlerine ait tanimlayici istatistikler

SNP 12195 TGSV Yag Orani Protein Orani Yag Verimi Protein Verimi 305 GSV

(kg) (%) (%) (kg) (kg) (kg)
Ortalama 15,39 4,93 3,43 0,7583 0,52 4336,08
N 69 69 69 69 69 69
CC | Standart Hata 2,678 0,509 0,190 0,146 0,102 122,925
Minimum 9,80 3,98 3,06 0,47 0,16 1860,00
Maksimum 19,75 6,54 3,82 1,80 0,71 6061,00
Ortalama 15,85 5,13 3,41 0,80 0,54 4741,36
N 28 28 28 28 28 28
CG | Standart Hata 4,606 0,697 0,210 0,221 0,152 276,092
Minimum 5,77 3,77 3,12 0,35 0,23 3107,00
Maksimum 31,08 7,22 3,95 1,61 1,11 1787,00
Ortalama 16,34 5,45 3,44 0,87 0,57 3977,00
N 3 3 3 3 3 3
GG | Standart Hata 4,259 0,929 0,113 0,100 0,167 1308,265
Minimum 13,43 4,58 3,36 0,77 0,46 9894,00
Maksimum 21,23 6,43 3,57 0,97 0,76 6312,00

P 0,790 0,317 0,701 0,770 0,824 0,110

TGSV: Test giinii siit verimi, 305 GSV: 305 giin siit verimi,

Tablo 3 Laktasyon sirasina gore siit verim ve bilesenlerine ait tanimlayici istatistikler

TGSV Yag Orani Protein Orani Yag Verimi Protein Verimi 305 GSV
(kg) (%) (%) (kg) (kg) (kg)
Ortalama 14,68 5,64 3,52 0,82 0,51 3996,20
N 10 10 10 10 10 10
1 Standart Hata 0,63 0,24 0,07 0,04 0,02 332,24
Minimum 12,50 477 3,21 0,67 0,45 1860,00
Maksimum 18,43 7,22 3,86 1,02 0,62 5643,00
Ortalama 17,07 5,13 3,47 0,87° 0,59 4525,00
N 20 20 20 20 20 20
2 Standart Hata 0,58 0,12 0,04 0,02 0,02 362,18
Minimum 12,43 4,32 3,15 0,71 0,44 20,00
Maksimum 24,26 6,47 3,77 1,08 0,76 7489,00
Ortalama 15,78 4.87° 341 0,76% 0,54 4680,93
N 27 27 27 27 27 27
3 Standart Hata 0,84 0,07 0,03 0,04 0,03 290,58
Minimum 9,80 4,06 3,15 0,50 0,32 2486,00
Maksimum 31,08 5,65 3,70 1,61 1,11 9894,00
Ortalama 15,55 4,88° 3,37 0,75% 0,50 4400,75
N 24 24 24 24 24 24
4 Standart Hata 0,66 0,13 0,04 0,03 0,03 189,28
Minimum 5,77 3,77 3,06 0,35 0,16 2860,00
Maksimum 19,75 6,43 3,95 1,03 0,66 6450,00
Ortalama 14,04 4,89° 3,43 0,69 0,48 4101,79
N 19 19 19 19 19 19
5 Standart Hata 0,54 0,12 0,04 0,03 0,02 220,69
Minimum 11,52 4,00 3,12 0,47 0,36 1912,00
Maksimum 18,97 6,54 3,80 0,90 0,63 5615,00
P 0,052 0,006 0,200 0,026 0,051 0,110

3P Ay siitunda farkli harflerle ifade edilen ortalamalar arasinda anlamh farklilik vardir (P<0.05).
TGSV: Test giinil siit verimi, 305 GSV: 305 giin siit verimi,
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Tablo 4 Buzagilama mevsimine gore siit verim ve bilegenlerine ait tanimlayici istatistikler

TGSV Yag Orani Protein Oram Yag Verimi Protein Verimi 305 GSV
(kg) (%) (%) (kg) (kg) (kg)
Ortalama 15,17 4,93 3,43 0,74 0,52 4034,42
N 19 19 19 19 19 19
1 Standart Hata 0,41 0,11 0,05 0,02 0,01 221,71
Minimum 12,05 3,77 3,13 0,58 0,41 2486,00
Maksimum 18,49 5,65 3,77 0,94 0,65 6061,00
Ortalama 15,31 4,97 3,41 0,76 0,51 4389,26
N 38 38 38 38 38 38
2 Standart Hata 0,52 0,11 0,02 0,03 0,02 156,17
Minimum 5,77 3,98 3,06 0,35 0,16 1860,00
Maksimum 19,75 7,22 3,95 1,03 0,66 6450,00
Ortalama 15,68 511 3,44 0,79 0,54 474731
N 35 35 35 35 35 35
3 Standart Hata 0,68 0,09 0,03 0,03 0,02 240,79
Minimum 10,90 4,32 3,15 0,49 0,36 1787,00
Maksimum 31,08 6,54 3,80 1,61 1,11 9894,00
Ortalama 16,96 4,88 3,45 0,82 0,58 3849,63
N 8 8 8 8 8 8
4 Standart Hata 1,35 0,16 0,06 0,06 0,05 755,46
Minimum 11,30 4,06 3,25 0,57 0,39 20,00
Maksimum 21,23 5,49 3,70 1,04 0,76 6523,00
P 0,446 0,784 0,807 0,628 0,426 0,153

1: Kis, 2: Ilkbahar, 3: Yaz, 4: Sonbahar
TGSV: Test giinii siit verimi, 305 GSV: 305 giin siit verimi

Dario ve ark. (2009) tarafindan yapilan ¢aligmada ise
93 Jersey irkinda 7. ekzonda SNP 6853. pozisyonda C/T
polimorfizmini tespit etmiglerdir. TT genotiplerinin
frekanslarinin daha sik olduklar1 bildirmislerdir. Bu
arastirma kapsaminda ise 7. ekzonda SNP 6853.
pozisyonda yapilan analizde bu bolgede polimorfizme
rastlanmadigi, bu bdlgenin monomorfik bir yap1
gosterdigi goriilmiistiir.

Jersey siit sigirlarinda STATSA geni iizerine yapilan
calismalar olduk¢a smurlhidir.  Ozellikle literatiir
arastirmasi sirasinda Jersey siit sigir irkinda 8. ekzonda
SNP 12195 bolge iizerine yapilan herhangi bir ¢aligmaya
rastlanilmamustir.  Jersey siit sigirlart igin literatiirde
¢alismalarn  az olmasindan dolayr, bu arastirma
kapsaminda elde edilen sonuglarin karsilagtirilmasi yeteri
kadar yapilamamstir.

Karakdy Tarim Isletmesinde yetistiriciligi yapilan
Jersey ineklerinde STATSA (SNP 12195) geni ile siit
verim ve bilesenleri arasinda onemli bir fark tespit
edilememesinin nedeni olarak secilen Orneklerde GG
homozigot genotipli hayvanlarin sayisinin oldukga diisiik

sayida olmasindan kaynaklandigi distiniilmektedir.
Siiriide, genotipler arasindaki akrabalik seviyesinin
artmast bu genotiplerin verimlerinin de birbirine

yaklagmasina neden olmaktadir. Bdylelikle verimler ve
hayvanlar arasinda fazla bir varyasyon
yakalanamamaktadir. Nitekim analiz sonucunda verim
ortalamalar1 genotipler arasinda yakinlik gdstermistir.
Ayrica Jersey siit sigirlari, siit verimi bakimindan diger
kiilttir 1rk1 hayvanlara gore daha diisiik seviyededir.

Sonug  olarak  Karakdéy  Tarm  Isletmesinde
yetistiriciligi yapilan Jersey ineklerinde STATSA (SNP
12195) geni ile siit verim ve bilesenleri arasindaki fark
diizeyinin ve etkisinin belirlenmesi igin yapilan bu
caligmada incelenen parametreler icin onemli bir fark

tespit edilememistir. Bu ¢alisma ayni ve farkli wrklar
tizerine yapilacak baska ¢aligmalar i¢in rehber niteliginde
olacag diistiniilmekte olup, STATSA geninde ilgili bolge
ve diger bolgelerin siit verim ve bilesenleri arasindaki
etkisinin incelenmesi i¢in daha fazla arastirmaya
gereksinim duyulmaktadir.

Tesekkiir

Bu ¢alisma, TUBITAK 1001 TOVAG 1100821 nolu
proje tarafindan desteklemis olup, Mehmet ULKER’in
Yiiksek Lisans tezinden 6zetlenmistir.
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