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Genomik seleksiyonda GWAS, genom boyu gen haritalarını çıkararak üzerinde durulan kantitatif 

özellikler ile iliĢkilendirme yapmaya imkan sağlamaktadır. Bu çalıĢmada, Türkiye Siyah Alaca referans 

popülasyonunda metabolik hastalıklar-SNP iliĢkileri araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmanın materyalini Türkiye 

Damızlık Sığır YetiĢtiricileri Merkez Birliği e-Islah veri tabanı soykütüğü bilgi sisteminde kayıtlı olan ve 

2013-2019 yılları arası hastalık/sağlık kayıtları (abomasum deplasmanı (AD), asidosiz, ketosiz (KET), 

laminitis (LAME), mastitis (MAST), metritis (MET) ve distosi) tutulan 5 farklı iĢletmedeki 1494 baĢ sığır 

oluĢturmuĢtur. Hayvanların iĢletmelere dağılımı sırasıyla 314, 273, 396, 239 ve 272 baĢtır. 

Genotiplendirme AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54 K çipi ile cihazı 

kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. SNP kalite kontrollerinden sonra toplam 31944 SNP analize dahil 

edilmiĢtir. SNP kalite kontrolleri ve SNP imputasyonu ―R-programı statgenGWAS paketi codeMarkers‖ 

fonksiyonu ile gerçekleĢtirilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyleri Bonferroni ve false discovery rate (FDR) 

analiz yöntemlerine göre yapılmıĢtır.  

AraĢtırma sonucunda, AD için BTA1 üzerinde rs108977638, BTA6 üzerinde rs41653382, rs42434064, 

rs42716880, rs41599002, rs42483723, rs42596633, rs41599001, rs42225005, rs110875592, 

rs110555091, rs109362007, rs109898977, rs42800435, rs43468476, rs109535691 olmak üzere 15 SNP 

tespit edilmiĢtir.  

Asidosiz için, BTA5 üzerinde, rs109061965, rs109135444, rs110898024, rs41589061, rs109144266 ve 

rs110910863, BTA6 üzerinde rs43470825, BTA10 üzerinde rs110586840, BTA13 üzerinde rs109213987, 

BTA23 üzerinde rs110496103,  rs43561770 ve rs43561026, BTA29 üzerinde rs42195584 olmak üzere 13 

SNP tespit edilmiĢtir.   

KET için, BTA5 üzerinde rs41660455, BTA11 üzerinde rs42877074, rs109209415, rs41571435 ve 

rs41255381, BTA14 üzerinde rs111011634, BTA19 üzerinde rs109275827, BTA23 üzerinde rs41640755, 

rs110762232, rs110985849, rs41640101, rs29011724 ve rs41640801, BTA24 üzerinde rs109722348, 

rs109736258 ve rs110839120 olmak üzere 16 SNP tespit edilmiĢtir.  

LAME için BTA6 üzerinde rs41656198, BTA20 üzerinde rs29019948 ve rs133216555, BTA23 üzerinde 

rs110698184, BTA25 üzerinde rs110902197 ve rs111021726, BTA26 üzerinde rs109412361, 

rs41648690, rs41584050, rs41584051 ve rs109886785 olmak üzere 11 SNP tespit edilmiĢtir.  

MAST için,  BTA4 üzerinde rs446835931, rs437402990, rs133577863, BTA13 üzerinde rs41691619, 

BTA15 üzerinde rs135984951, BTA16 üzerinde rs41569572, rs43028823, rs41596552, rs109807671, 

rs41593666, BTA17 üzerinde rs41641183, rs41845660, rs110588231, BTA21 üzerinde rs109500593 ve 

BTA24 üzerinde rs109467990 toplamda 15 SNP tespit edilmiĢtir.  

MET için, BTA7 üzerinde rs109608698, BTA11 üzerinde rs41592128 ve BTA28 üzerinde rs109575431 

olmak üzere 3 SNP tespit edilmiĢtir.  

Distosi için, BTA3 üzerinde rs42253081 ve rs42254986, BTA12 üzerinde rs42440851 ve rs110130678, 

BTA15 üzerinde rs109306973, BTA19 rs41919745 ve BTA27 üzerinde rs41584780, rs42120913, 

rs42121639 ‗da 9 SNP tespit edilmiĢtir. Sonuç olarak, ilgili hastalıklar bakımından dirençli Siyah Alaca 

sığır popülasyonu elde etmek için, tespit edilen bu SNP‘ler genomik seleksiyon programında kullanılmak 

üzere aday gen olarak önerilmektedir. 
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HOLSTEĠN DAĠRY CATTLE 
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Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Seyrani KONCAGÜL 

 

In genomic selection, GWAS enables making associations with the quantitative traits emphasized by 

creating genome-wide gene maps. In this study, metabolic diseases-SNP relationships were investigated 

in the holstein dairy cattle reference population.The material of the study was collected from the 

disease/health records (abomasum displacement (AD), acidosis, ketosis (KET), laminitis (LAME), 

mastitis (MAST)) registered in the Turkish Breeding Cattle Breeders' Central Association e-Islah 

database pedigree information system between 2013 and 2019. ), metritis (MET) and dystocia) consisted 

of 1494 head of cattle in 5 different enterprises. The distribution of animals to holdings is 314, 273, 396, 

239 and 272 heads, respectively. Genotyping was performed using a  instrument with the 

AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54K chip. After SNP quality checks, a total 

of 31944 SNPs were included in the analysis. SNP quality checks and SNP imputation were performed 

with the ―R-program statgenGWAS package codeMarkers‖ function. SNP significance levels were made 

according to Bonferroni and false discovery rate (FDR) analysis methods. 

As a result of the research, rs108977638 on BTA1, rs41653382, rs42434064, rs42716880, rs41599002, 

rs42483723, rs42596633, rs41599001, rs42225005, rs11087559 on BTA6. 15 SNPs were detected: 2, 

rs110555091, rs109362007, rs109898977, rs42800435, rs43468476, rs109535691.  

For acidosis, rs109061965, rs109135444, rs110898024, rs41589061, rs109144266 and rs110910863 on 

BTA6, rs43470825 on BTA6, rs110586840 on BTA10, rs109 on BTA13 13 SNPs were detected: 213987, 

rs110496103, rs43561770 and rs43561026 on BTA23, and rs42195584 on BTA29. 

For KET, rs41660455 on BTA5, rs42877074, rs109209415, rs41571435 and rs41255381 on BTA14, 

rs111011634 on BTA19, rs109275827 on BTA19, rs41640755 on BTA23, rs11 16 SNPs including 

0762232, rs110985849, rs41640101, rs29011724 and rs41640801, rs109722348, rs109736258 and 

rs110839120 on BTA24 has been detected. 

For LAME: rs41656198 on BTA6, rs29019948 and rs133216555 on BTA20, rs110698184 on BTA23, 

rs110902197 and rs111021726 on BTA25, rs109412361, rs41648690 on BTA26, rs4 11 SNPs were 

detected: 1584050, rs41584051 and rs109886785. 

For MAST, rs446835931, rs437402990, rs133577863 on BTA4, rs41691619 on BTA13, rs135984951 on 

BTA15, rs41569572, rs43028823, rs41596552 on BTA16, rs109807 A total of 15 SNPs were detected: 

671, rs41593666, rs41641183 on BTA17, rs41845660, rs110588231, rs109500593 on BTA21 and 

rs109467990 on BTA24. has been made. 

For MET, 3 SNPs were detected: rs109608698 on BTA7, rs41592128 on BTA11, and rs109575431 on 

BTA28. 

For dystocia, rs42253081 and rs42254986 on BTA3, rs42440851 and rs110130678 on BTA12, 

rs109306973 on BTA15, rs41584780, rs42120913 on BTA19 and rs41919745 on BTA27 9 SNPs were 

detected in 21639. 

As a result, these identified SNPs are recommended as candidate genes to be used in the genomic 

selection program in order to obtain a population of Holstein Friesian cattle resistant to relevant diseases. 

 

July 2024, 188 pages 
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SĠMGELER VE KISALTMALAR DĠZĠNĠ 

'  Dakika 

µL   Mikrolitre     

∞  Sonsuzluk     

bp   Baz Çifti     

Ca   Kalsiyum     

cm  Santimetre 

Gr  Gram 

Kg  Kilogram 

mL   Mililitre      

ng   Nanogram     

º  Derece 

ºC  Santigrat 

P   Fosfor      

rpm   Dakikadaki devir sayısı   

 

Kısaltmalar 

AD   Abomasum Deplasmanı      

AST   Aspartat Transaminaz       

ATP   Adenozin Trifosfat       

A-VAR  Varyasyon        

BHB   β-hidroksibutirat       

BTA   Sığır Kromozomu        

CDCB   ABD Süt Sığırcılığı Konseyi       

CL   Carpus Luteum        

DBP      D vitamini Bağlayıcı Proteni        

DNA   Deoksiriboz Nükleik Asit       

DS   Çift Taban        

EBV   Tahmini Damızlık Değerleri       

EDTA   Etilen Diamin Tetra Aset Asidi      

EM   Endometritis        

FAO  Gıda ve Tarım Örgütü      

FDR   False Discovery Rate        

FFA   Serbest Yağ Asitleri        

FSH   Folikül Sitümüle Edici Hormonun      

GABA  Gama-aminobütirik asit        

GH   Büyüme Hormonu       

GWAS  Genom Çapında ĠliĢkilendirme      

IBD   Ġnflamatuvar Bağırsak Hastalığı     

IH   Ġnterdigital Hiperplazi       

KET   Ketozis        

KMT   Kuru Madde Tüketimi       

KST    Kistik Yumurtalıklar       

LAME  Laminitis        
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LD   Bağlantı Dengesizliği       

SAD   Sol Abomasumun Deplasmanı     

LH   LuteinleĢtirici Hormon       

LIR   Yatkınlık Oranı       

Log10   Logaritma 10 Tabanı       

LPS   Lipopolisakkaritleri       

LSD   Lumpy Skin Disease        

MAF   Minör Allel Frekansı        

MAST  Mastitis        

MEC   Meme Epitel Hücre Oranı       

MEC   Meme Epitel Hücre Oranı      

MET    Metritis        

MLD   Longissimus Muscle area      

Mm   Mycobacterium Marinum       

NAS  Aureus Olmayan Stafilokoklar      

NED  Negatif Enerji Dengesine       

NEFA   EsterleĢmemiĢ Yağ Asidi      

QTL   Kantitatif Özellik Lokusu      

RNA   Ribonükleik Asid       

RS   Retentio Sekundinarium      

SARA   Subakut Rumen Asidosiz      

SCC     Somatik Hücre Sayısı       

SCS   Somatik Hücre Skoru       

SE   Standart Hata        

SH   Taban Kanaması       

SNP   Tek Nükleotid Polimorfizmi       

SU   Ayak Tabanı Ülserleri        

TB   Tüberküloz         

TDSMB  Türkiye Damızlık Sığır YetiĢtiricileri Merkez Birliği   

TUĠK   Türkiye Ġstatistik Kurumu       

UD   Uterus Hastalığı        

UYA   Uçucu Yağ Asitlerine       

VKS    Vücut Kondüsyon Skoru       

WHO   Dünya Sağlık Örgütü       

WLD   Beyaz Çizgi Hastalığı       
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1. GĠRĠġ 

Genel bir tanım olarak sığır, Bos Primigenius Taurus veya Bos Taurus‘un Mammalia 

sınıfının, Artiodactyla takımının, Bovidae familyasının, Bovinae alt familyasından evcil 

büyükbaĢ hayvan olarak tanımlanmaktadır. Halk arasında ise geviĢ getiren, etinden, 

sütünden, boynuzundan ve gücünden çeki hayvanı olarak faydalanılan evcil hayvanlara 

sığır denilmektedir.  

Sığırların evcilleĢtirilmesi ile ilgili ilk bulgular M.Ö. 5.000-6.000 yıllarında 

Çatalhöyük'te rastlanılmıĢtır. Arkeoloji alanında yapılan çalıĢmalar ile sığırların ilk 

genetik verileri yaklaĢık 10.500 yıl önce yabani yaban öküzünden (Bos Primigenius) 

geldiği yönünde olmakla birlikte insanoğlunun eti ve sütünden beslenmeyi sağladığı, 

çeki hayvanı olarak gücünden yararlandığı, ısınma ve giyinme gibi pek çok yaĢam 

alanında ihtiyacını gidermesi amacıyla evcilleĢtirildiğini göstermektedir. Sığırların 

evcilleĢtirilme haritalarına bakıldığında ilk olarak Orta Asya'da evcilleĢtirildiği 

görülmektedir. Orta Asya‘dan Asya kıtasına ve Asya kıtasındanda Avrupa kıtasına 

doğru bir yayılma seyiri gösterdiği bilinmektedir. Birçok araĢtırmacı bugünkü sığır 

ırkları için, Bos Taurus ve Bos Ġndikus olmak üzere iki yabani sığırdan soy aldığını 

bildirmektedir. Ayrıca, iki ana evcilleĢtirme hattı olduğu ve bu hatlardan birinin Bos 

Taurus hattı olarak Yakın Doğu'da (özellikle Orta Anadolu, Levant ve Batı Ġran) ve 

diğerinin Bos Ġndikus hattı olarak Ģimdilerde Pakistan olan bölgede yaygınlaĢtığını 

bildirmiĢtir (McTavish, 2013). EvcilleĢtirme süreci içerisinde her hat kendi lokal 

koĢullarına adapte olabilmek için cüsselerinde küçülme ve süt veriminde artıĢ için 

meme yapılarında değiĢmeye ve büyümeye doğru değiĢim göstermiĢtir.  

Dünyanın farklı bölgelerinde ki yerel koĢullara adapte olarak geliĢen sığırlar birçok 

yerli ırkın geliĢmesinin çekirdeğini oluĢturmuĢtur.  Sığır soyunun DNA varyasyonuna 

bakıldığında Bos Taurus hattının, Mezopotamya'nın üst kesimleri olarak 

konumlandırılan, Suriye'nin kuzeyinde bulunan Dja'de el-Mughara köyleri ve 

Türkiye'nin güneydoğusundaki Çayönü Tepesinda evcilleĢtirilen 80 kadar yaban 

öküzünden kaynaklanmıĢ olabileceği düĢünülmektedir (Bollongino vd. 2012). Bos 

Taurus soyu genellikle ılıman iklim kuĢağında yayılım göstermiĢtir. Avrupa‘da bulunan 
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Ur (Urus veya Auroch) sığırı ve Celtic Shorthorn (Kelt sığırı olarak bilinir) sığırıda Bos 

Taurus soyundan kaynaklandığı kabul edilmektedir. Ur (Bos taurus primigenius) 

sığırının oldukça iri yapılı ve cidago yüksekliğinin 175-200 cm civarında olduğu kalıntı 

kemiklerden anlaĢılmaktadır. Romalılar devrinde rastlanan Ur sığırının Avrupa‘nın 

birçok yerinde farklı zamanlarda evciltilmiĢ olduğu anlaĢılmaktadır.  

Türkiye‘de yetiĢtirilen Boz Step ırkı sığırın Ur (Bos taurus primigenius)‘dan orijin 

aldığı kabul edilmektedir. Kelt sığırına (Bos taurus longifrons) ise M.S. 500 yıllarına 

kadar sadece Ġngiltere adalarında rastlanmaktadır. Kelt sığırının vücut büyüklüğü Ur‘a 

yakın olup, Ur sığırının baĢka bir yörede evciltilmiĢ hali ya da baĢka bir yabani soyun 

evciltilmesi sonucu oluĢmuĢ olabileceği düĢünülmektedir. Bugünkü Avrupa sığır 

ırklarının bazılarının oluĢumunda Torp sığırınında (Bos taurus brachyoeros‘ta) etkili 

olduğu söylenmekte ve Kelt (Bos taurus longifrons) sığır özelliklerinin birçoğu torp 

sığırı içinde geçerli olduğu bilinmektedir. Türkiye‘de yetiĢtirilen Yerli Kara, Güney 

Sarı-Kırmızı Sığırları ile Doğu Anadolu Kırmızı Sığırlarının Torp‘tan köken aldığı 

düĢünülmektedir. Bos Ġndikus ise Hindistan‘da geliĢmiĢ olup, buradan Yakın Doğu ve 

Kuzey Afrika‘ya doğru bir yayılım göstermiĢtir. Bos Ġndikusdan köken alan ırklarda 25 

kg‘a varan hörgüç bulunmakta ve bu ırklar üzerinde yapılan ıslah çalıĢmaları 

neticesinde bölgeye uyum sağlayan yüzlerce sığır ırkının geliĢmesine öncülük ettiği 

bilinmektedir. Aynı zamanda etçi ırkların ıslahında Brahman veya Zebu yabani ırkları 

öncelikli olarak kullanıldığı bilinmektedir. 

1.1 Dünyada Sığır YetiĢtiriciliği ve Önemi 

Sığırlar, insanoğlunun yaĢamını sürdürebilmesi, büyümesi, geliĢmesi ve sağlıklı 

kalabilmesi için önemli olan esansiyel aminoasitleri kökenin de bulundurmaktadır. 

Hatta insanlar tarafından değerlendirilmeyen ekim dıĢı alanları, tarımsal ürünleri ve bazı 

gıda sanayi yan ürünlerini değerlendirerek et, süt ve iĢ gücü gibi önemli ürün ve 

hizmetlere dönüĢtüren tek protein kaynağını oluĢturmaktadırlar. Bu stratejik özellikleri 

nedeniyle sığır yetiĢtiriciliği, tarımda, insan beslenmesinde ve ekonomide önemli 

fonksiyonlara sahip olduğu düĢünülmektedir (Ġnal vd. 2016).  
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Dünya Sağlık Örgütünün (WHO) sağlıklı bireyler için açıklamıĢ olduğu günlük protein 

ihtiyacı ortalama 0.8–1 gr/kg olarak bilinmektedir. Örneğin 70 kg vücut ağırlığına sahip 

sağlıklı bir bireyin günlük protein ihtiyacının yaklaĢık %42‘si (56–70 gr) hayvansal 

kökenli olması önerilmektedir (Tigem, 2019). Hayvansal ürünlerin insan beslenmesinin 

yanısıra, bir diğer katkısıda tekstil, deri, kozmetik ve ilaç sanayi dallarına hammadde 

sağlayarak ülke ekonomisine destek vermesidir (Vural ve Fidan, 2007). Ġnsanların 

özellikle gereksinim duydukları hayvansal protein ihtiyaçlarının büyük bir kısmı hayvan 

türleri içerisinde et-süt verimi en yüksek tür olarak bilinen sığırlardan karĢılanmaktadır. 

Tür olarak insanlığın ve yaĢadığımız dünyanın ekonomik temellerine yüksek katkı 

sağlayan sığırların birim verim seviyelerinin artırılması öncelikli konular arasında yer 

almıĢ ve uzun yıllar önce hem doğal hemde yapay seleksiyon ile güçlü olanlar, gelecek 

generesyonlara katkı sağlayarak verim seviyelerinde istenilen artıĢ ĢekillenmiĢtir. 

Hayvancılıkta baĢarılı bir ıslah çalıĢması için öncelikle ırkın genetik yapısının iyi bir 

Ģekilde belirlenmesi ve devamında ise ıslahın temel hedefi olan birim baĢına hayvandan 

alınacak verim seviyesinin artırılması hedeflenmektedir.  

Hayvan ıslahı programlarında bir çok kantitatif özelliğin gen polimorfizmi mevcut ıslah 

hedefi için fayda sağlayıcı nitelikte olmaktadır. Örneğin canlı metabolizmasında genetik 

polimorfizmler istenmeyen mutasyonlara neden olsada, ıslahta genetik polimorfizmler 

canlıların yaĢama gücünü ve verim seviyelerini artırma gibi olumlu yönde etkiler 

göstermektedir. Son yıllarda hayvan yetiĢtiriciliği kapsamında ıslah programlarının 

moleküler düzeye taĢınması için ekonomik öneme sahip özellikleri (kantitatif 

karekterler) kontrol eden gen yada genlerin polimorfizmlerinin belirlenmesi oldukça 

önem arz etmektedir (Yazıcıtunç, 2011). Hayvancılıkta seleksiyonun amacı, hem süt, et, 

döl verimi ve yaĢama gücünü artırmak hem de hayvanın bu süre zarfında sağlıklı ve 

hastalıklara karĢı dirençli bir Ģekilde damızlık olarak sürüde kalmasını sağlamaktır. Et-

süt-döl ve yaĢama gücü verimleri gibi bir yada birden fazla gen tarafından kontrol 

edilen kantitatif özelliklerde fenotip verileri  hayvanın genetik değerini tam olarak 

yansıtmadığı için fenotip verilere dayalı yapılan seleksiyonlarda yeterli ilerleme sınırlı 

düzeyde olmaktadır. Bu sebepten dolayı seleksiyon baĢarısı için ıslaha konu olan 

kantitatif özelliğin öncelikle genetik değerinin hesaplanması büyük önem arz etmektedir 

(Soyudal, 2017). 
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1.2 Türkiye’de Sığır YetiĢtiriciliği ve Önemi 

Sığır yetiĢtiriciliği Dünya‘da ve Türkiye‘de büyük bir öneme sahiptir (ÖzĢensoy, 2011). 

Sığır kaba yem olarak nitelendirdiğimiz ve insan beslenmesinde doğrudan 

değerlendirilemeyen bitkisel kökenli ürünleri hayvansal proteine dönüĢtürme becerisine 

sahiptir. Aynı zamanda çok farklı iklim kuĢaklarına adapte olarak hem kendi 

yaĢamlarını sürdürmekte hem de gelecek nesillerinin devamlılığını sağlamaktadır. Bu 

esnada insan beslenmesi için önemli olan hayvansal kökenli proteinleri sağlayacak 

ürünleri vermektedir. Sığırların, laktasyon sürelerinin uzun olması yılın her ayında süt 

üretimini mümkün kıldığı için süt üretimindeki payları diğer türlere göre oldukça 

yüksek olmaktadır. Gıda ve Tarım Örgütü (FAO)‘nun 2021 yılı verilerine göre 

Dünya‘da 887 milyon baĢ sığır bulunmaktadır. Dünyada sığır varlığının en fazla olduğu 

birinci ülke Brezilya (%17.74) ikinci ülke Hindistan (%12.68) ve üçüncü ülke ABD 

(%6.16) olup, Türkiye ise 17.8 milyon baĢ sığır varlığı ile Dünya‘da %1.17 orana sahip 

olduğu bildirilmiĢtir (Faostat, 2022).  

Türkiye‘de sığırcılığa dönemsel olarak bakıldığında, Osmanlı imparatorluğunun      

savaĢ döneminde, tarım sektörü için önemli olan at ve sığır türü hayvanlar        

savaĢlarda binek/nakliye iĢlerinde kullanılması nedeniyle köylünün elindeki güçlü 

kuvvetli at ve sığır varlığında sürekli olarak bir azalma yaĢanmıĢtır. Bu durum, süreç 

içerisinde köylünün elinde daha az iĢe yarayan hayvanların kalmasına neden olmuĢtur. 

Köylü, genç erkek sığırın iyi geliĢim gösterenini gücünden faydalanmak amacı ile kastre 

etmiĢ, dolayısıyla üçüncü sınıf kaliteye sahip erkek hayvanlar damızlık olarak 

kullanılmıĢtır (Çetin, 2008). Cumhuriyet döneminde ise, hem halkın beslenmesi için 

besin kaynağı hem de ülke ekonomisi için nüfusun büyük bölümünün geçim kaynağını 

oluĢturmuĢtur (Kaya vd. 2015). Tarım sektörünün alt kolu olan hayvancılık ve 

hayvancılığında alt üretim kalemi olan sığır yetiĢtiriciliği bu nedenle önemli bir üretim 

çeĢiti haline gelmiĢ ve diğer hayvansal üretim kollarına göre daha fazla ilgi görmüĢtür. 

Türkiye, 1920‘lerde eğitim, ekonomi, ulaĢtırma, tarım ve sanayi dahil tüm konularda 

ilkel nitelikte bir donanıma sahipdurumda bulunmaktadır. Türkiye‘nin, yeterli seviyede 

eğitimli personeli ve araç gerecin olmadığı bir dönemde ilk ele aldığı konulardan birisi 

hayvan ıslahı çalıĢmaları olmuĢtur. Sığırın biyolojik üstünlüğünün olması nedeniyle 
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yetiĢtiriciliğine yönelik özellikle genotip iyileĢtirme çalıĢmaları ağırlık kazanmıĢtır 

(Akman vd. 2000).  

Türkiye‘de bilimsel anlamda hayvan ıslahı çalıĢmaları cumhuriyetin kuruluĢunun ilk 

yıllarına dayanmaktadır. 07.06.1926 tarihinde çıkarılan 904 Sayılı ―Islahı Hayvanat 

Kanunu‖ ile yurt dıĢından hayvan ithal edilmiĢ ve ithal damızlıklarla ülke hayvanlarının 

ıslahı ve damızlıkların çoğaltılması hedeflenmiĢtir. O dönemlerde hayvan ıslahı devlet 

tekelinde olduğu için 904 sayılı kanun gereği, damızlıkta kullanılacak aygır ve boğalara 

―Sıfat ġahadetnamesi‖ devletçe verilmiĢ ve yine bu kanun çerçevesince damızlıkta 

kullanılmayacak aygır ve boğalar devlet eliyle kastre edilmiĢtir. Ayrıca Türkiye‘de her 

tür ve ırk için hayvan popülasyonunun büyük çoğunluğunun düĢük verim seviyesine 

sahip olması nedeniyle bu hayvanların yüksek verimli kültür ırklarından erkek 

damızlıklar ile melezlenerek ıslah edilmesi sistemi benimsenmiĢtir. Türkiye‘nin coğrafi, 

ekonomik ve kültürel Ģartları dikkate alınarak, Avrupa‘dan özellikle Ġsviçre Alplerinden 

değiĢik verim özelliklerine sahip yüksek verimli Esmer ve Simental ırkların ihtalatı 

gerçekleĢtirilmiĢ ve devlet haralarında melezleme çalıĢmaları baĢlatılmıĢtır. 1958 

yılında ise ıslah çalıĢmalarının devamı niteliğinde Amerika BirleĢik Devletlerinden süt 

özelliği olan Siyah Alaca ve Jersey ırkı ile et özelliği olan Hereford ve Angus ırkları 

genç düve ve boğa olarak getirilmiĢtir.  

Türkiye‘de sığır yetiĢtiriciliğinde melezleme çalıĢmaları olumlu sonuçlarını vermiĢ ve 

üremenin denetimine yönelik uygulamalar ile genetik ıslah çalıĢmaları günümüze kadar 

baĢarılı bir Ģekilde sirayet etmiĢtir (Akman vd. 2000). Türkiye‘de önceliği melezleme 

programlarından oluĢan hayvan ıslah çalıĢmaları sonucunda ırk özellikleri ve bölgenin 

coğrafi yapısı dikkate alındığında Marmara ve Ege bölgesi Siyah Alaca, Karadeniz 

bölgesi Jersey ırkı için yetiĢtirme bölgesi olarak kabul görmüĢtür (Alpan ve Aksoy, 

2015).  
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Türkiye‘nin 2018-2022 yılları arasındaki toplam sığır varlığının kültür, kültür melezi ve 

yerli sığır ırkları bakımından sayıları ġekil 1.1‘de sunulmuĢtur.  

ġekil 1.1 Türkiye‘de sığır varlığının yıllara göre dağılımı (2018-2022) 

                     Kaynak: TUĠK 2022  

ġekil 1.1‘e göre, 2018-2022 yılları arasındaki kültür, kültür melezi, yerli ve manda 

sayıları verilmiĢtir. Tüm yıllar incelendiğinde kültür ırkı hayvan sayısı birinci sırada yer 

alırken, bu sayıya en yakın değer kültür melezi sığır varlığı takip etmektedir.  2000‘li 

yıllardan sonra Dünya‘da hayvan ıslahı programlarına moleküler genetik çalıĢmaları 

dahil edilmiĢtir. Moleküler genetik teknolojileri klasik ıslah metodunun dezavantajlı 

durumunu ortadan kaldırıp, ıslaha konu olan ekonomik değere sahip ve düĢük kalıtım 

dereceli verim özelliklerinin isbet derecesi yüksek ıslah modelleriyle hesaplanmaktadır. 
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Çizelge 1.1 Türkiye‘de yıllara göre kültür, kültür melezi ve yerli ırk sığır sayıları (BaĢ) 

Yıl 
Sığır-Kültür 

(baĢ) 

Sığır-Kültür Melezi 

(baĢ) 

Sığır-Yerli 

(baĢ) 

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 6.178.757 6.060.937 1.983.415 

2015 6.385.343 5.733.803 1.874.925 

2016 6.588.527 5.758.336 1.733.292 

2017 7.804.588 6.536.073 1.602.925 

2018 8.419.204 7.030.297 1.593.005 

2019 8.559.855 7.554.625 1.573.659 

2020 8.838.498 7.594.127 1.532.857 

2021 8.824.784 7.641.100 1.384.659 

2022 8.295.825 7.324.866 1.231.265 

Kaynak:  TUĠK 2022 

 

Türkiye Ġstatistik Kurumu (TUĠK) 2021 yılı verilerine göre Türkiye‘nin toplam hayvan 

varlığı 75.369.747 baĢ olup bunun 17.850.543 baĢını sığır varlığı oluĢturmaktadır. 

TUĠK, 2022 verilerine göre kültür, kültür melezi ve yerli ırk dağılımı ise 8.295.825 baĢ 

Kültür Sığır, 7.324.866 baĢ Kültür Melezi Sığır ve 1.231.265 baĢ yerli sığırda  
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oluĢmaktadır. Çizelge 1.1‘de ki rakamlar incelendiğinde 2018-2022 yılları arasında sığır 

varlıklarında önemli bir değiĢiklik olmadığı görülmektedir. Ülkemizde yıllar itibariyle 

çiftçilerin bilinçlenmesi, devletin hayvancılığı destekleyici politikaları ve hayvan 

barınak, bakım ve beslenme koĢullarının iyileĢtirilmesi hayvan baĢına verim seviyesinin 

yükselmesini sağlamaktadır. TUĠK 2021 yılı verilerine göre kültür, kültür melezi ve 

yerli sığır sayısı 17.850.543 baĢ bildirilmiĢtir.  

Çizelge 1.2 Türkiye‘de üretilen çiğ süt miktarı (TUĠK, 2023) 

Yıl Toplam (ton) 
  

Sığır Manda Koyun Keçi 

2020 23.503.790,00 
  

21.749.342,00 63.767,00 1.101.065,00 589.617,00 

2021 23.200.306,00   21.370.116,00 63.643,00 1.143.762,00 622.785,00 
Kaynak: TÜĠK,2023, (Ton)  

Tarımsal ĠĢletmelerde Hayvansal Üretim AraĢtırması 

Rakamlar yuvarlamadan dolayı toplamı vermeyebilir. 

Çizelge 1.2 incelendiğinde 2021 yılı için ülke genelinde diğer türler arasında birinci 

sırada olan inek sütü üretimi 21.370.116 ton olarak ülke ekonomisine katma değer 

olarak girdiği bildirilmiĢtir (TUĠK, 2023). 

ġekil 1.2 Ocak 21-Ocak 23 döneminde toplanan inek sütü miktarı (Ton)  (TUĠK,  

2023) 
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Aynı zamanda ġekil 1.2 incelendiğinde Ocak 2022–Ocak 2023 zaman diliminde ticari 

süt iĢletmelerinde toplanan toplam inek sütü miktarı %4.4 artmıĢ ve inek peyniri üretimi 

%17.2, ayran üretimi %13.1, içme sütü üretimi %9.3 ve yoğurt üretimi %5.8 artmıĢ ve 

tereyağı üretimi %17.3 azaldığı tespit edilmiĢtir (TUĠK, 2023). 

1.3 Sığır Irkları 

Dünyada bazıları yerel iklime uyum sağlamıĢ bazıları ise bir takım özellikler açısından 

ıslah edilmiĢ olmak üzere 800'den fazla sığır ırkı olduğu bilinmektedir. Herhangi bir 

bölge ya da yöre için yerli ve kültür sığır ırkları bulunmaktadır. Yerli ırk denildiğinde 

uzun yıllar aynı coğrafyada yaĢayarak neslini devam etirmiĢ ve o coğrafyaya özgü belirli 

özellikleri kazanmıĢ hayvan popülasyonu akla gelmektedir. Yerli ırklar doğal seleksiyon 

sonucu oluĢumunu tamamlamakta ve bu oluĢumda insan müdahalesi yok denecek kadar 

az olmaktadır. Türkiye‘nin yerli sığır ırkları Boz Irk, Yerli Kara, Doğu Anadolu Kırmızısı 

ve Güney Anadolu Kırmızısıdır. Kültür ırkı ise belirli bir bölgenin iklimi, coğrafyası, 

toplumun ihtiyaçları ve kültürel tercihleri doğrultusunda seçilerek yetiĢtirilmiĢ ve insan 

müdahalesinin olduğu popülasyon olarak tanımlanmaktadır. Dünya‘da ve Türkiye‘de 

sığır ırkları verim yönlerine göre süt verim yönlü, et verim yönlü veya her ikisini birden 

kapsayacak Ģekilde iki verim yönlü (kombine verimli) olarak 3‘e ayırmak mümkün 

olmaktadır. 

1.4 Siyah Alaca Sığır Irkı 

Siyah Alaca sığır ırkı, Avrupa‘da yaklaĢık 2000 yıl önce Ren Deltası bölgesine      

yerleĢen göçmen Avrupa kabileleri Batavyalılar ile Friezyalıların, Bos taurus    

primigenius yabani alt türünden siyah ve beyaz hayvanlarının birleĢimi sonucu 

geliĢtirilmiĢtir. Siyah Alaca sığır ırkı uzun yıllar kendi içinde kapalı olarak yetiĢtirilmiĢ 

ve popülasyonda yüksek süt verimine sahip olan hayvanlara döl verme Ģansı tanınarak 

bugünkü yüksek verimli ve dünyada en fazla yayılma alanına sahip süt sığırı ırkının 

oluĢması sağlanmıĢtır (Holstein Fresien Association USA, 2019; Oklahoma State 

Univercity, 2019). Her ne kadar sınıflandırmada kombine verim yönlü bir ırk kategorisine 

dahil edilse de süt verim yönü et verim yönüne göre daha yüksek bir ırk olrak 
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bilinmektedir. Birçok araĢtırmacı Hollanda kökenli Siyah Alaca ırkını süt ırkı olarak 

tanımlamaktadır (Kumlu 2000).  

Siyah Alaca sığırların vücut örtüsü siyah ve beyaz renkte olmasına rağmen kırmızı ve 

beyaz vücut örtüsüne sahip hayvanlarda mevcut olmaktadır. Siyah ve beyaz renklilik 

bedenin her tarafına dağılmıĢ bir Ģekilde olmaktadır. Siyah ve beyaz kısımların oranı 

hayvandan hayvana büyük değiĢiklik göstermektedir (Ġnal vd. 2016; Oklahoma State 

University, 2019).  

 

 

 

 

 

ġekil 1.3 Siyah Alaca Sığır Irkı 

ġekil 1.3‘de görüldüğü gibi Siyah Alaca sığırların süt tipi ırklarında beden önden 

arkaya doğru yavaĢ yavaĢ geniĢlemekte ve derinliği artmaktadır. Bedenleri ince 

narin yapılı, kemik çıkıntıları belirgin vücut Ģekillleri bulunmaktadır. BaĢ yapısı asil 

ve zarif, deri ince ve yumuĢak olup boyunda vertikal kıvrımlar yapmaktadır. Vücut 

tüyleri kısa ve parlakla birlikte süt damarları uzun ve belirgin olup, memeleri ĢiĢkin 

ve büyük olmaktadır (Ġnal vd. 2016). Siyah Alaca sığırlarda ergin canlı ağırlıkları 

diĢilerde 500-700 kg ve erkeklerde ise 800–1000 kg; cidago yüksekliği 147 cm 

olarak bilinmektedir. Düvelerinde en uygun ilkine tohumlama yaĢı 15 aylık olup, bu 

yaĢ aralığında ortalama canlı ağırlığı 360 kg olmaktadır. Siyah Alaca ırkının gebelik 

süresi ortalama 9 ay olup, ilk yavru 24 - 27 aylık yaĢta alınmaktadır (Oklahoma State 



11  

University, 2019). Siyah Alaca buzağı ortalama 40 kg doğum ağırlığına sahip bir 

Ģekilde dünyaya gelmektedir. Siyah Alaca sığır ırkı, meme ve ayak rahatsızlıklarına 

karĢı oldukça hassas oldukları için mera hayvancılığına uygun olmamaktadır. 

1.5 Siyah Alaca Sığırlarda Fizyolojik Dönemler ve Metabolik Ġhtiyaçlar 

1.5.1 Siyah alaca sığırlarda laktasyon dönemi ve fizyolojisi 

Laktasyon (Laktogenezis), gebelik döneminde hayvanın vücudunda salgılanan birçok 

hormonun etkisiyle meme bezlerinin geliĢip, olgunlaĢması ve gebelikte ya da doğumdan 

hemen sonra süt üretmeye hazır hale gelmesi ve nihayi olarak memelerden sütün 

gelmesi olarak tanımlanmaktadır. Laktasyon dönemi, ineğin doğum olayını 

gerçekleĢtirmesiyle baĢlayıp takip eden gebeliğinin 7. ayına kadar devam etmektedir. 

Sığırlarda ortalama laktasyon süresi 305 gün olarak hesaplanmaktadır. Doğumun son iki 

ayında karnındaki yavruyu daha iyi besleyebilmesi için süt üretimi biten ya da bitirilen 

inek artık kuruya çıkarılmakta ve laktasyon dönemi tamamlanmaktadır. 

ġekil 1.4 Pubertas çağına girmiĢ bir sığrın meme teĢekkülü 

ġekil 1.4‘de ergenlik dönemine girmiĢ bir diĢi sığırın meme yapısı görülmektedir. 
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Laktasyon dönemi; Mammogenezis, Laktogenezis ve Galaktogenezis olmak üzere üç 

evreden oluĢmaktadır. Mammogenezis; erken fötal hayatta meme geliĢimi ile 

baĢlamakta ve laktasyonun baĢlaması sonrasında bile meme geliĢimi devam etmektedir. 

Memenin geliĢmesinde hormonların çok önemli rolü bulunmaktadır. Meme sürekli 

büyüyen, fonksiyonel olarak farklılaĢan bir doku olduğu için gebeliğin devamını 

sağlayan progesteron hormonu meme geliĢiminde önemli bir hormon olarak 

bilinmektedir. Pubertasa eriĢmiĢ bir genç hayvan için pubertas sonrası tekrar eden 

seksüel sikluslar meme kanalları alveol sisteminde geliĢmeye neden olduğu için meme 

geliĢimi diğer dokularla kıyaslandığında çok daha hızlı Ģekillenmektedir. Ġneğin 

östrogen seviyesinin pik düzeye ulaĢtığı östrus evresinde meme kanalı ve alveol 

sistemin geliĢmesi meydana gelmektedir. Aynı zamanda ineğin, meme bezlerinin 

büymesi için östrogen veya progesteron hormonlarına ihtiyaç duyulmaktadır.  

ġekil 1.5 Gebe bir sığırın gebelik dönemlerine göre meme yapısı 

ġekil 1.5‘de sığırlarda gebeliğin dönemine göre üç ayrı ineğe ve döneme ait meme 

yapısı verilmiĢtir.  

Laktogenezis, meme dokusunun süt üretme potansiyeline eriĢmesi olarak 

tanımlanmakta ve iki aĢamadan oluĢmaktadır. Birinci aĢama meme alveol epitel 

hücrelerinde enzimatik veya hücresel değiĢikliklerin meydana gelmesi ile memeden 

sınırlı miktarda süt sentezi ve ikinci aĢama memede yapıĢkan özellikte olan süt 

yapımının baĢlaması olarak ayrılmaktadır. Galaktopoezis, laktasyonunun devamlılığı 

olarak tanımlanır ve sığırlarda galaktopoezis (laktasyon dönemi) ortalama 305 gün 



13  

sürmektedir. Ġneklerde süt üretimi doğumu izleyen 4-6. haftaya kadar yavaĢ yavaĢ 

artmaya baĢlamakta, 4-6. haftada pik yapmakta ve daha sonra laktasyonun son evresi 

dediğimiz dönemde yavaĢ yavaĢ düĢmektedir. Bu dönem laktasyon baĢı, laktasyon 

ortası ve laktasyon sonu diye 3 bölüme ayrılmaktadır. Tüm süreçlerin dahil olduğu 

zaman diliminin grafiksel görüntüsüne laktasyon eğrisi adı verilmektedir. Sığırlarda 

laktasyon doğum gerçekleĢtikten sonra baĢladığı için genetik yapı ve çevresel 

faktörlerin etkisiyle ilk haftalarda belirli bir hızla artarak pik verim seviyesine 

ulaĢmaktadır. Laktasyonun devamında ise genellikle pik verim öncesi artıĢ ivmesinden 

daha düĢük bir azalıĢ ivmesiyle azalarak ineğin takip eden doğumuna iki ay kala kuruya 

çıkma iĢlemiyle birlikte sonlanmaktadır. Kantitatif bir özellik olan süt veriminin 

çevresel faktörlere karĢı duyarlı olması nedeniyle süt sığırlarında yapılacak bir ıslah 

programında hayvanın fenotip ve genetik iliĢkisine eĢ zamanlı fenotip/genotip/çevre 

iliĢkisinin üçlü olarak ele alınması büyük önem arz etmektedir. Süt veriminde ineğin 

gerçek damızlık değerini ortaya koyabilmesi ineğin fizyolojik süreçleri çok iyi 

değerlendirilmesi, laktasyon döneminin hormonal mekanizması çok iyi bilinmesi ve 

bakım besleme gibi çevresel faktörlerin mümkün olduğunca elemine edilmesi 

gerekmektedir.  

Dünya‘da ve Türkiye‘de ineğin genetik değeri üzerinden yapılan ıslah çalıĢmaları, daha 

çok ilk laktasyona ait 305 günlük süt verimi üzerine dayandırılmaktadır. Ġsabetli 

seleksiyon için karar ve stratejilerinin geliĢtirilmesi amacıyla ineğin verim değerlerinin 

yanında laktasyon eğrisi (Lactation Curve) ve eğriye iliĢkin parametrelerinde ıslah 

programlarına dahil edildiği çalıĢmalar her geçen gün yoğunluk kazanmaktadır 

(Farhangraf vd. 2000). Söz konusu iliĢkinin parametreleri belirli aralıklarla yapılan 

denetim verimlerinin zamana bağlı grafiksel gösterimini ifade etmektedir. Laktasyon 

eğrisi verileri, süt denetim verilerinden veya geliĢtirilen matematik algoritmalar 

yardımıyla elde edilmektedir (Orhan ve Kaygısız, 2002; Macciotta vd. 2011). 

Islahçılar güvenilir gıda kaynağını korumak ve artırmak için ―Hayvan Islahı‖ 

çalıĢmalarında seleksiyon programlarına süt ve et verimini artırmayı hedefleyen 

indeksler dahil etmektedirler. Süt sığırcılığında ıslah modelinde baĢlıca konu sütün 

nitelik ve niceliğini artırmaya yönelik olmaktadır. GeçmiĢte klasik ıslah yöntemleri 
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kullanılırken, günümüzde moleküler genetik tekniklerinin klasik ıslaha dahil edilerek 

kullanılmasıyla kantitatif bir özellik olan ve birçok gen tarafından kontrol edilen sütün 

miktar ve kompozisyonuna etki eden gen ve gen bölgelerini tanımlayan çalıĢmalar 

yoğunluk kazanmıĢ bulunmaktadır. 

Klasik ıslah çalıĢmalarında isabeti sınırlayan ve dezavantaj olarak bilinen konu fenotip 

değerinin içindeki genotip oranının net olarak bilinmemesidir. Aynı zamanda kantitatif 

özelliklerin bir çok gen tarafından kontrol edilmesi, kantitatif karakterlerde fenotip 

değerinin çoğu kez genetik değeri iyi bir Ģekilde yansıtmaması fenotipe dayalı 

seleksiyonda isabet derecesini azaltmaktadır. Hayvanın genetik değerini daha yüksek bir 

doğrulukla tahmin etmek ve bunun sonucu olarak seleksiyonla elde edilen genetik 

kazancı artırmak seleksiyonun nihai amaçları arasında bulunmaktadır. Nitekim son 

yıllarda ağırlıklı olarak bu konu üzerine yapılan çalıĢmalarda fenotip değerle iliĢkili 

olan fizyolojik olayların genlerdeki varyasyonlarının o fenotip için kantitatif 

varyasyonlarıda etkileyeceği yönünde olacağını bildirmektedir (Tambasco vd. 2003). 

Klasik ıslahın bu dezavantajını avantaja çevirmek için üzerinde durulan karakterin 

genetik değerinin tahmin edilmesi büyük önem taĢımaktadır. Moleküler genetik iĢte bu 

nedenle ıslah programlarına dahil edilmiĢ bulunmaktadır. Moleküler genetik, öncelikli 

olarak ilgili referans popülasyonunda bulunan hayvanın genetiğini iyi bir Ģekilde 

tanımlamakta ve her bir hayvana ait deoksiriboz nükleik asit (DNA) haritaları 

çıkarmaktır. Daha sonra referans popülasyonun fenotip veri seti ile iliĢkilendirilme 

yoluna gidilerek, ilgili özelliğe ait genomik damızlık değer ve hatta iliĢkili aday gen 

veya genler bulunmaya çalıĢılmaktadır. Günümüzde DNA‘dan yararlanan moleküler 

genetik teknikleri, materyalin yaĢ ve cinsiyet faktörlerine bağlı kalmaksızın ilgili 

özelliği oluĢturan genlerin içinde bulunduğu birçok varyasyonu tespit etmeyi mümkün 

kılmaktadır. Hatta moleküler genetik teknikler özellikle ile iliĢkili ve hayvan sağlığını 

(metabolik hastalık, üreme hastalılıkları vb.) olumsuz/olumlu etkileyen bölge ve 

genleride araĢtırarak ineğin popülasyonda damızlık olarak kalma süresini artırmaktadır. 
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1.5.2 Siyah alaca sığırlarda metabolik ihtiyaçlar  

Ergin ruminant bir hayvanın bir günlük vücut besin maddesi gereksinimini karĢılayan, 

iĢkembesindeki asidi dengeleyen kaba ve kesif yem formlarından oluĢan karmaya 

rasyon denilmektedir (Gülsün vd. 2018). Günlük rasyon miktarı hayvanın yaĢına, canlı 

ağırlığına, cinsiyetine, fizyolojik durumuna, verim türüne ve verim seviyesine göre 

hesaplanmaktadır. Ruminat beslemede ruminat olmayan canlıların beslenmesinden 

farklı olarak ön mide olarak adlandırılan iĢkembede bulunan mikroorganizmaların 

beslemesi akla gelmektedir. Hayvanın iĢkembesi ne kadar sağlıklı, yani yararlı 

mikroorganizma popülasyonu bakımından ne kadar çok zengin ise o hayvanın et-süt-döl 

verimi gibi özellikleri bir o kadar yüksektir denilmektedir. Ruminant hayvanlarda 

toplam canlı ağırlığının 4-7 kg‘nı iĢkembe oluĢturmakta ve sindirim iĢleminin %70‘i 

burada gerçekleĢmektedir. Rumendeki mikroorganizma popülasyonunu, rasyonun 

içeriği ve kaba yem/kesif yem oranı etkilemektedir. Bu nedenle tam bir rasyon 

hazırlanmak istenildiğinde kaba yem/kesif yem oranına çok dikkat edilmedi 

gerekmektedir. Rumen mikroorgamizmaları için en ideal pH=6.0-6.4 aralığında 

olmaktadır. Bu değerlerin dıĢındaki bir pH değerine uzun süre maruz kalan iĢkembede, 

rumen mikroorganizmaların sayısı azalmakta ve mikroorganizma aktiviteleri 

düĢmektedir. Süt sığırlarından sağlıklı bir iĢkembe ve verimli bir yaĢam süresi için kaba 

yem / kesif yem oranı kuru madde esasına göre %60‘ı kaliteli kaba yemlerden,  %40‘ı 

ise kesif (konsantre) yem Ģeklinde olması gerektiği araĢtırmacılar tarafından 

önerilmektedir. Süt sığırlarında rasyon hazırlanırken hayvan sağlığı, üreme etkinliği, süt 

verimi, vücut yağ miktarı gibi vücut kondüsyon skoru dikkate alınmaktadır.  

ġekil 1.6 Vücut kondüsyon skoru (VKS) sınıflandırması (Edmonson vd. 1989)  
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ġekil 1.6‘da süt sığırların vücut kondüsyon skorları verilmiĢtir. Skor sınıflandırmasına 

göre birinci Ģekildeki hayvanın vücut kondüsyon skoru en düĢük beĢinci Ģekildeki 

hayvanın vücut kondüsyon skoru çok yüksek olup iki sınıfta damızlık ve sağlıklı bir 

inek için instenilen bir durum olmamaktadır. Sığırın metabolik ihtiyaç düzeyi, yaĢamıĢ 

olduğu fizyolojik duruma, verim türüne ve seviyesine göre değiĢmektedir. Ġneğin 

beslenme programını, bu süreçlerin her birinin ayrı ayrı incelenerek oluĢturulması 

gerekmektedir.   

Bu fizyolojik dönemlerden ilki doğum öncesi 3 haftalık bir zamanı kapsayan 

prepartum/geçiĢ dönemi olarak adlandırılmaktadır. Bu üç hafta içerisinde ana 

karnındaki yavrunun büyüme hızı artmakta, artan uterus hacmine bağlı rumen hacmi 

azalmakta dolaylı olarak kuru madde tüketimi (KMT) azaldığı için fazla yem 

tüketememektedir. Ġneğin karĢılaĢtığı diğer bir fizyolojik dönem ise laktasyon  

(kolostrogenezis) döneminin baĢladığı dönem olarak adlandırılmaktadır. Bu dönemde, 

doğumla birlikte artan süt verimine paralel olarak besin maddesi ihtiyacının hızlı bir 

Ģekilde artması beklenmektedir. Kolostrogenezis döneminin erken evresinde KMT‘nin 

%30-40 azaldığı bildirilmiĢtir (Goff ve Horst, 1997). AraĢtırmacılar inekte meydana 

gelen bu fizyolojik değiĢimler neticesinde meydana gelen hormonal dalgalanmalarında 

kuru madde tüketiminin azalmasına neden olduğunu bildirmiĢlerdir (Grummer, 1995; 

Bell, 1995). Ġneğin erken laktasyon döneminde, kuru madde tüketim kapasitesinin sınırlı 

olması nedeniyle eğer ineğin vücudunda yeterli vücut yağ rezervi yoksa ve doğru/yeterli 

beslenmemiĢ ise NED‘e girme riski armaktadır.  

Ġleri gebe ineklere bu dönemlerde hacimce az ama vücut gereksinimlerini karĢılayacak 

rasyonlar ile dengeli beslenme programları uygulanması gerekmektedir. Doğum ve 

laktasyon süresince, ineğin enerji, glikoz, aminoasitler ve diğer maddelere karĢı 

gereksinimi arttığı için yeterli glikoz desteği özellik bu dönemlerde çok önem arz 

etmektedir. AraĢtırmalara göre gebe olan ve gebe olmayan iki inek karĢılaĢtırıldığında 

gebeliğin son aylarında olan bir ineğinin toplam yem gereksinimi %75‘den daha fazla 

olduğu görülmektedir. Sağlıklı bir süt sığırı doğum sonrası %26‘dan daha fazla enerji ve 

%25‘den daha fazla proteine ihtiyaç duyduğu bildirilmiĢtir (BaĢoğlu ve Sevinç, 2004). 

Bu hassas dönemlerde yeterli beslenemeyen ineğin vücut yağ rezevlerinde süt üretimini 
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destekleyecek yeterli enerji kaynağının olmaması NED oluĢma riskini artırmakta ve 

metabolik hastalıklara bağlı süt veriminde düĢüĢlerin görülmesine neden olmaktadır. 

Laktasyonun baĢlamasıyla inek süt veriminin devamlılığını sağlamak amaçlı kendi 

vücut yağ rezevlerini enerji ihtiyacı olarak kullandığı için inek laktasyonun ilk 

haftalarında çok fazla kondüsyon kaybı yaĢamakta ve canlı ağırlık kaybetmektedir. 

Dolayısıyla ineğin yaĢadığı canlı ağırlık ve kondüsyon kaybı ilk ovulasyon zamanında 

gecikme ve gebelik oranlarında azalma gibi döl verim özelliklerinin olumsuz 

etkilenmesine neden olmaktadır (Butler, 2003). 

Birçok iĢletme söz konusu olumsuz durumları erken tespit etmek ve tedbir almak için 

VKS yöntemiyle sürüdeki tüm hayvanların fizyolojik dönemlerine göre vücuttaki yağ 

düzeylerini/enerji rezervlerini tespit etmektedir. VKS yöntemi ile skor tayini sırt yağı 

kalınlığının elle (sübjektif) veya ultrasonla ölçülmesiyle 1 ile 5 arasında skorlanması 

Ģeklinde yapılmaktadır. Dünya çapında kullanılan VKS skorlamadaki sınıflandırma 1 

değeri aĢırı zayıf, 5 değeri ise aĢırı yağlı olarak kabul görmüĢtür. 

Çizelge 1.3 Vücut kondisyon skoruna (VKS) bağlı oluĢabilecek sağlık sorunları 

Çizelge 1.3‘te görüldüğü üzere vücut kondüsyon skoru 1 ile 5 arasında değiĢen 

değerlerdedir ve 1.0-2.0 arasında bir skora sahip inek zayıf VKS olarak 

tanımlanmaktadır. VKS 1.0-2.0 aralığında hayvanın bağıĢıklığı düĢmekte, döl tutma 

sorunları yaĢanmakta ve metabolik hastalıklara hassasiyet artmaktadır. VKS 2.25-3.50 

arasında normal kabul edilmektedir. VKS skoru 3.75-5.0 arasında olan bir inek yağlı 

olarak değerlendirildiği için bu değere sahip ineklerde karaciğer yağlanması ve 

abomasum deplasmanı (AD) ile buzağılama güçlüğü görülmektedir. Bir sürüde VKS ≥2 
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den küçük ve 3,75≤ ten büyük olan hayvanların oranı %14‘ten fazlaysa bakım ve 

beslenmeyi yönetiminin yeniden değerlendirilmesi gerekmektedir. Süt ineğinin yaĢam 

döngüsü içerisinde gebeliği son iki ayı, laktasyonun baĢlaması ve ilk laktasyon dönemi 

gibi fizyolojik süreçleri içinde barındırmaktadır. Ġnek gebeliğin son 2 ayında karnında 

hızla geliĢen buzağıyı beslemesi ve bir sonraki sağım dönemine kendini hazırlaması için 

süt sağımına ara verilmektedir (Alaçam, 2011). Sağmal inekler için kuru dönemde 

metabolizma faaliyetleri, yüksek düzeyde değiĢen hormanal dengeler ve doğum sonrası 

305 günlük bir sağım periyodu dengesi çok iyi hesaplanması gerekmektedir (Arslan ve 

Tufan, 2009). Ġneğin prepartum süresi her araĢtırmacı için değiĢkenlik gösterse bile 

genel olarak doğum öncesi üç hafta prepartum dönemi ve doğumdan sonraki üç hafta 

postpartum dönemi olarak ifade etmektedir (Grummer vd. 1994, Büyükoğlu ve Aslan 

2018).  Prepartum dönemde ana karnındaki yavru çok hızlı bir Ģekilde büyüdüğü için 

ineğin fizyolojisinde önemli metabolik ve hormonal değiĢikler meydana gelmektedir 

(Drackley, 1999). Litaretürlerde ineğin süt vermesiyle baĢlayan ve tekrar kuruya 

çıkmasıyla biten dönem laktasyon dönemi (305 gün) olarak tanımlanmaktadır. Ġneklerde 

laktasyon dönemi hayvanın ihtiyaçlarının değiĢim grafiğine göre özel bakım ve 

beslemeye tabi tutulması için 3 aĢamada değerlendirilmektedir (Alaçam, 2011). 

1. AĢama/Dönem: Doğumdan sonra laktasyonun baĢladığı ve süt veriminin artıĢ 

eğiliminde olduğu ilk 10 hafta (0-70 gün) erken laktasyon dönemi olarak 

adlandırılmaktadır. Ġneğin doğum yapması ile baĢlayan sağımın bu ilk evresinde iyi bir 

bakım ve besleme uygulanması 305 günlük laktasyon verimini oldukça etkilemektedir. 

Ġneklerin kuru madde tüketimi ve süt verimi enerji dengesini belirlediği için ilk 70 

günde karĢılaĢılan temel sorun negatif enerji dengesi durumudur. Bunun temel nedeni 

ise ineğin süt veriminin en yüksek düzeye ulaĢmasına rağmen yem tüketiminin süt 

verimini karĢılayacak düzeye ulaĢamamasıdır. Negatif enerji dengesine (NED) maruz 

kalan inek, fizyolojik ve verimsel faaliyetleri için gerkeli olan enerji gereksinimini 

vücut rezervlerinden karĢılamaktadır. Ġneğin kuru madde tüketimini uyarmak amacıyla 

buzağılamasına yakın ve laktasyonunun ilk 10 haftasında enerji ihtiyacını karĢılayacak 

düzeyde dengeli, lezzetli ve sindirilebilirliği yüksek rasyonların verilmesi 

gerekmektedir. Özellikle yüksek süt verimine sahip süt ineklerinde by-pass protein 

kaynakları ve yağ preparatları tercih edilmesi daha uygun görülmektedir. Süt 
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sığırlarında süt ve döl verimini olumsuz yönde etkileyen metabolizma hastalıkları ilk 70 

günlük dönemde oldukça sık görülmektedir. Bu hastalıkların en önemlileri ketozis 

(KET), abamasum deplasmanı (AD), mastitis (MAST), asidosiz, metritis (MET), 

laminitis (LAME) ve distosidir. 

2. AĢama/Dönem: Hayvanın yem tüketiminin en yüksek düzeye (pik) ulaĢtığı 

doğumdan sonra 70. ile 140. gün arasındaki süre olup, bu süre midlaktasyon dönemi 

olarak tanımlanmaktadır. Midlaktasyon döneminde dikkat edilmesi gereken pik süt 

verimine ulaĢmıĢ ineğin bu seviyede mümkün olduğunca fazla süre kalmasını 

sağlamaktır. Ġlk 70 günlük dönemdeki bakım ve besleme, pik evresinde kalma süresini 

ve pikten sonra Ģekillenen azalmanın olabildiğince yavaĢ seyretmesini sağlamaktadır. 

Bu dönem ineğin iĢkembe kapasitesi artığı ve kuru madde tüketimini sınırlayan unsurlar 

ortadan kalktığı için inek rahatlıkla yem tüketmektedir. Ġnek için negatif enerji dengesi 

riskinin az olduğu bir dönem olması nedeniyle beslemeye dayalı metabolik hastalıkların 

riskide azalmaktadır. Fakat yinede yem tüketimi süt verimine paralel olarak 

hesaplanmalıdır. 

3. AĢama/Dönem: Ġneğin süt veriminin düĢüĢ eğiliminde olduğu doğumdan sonraki 140. 

gün ile 305. gün arası kalan dönemdir ve ineğin kuruya çıkarılması ile 

tamamlanmaktadır. Ġnek için bu dönem, laktasyonun ilk döneminde kaybedilen vücut 

kondüsyonunun yeniden kazanılması gereken bir dönemdir. Süt veriminin azaldığı ve 

yem tüketim kapasitesinin artığı bir dönem olması nedeniyle hayvan aĢırı beslenmemeli 

ve yağlandırılmamalıdır. Hatta doğumunun kolay olabilmesi için kontrollü kilo kazancı 

sağlanmalıdır.  

1.6 Metabolik Hastalıklar 

Ġnek kuru dönem, doğum ve laktasyonun ilk 10 haftası arasında büyük metabolik ve 

fizyolojik değiĢim döneminde olduğu için vücudunun enerji ihtiyacı yemlerle alınan 

enerjiden fazla olmasına bağlı olarak meydana gelen NED önemli sağlık sorunlarının 

çıkmasına neden olmaktadır. Bu dönemlerde beslenme yetersizliğine bağlı metabolik 

sorun ve hastalıklar, enfeksiyonlar ve diğer sorunlar önemli verim düĢüklüklerine ve 
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infertiliteye neden olduğu bilinmektedir (Shearer ve Van Horn, 1992). Kuru dönem ile 

laktasyonun ilk 10 haftasını kapsayan dönemde ineğin aĢırı beslenmesi, kuru madde 

alımındaki azalma, doğuma yakın dönemde ortaya çıkan stres ve laktasyonun baĢlaması 

ile geliĢen NED, hastalıkların insidansının yüksek olmasının baĢlıca nedenleri arasında 

bulunmaktadır (Herdt, 2000). Pekçok araĢtırma sonuçlarına göre kuru dönem ile 

laktasyonun ilk 10 haftasını kapsayan dönemde ineğin hatalı beslenmesine bağlı olarak 

sağlık sorunlarının ortaya çıkıĢı, hastalık sırasında ve sonrasında laktasyon döneminde 

süt veriminin kalıcı azalmasına direkt olarak etkili olduğu bildirilmektedir (Drackley, 

1999; Mulligan ve Doherty, 2008). Ġneğin bu kritik dönemindeki sağlık sorunlarının süt 

verimi üzerine etkilerini inceleyen bir çalıĢmada metabolik bir hastalık olan ketozisin 

ineklerde 305 günlük emzirme döneminde süt verimini 535 kg azalttığı bildirilmiĢtir 

(Rajala-Schultz vd. 1999).  Benzer bir çalıĢmada ise buzağılama döneminde herhangi 

bir sağlık sorunu olan ineklerin doğum sonrası ilk 20 gün boyunca sağlıklı ineklere göre 

7.2 kg/gün daha az süt ürettiği,  retentio sekundinarium geçirmiĢ ve ardından metritis 

yaĢayan ineklerin 8.2 kg/gün daha az süt ürettiği ve abomasum deplasmanı ve sekonder 

ketozis geçiren ineklerin geçirmeyenlere göre 8.5 kg/gün daha az süt ürettiği tespit 

edilmiĢtir (Wallace vd. 1996). NED‘in uzun sürmesi ve Ģiddetli olmasıda infertilite 

sorunlarına yol açtığı ve VKS‘de azalmalara neden olduğu bildirilmektedir (Staples vd. 

1990). VKS yüksek olan aĢırı yağlı ineklerin normal VKS değerlerine sahip ineklere 

göre metabolik hastalıklara yakalanma riski dört kat daha fazla olduğu yapılan 

çalıĢmalarca bildirilmiĢtir (Houe vd. 2001).  

GeçiĢ dönemi olarak adlandırılan bu hassas dönemlerde meydana gelen hastalıkları; 

metabolik hastalıklar, reprodüktif hastalıklar, enfeksiyöz hastalıklar ve laminitis olarak 

dört baĢlık altında toplamak mümkündür. Metabolik hastalıklara örnek hepatik 

lipidozis, ketosiz, abomasum deplasmanı, hipokalsemi, subakut rumen asidosiz; 

reprodüktif hastalıklara örnek metritis ve endometritis; enfeksiyöz hastalıklara örnek 

metritis ve mastitis ayrıca sekonde hastalıklar olarakta ortaya çıkan retentio 

sekundinarium ve distosi olarak sınıflandırılma yapılabilmektedir.  
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ġekil 1.7 Metabolik hastalıklar arası iliĢkiler ve diğer risk faktörleri (BaĢoğlu ve 

Sevinç, 2004)  

ġekil 1.7 incelendiğinde bahsedilen metabolik hastalıkların herbirinin birbiri ile iliĢkili 

olduğu görülmektedir (Mulligan ve Doherty, 2008; Grummer, 2008). Prepartum 

dönemde metabolik hastalıkların etiyolojilerine bakıldığında KET, AD, MET, MATS, 

hipokalsemi ve RS gibi hastalıklar hepatik lipidosiz ile iliĢkili olup, ineğin rasyondan 

enerji alımına bağlı olduğu görülmektedir. Rasyonun yüksek dane yem (enerji) içeriği 

sola AD (SDA) riskini artırdığı gibi reprodaktif hastalıklar rasyonun protein oranı ile 

iliĢkili olarak daha sık görülmektedir (Curtis vd. 1983). Kuru dönemde kalsiyum (Ca) 

ve fosfor (P) alımı doğumun hemen sonrasında geliĢen hipokalsemi hastalığı için 

önemli bir durum olarak bilinmektedir. Hipokalsemi hem süt üretimini hemde hayvanın 

östrusa girmesini geciktirerek fertiliteyi olumsuz etkilemektedir (Gustafs‖son vd. 2004, 

Curtis vd. 1985). RS olguları mineral madde ve yağda eriyen vitamin eksikliğinde daha 

sık görülen bir metabolik hastalık grubunda yer almaktadır (Wentink vd. 1998). Süt 

verimi yüksek inekler erken laktasyon dönemi dediğimiz ilk 70 gün içersinde NED 

maruz kaldıkları zaman anöstrusları uzatmakta, folüküler geliĢimleri yavaĢlamakta, 

maturasyon ve ovulasyon kapasitelerinde bir azalma meydana gelmektedir (Overton ve 

Waldron, 2004). Birçok arĢatırmacının NED‘in fertilite ile iliĢkisi üzerine yaptıkları 

çalıĢmalarda, NED‘in LuteinleĢtirici Hormon (LH)‘nun pulsatil sekresyonunu 

zayıflatarak östrus siklusunu geçiktirdiğini (Alaçam vd. 2008), folüküller geliĢimde orta 
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büyüklükteki folekülerin sayısını artırırken büyük foleküllerin sayısını azaltığını hatta 

carpus luteum (CL) foksiyonlarını zayıflatığını (Van Saun, 2004), ineklerde metritis, 

kistik ovaryum ve anöstrus olgularının insidansını yüksektiğini ve immün sistemlerinin 

zayıflaması sonucu sekonder hastalık olarak metritis ve mastitisin Ģekillendiğini ve 

ineğin diğer birçok enfeksiyonlara karĢı hassasiyetin artığını bildirmiĢlerdir (Alaçam, 

2011). 

1.6.1 Abomasum deplasmanı 

Siyah Alaca ineklerde yaygın olarak görülen AD, abomasumun vücutta anatomik olarak 

bulunduğu karın boĢluğu ventral duvarı median hattın sağında bulunduğu konumdan yer 

değiĢtirmesi ile sonuçlanan kalıtsal ve metabolik bozukluklarla tetiklenen bir durum 

olarak tanımlanmaktadır. Abomasum hem sola hem de sağa yer değiĢebilmektedir. 

Abomasumun rumenin sol tarafına doğru kaymasına SDA denilmektedir. Siyah Alaca 

sığırlarda çoğu AD vakası, SDA yer değiĢtirmesi olarak ilk laktasyon döneminde daha 

sık görülmektedir (Espersen, 1961; Geishauzer vd. 1998b; Wolf vd. 2001; Stengärde ve 

Pehrson, 2002). AD‘nin üç anatomik formu bulunmaktadır. Bunlar; birincisi rumenin 

uterusun yerine geçmesiyle karında oluĢan boĢluğu doldurmadaki yetersizliği ve buna 

bağlı olarak da abomasumun, oluĢan bu boĢluğa doğru hareket etmesi, ikincisi 

omentumun abomasuma sarılıarak normal pozisyonuna geri dönmesine izin vermemesi 

ve üçüncüsü abomasumun atonisi ve motilite yetersizliğid olarak sınıflandırılmaktadır 

(Jonstable vd. 1992). AD‘nın tıpkı ketosiz ve hepatik lipidosiz gibi kuru dönem ile 

laktasyonun ilk 10 haftasında insidansı artmaktadır. AD geliĢmesi için en büyük risk 

faktörlerinin olduğu dönem buzağılamadan önceki 3 hafta ile buzağılama sonraki ilk 3-4 

haftalık dönemdir (Jonstable vd. 1992). GeçiĢ döneminde süt sığırının hormonal ve 

metabolik durumu ve yem tüketiminde meydana gelen önemli değiĢiklikler AD 

oluĢumuna zemin hazırlamaktadır.  Süt sığırı yetiĢtiriciliğinde AD oldukça yaygın 

olarak görüldüğü için hayvanın verimli ömrüne ve ekonomik değeri olan özelliklerin 

azalmasına neden olmaktadır. AD‘e yatkınlık oranı (LIR) Alman Siyah Alaca ırkı 

ineklerde üçüncü ila beĢinci laktasyonda en yüksek orana sahip olduğu bildirilmiĢtir 

(Wolf vd. 2001). Buna karĢılık baĢka bir araĢtırmada, ABD‘i Siyah Alaca 

popülasyonunun birinci laktasyon inekleri %4.1 ile en yüksek insidansı gösterdiği 
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bildirilmiĢtir (Appuhamy vd. 2009; Koeck vd. 2013). AD operasyon geçiren ineğin 

laktasyon süt üretimi (Geishauzer vd. 1998b, Hamann vd. 2004) ve gebe kalma oranı 

azaltmakta ve kaybolan verimleri hiçbir zaman eski seviyesine ulaĢamamaktadır 

(Ricken vd. 2005). AD‘ı için tanımlanmıĢ olası risk faktörleri, stres, NED, hipokalsemi, 

genetik yatkınlık, yaĢ, doğum mevsimi, rasyonun partikül büyüklüğü, doğum Ģekli, 

doğum tipi, daha önce yüksek VKS ile buzağılama, kuru dönemde aĢırı beslenme, 

doğum sonrası yem tüketiminde azalma, endotoksemi, hipokalsemi, metabolik alkaloz, 

ketosiz ve metritis gibi eĢ zamanlı hastalıklarda oluĢmaktadır (Markusfeld, 1986; 

Constable vd. 1992; Massey vd. 1993; Geishauser, 1995; Fürll ve Krüger, 1999; 

Rohrbach vd. 1999; Stengärde ve Pehrson, 2002; Van Winden vd.  2003; Pravettoni vd. 

2004; LeBlanc vd. 2005; Ricken vd. 2005; Zebeli vd. 2011; Zürr ve Leonhard-Marek, 

2012). Avrupa ülkelerinde yapılan bir çalıĢmada laktasyonun ilk 2–15. haftalık dönem 

arasında β-hidroksibutirat (BHB) konsantrasyonları >1,6 mmol/L olan ineklerde AD 

geliĢme oranı diğer dönemlerde ki ineklere (daha düĢük BHB konsantrasyonu) göre 6.9 

kat daha fazla olduğunu bildirilmiĢtir (Suthar vd. 2013). AD'dan etkilenen süt 

ineklerinde, insülin benzeri büyüme faktörü-1 konsantrasyonları kontrol grubuna göre 

önemli ölçüde düĢük olduğunu bildirilmiĢtir (Lyons vd. 2014). 

1.6.2 Asidosiz 

Asidosiz, hızlı ve kolayca fermente olabilen karbonhidratların fazla tüketilmesi ve/veya 

rumen ortamındaki asitliği giderecek tamponlama kapasitesinin az olmasına bağlı olarak 

rumende asitliğin artmasıyla Ģekillenen metabolik bir hastalık olsarak tanımlanmaktadır. 

Hastalığın Ģiddetine ve süresine göre akut ve subakut olarak iki formu bulunmaktadır. 

Asidosizin inekte hafif Ģiddette ve süreğen seyretmesine subakut form, ani ve Ģiddetli 

seyretmesine akut formu denilmektedir. Akut rumen asidosizde, inekte Ģiddetli bir ishal 

görülmekte ve inek solunum güçlüğü yaĢamaktadır. Akut formda ineğe mutlaka 

dıĢarıdan bir müdahele gerekmektedir. Ġneğin tükettiği yemlerin türüne göre rumenin 

asitlik değeri değiĢmektedir. Ġnekte boĢ bir rumenin rumen pH‘sı 24 saatlik bir zaman 

periyodunda ortalama 6.0-6.4 arasında değiĢmektedir. Yemlemenin ardından baĢlayan 

fermentasyon ile birlikte bu değer 5.0-5.3‘lere kadar düĢmektedir. Rasyonun kolay 

fermente olabilen karbonhidratlar bakımından zengin olması ruminasyonu olumsuz 
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etkilemektedir. Rasyona katılan mısır ve arpa gibi tane yemlerde bulunan 

karbonhidratlarının parçalanması sonucunda rumen asidik bir yapıya dönüĢmektedir. 

Mısır ve arpa gibi yem hammaddelerinde hızlı fermente olan karbonhidratlar bulunması 

bu bileĢenlerin rumen bakterileri tarafından hızlıca parçalanarak asit içeriği yüksek 

uçucu yağ asitlerine (UYA) ve laktik asite dönüĢmesine ortam hazırlamaktadır. Rumen 

içerisinde oluĢan uçucu yağ asitleri, rumen duvarlarında bulunan papillalar tarafından 

absorbe edilerek, kan dolaĢımına girmesi sağlanır ve bu maddeler hayvanın yaĢama ve 

verim payı için gereksinimlerinin karĢılanmasında kullanılmaktadır. Ġneğin doğumdan 

sonra tükettiği rasyonda konsantre yem miktarının aniden yükseltilmesi subakut rumen 

asidosize (SARA) ortam oluĢturmaktadır. Asitlere karĢı oldukça hassas olan rumen 

epitel hücrelerinde düĢük rumen pH‘nın Ģiddetine ve süresine bağlı olarak, epitel hücre 

erozyonu, rumenitis, ülserleĢme, papillalarda büyüme ve sertleĢme meydana 

gelmektedir. SARA vakalarında klinik bulgular arasında hayvanın düĢük KMT, 

iĢtahsızlık, yem tüketiminde isteksizlik ve yem tüketiminde seçici olmaları yer 

almaktadır. Ġneğin iĢtahsız olması yaĢama payı ve süt/et/döl verimi için yeterince 

beslenememesi anlamına gelmektedir. Ġneğin yetersiz beslenmesi sonucu meydana 

gelen NED, SARA‘nın Ģekillenmesine zemin oluĢturmaktadır. SARA fertiliteyi 

olumsuz etkilediği gibi süt bileĢenlerinden süt yağının ve miktarınında olumsuz 

etkilenmesine neden olmaktadır. SARA tanısı konulan hayvanda sıklıkla ishalde 

görülmektedir. Ġshale bağlı dıĢkı rengi değiĢmekte, dıĢkının yapısı küçük kabarcıklı su 

dolu bir formda ve ekĢi, asitli bir kokusu olmaktadır. DıĢkıda sindirilmeyen tahıl 

daneleri, lif kalıntıları, ipliksi mukus parçaları görülmektedir. SARA görülen inekte 

genellikle laminitiste görülmektedir. Laminitis ile SARA arasındaki iliĢki mekanizması 

tam olarak anlaĢılmasada hasta ineklerin ayakta ülser, çürüme ve anormal tırnak 

büyümesi oranlarında artıĢ görülmektedir. Asidozisin diğer formu olan ani ve Ģiddetli 

geliĢen akut asidozis rumen pH‘nın ani bir Ģekilde düĢmesi Ģeklinde kendini 

göstermektedir. Hayvanın bir anda tahıl/yem ambarına dalmıĢ olması veya hasat sonrası 

zeminde kalan büyük miktarda tahıl, incir, patates, kabak vb. çözülebilir karbonhidrat 

oranı yüksek çok sayıda ürünün çok büyük miktarlarda tüketmesi sonucu 

Ģekillenmektedir. Akut rumen asidozisinin ilk belirtileri Ģüpheli besinin yenilme 

miktarına bağlı olarak izleyen 12-48 saat içerisinde sindirime özgü semptomlar Ģeklinde 

görülmeye baĢlamaktadır. Asidosiz baĢlangıcında ineğin rumeninde gaz birikimi 
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Ģekillenmekte ve birikime bağlı ruminasyonda yavaĢlamalar hatta durmalar meydana 

gelmektedir. Akut asidosizin Ģiddetine göre 24-72 saat sonrasında ölüm 

gerçekleĢmektedir.  

1.6.3 Ketosiz 

Ketosiz ve hepatik lipidoz,  yüksek verimli süt ineklerinde özellikle peripartum 

dönemde ortaya çıkan lipid metabolizmasındaki aksaklıkların neden olduğu metabolik 

bir hastalık olarak bilinmektedir. Subakut veya kronik seyirli bir metabolizma hastalığı 

olan ketosiz, yüksek süt verimine sahip ineğin erken laktasyon döneminde artan enerji 

gereksinimini karĢılayamaması ya da rasyonun enerji protein oranının protein 

bakımından yüksek olması neticesinde vücuttaki yağların aĢırı kullanılması sonucu 

meydana gelen akut ve kronik seyirli hastalıkların etkisi ile oluĢmaktadır. Hepatik 

lipidozun ilerlemiĢ haline ketosiz denildiği için, her ketosizli inekte hepatik lipidoz 

görülmekted fakat her hepatik lipidozlu inekte ketosiz görülmemektedir (Herdt, 2000). 

Ġneklerde ketosizin dört formu bulunmaktadır. Birinci formu primer ketosizi olup, 

rasyondaki karbonhidrat miktarının azlığından kaynaklanmaktadır. Ġkinci formu alimer 

ketosizi olup, rasyonun ketojonik içerikte olmasından kaynaklanmaktadır. Üçüncü 

formu spontan ketosiz olup, lipojenik içerikli rasyonların hayvana verilmesinden 

kaynaklanmaktadır. Dördüncü formu sekonder ketosiz olup, enfeksiyonlara bağlı ya da 

diğer metabolik bozuklulara bağlı olarak Ģekillenmektedir. Süt inekleri laktasyonun ilk 

dönemlerinde yaĢama payı, süt üretimi ve hayvanın diğer fizyolojik gereksinimlerini 

karĢılamak için gerkeli olan enerjiyi yeterli düzeyde alamaması neticesinde meydana 

gelen NED ineğin ketosiz olmasını tetiklemektedir (Leek ve Reece, 2014; Seymour vd. 

2019). Ġneğin gebelik sürecinin bitmesi doğumunun Ģekillenmesi ve laktasyona 

baĢlaması fizyolojileri hem hormonal hem de metabolik büyük değiĢimlere neden 

olduğu için, ketozis ve hepatik lipidoz özellikle doğumdan sonraki ilk 10 hafta içinde 

ortaya çıkama ihtimali diğer dönemlere göre çok daha yüksek görülmektedir. Ġneğin 

bahsedilen bu değiĢimlere adapte olmasında yaĢanılan sorunlar ketosizi ve hepatik 

lipidozisi hazırlayıcı ve hızlandırıcı faktör olarak bilinmektedir. Bazı araĢtırmacılar 

postpartum dönemine girmiĢ ve süt sentezine baĢlamıĢ ineklerin bu dönem 

gereksinimlerini karĢılamak için yağ rezervlerini harekete geçirerek buzağılamadan 
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sonraki ilk haftalarda vücut yağlarının yaklaĢık %60'ını veya daha fazlasını 

kaybettiklerini ifade etmiĢlerdir (Kadokawa ve Martin, 2006; Renate ve Cernescu, 

2009). Laktasyonun 0.- 60. günleri arasında bu hastalığa yakalanma oranı %7-14 

arasında olduğu kabul edilmektedir (Esposito vd. 2014). VKS 3.75 ve üzeri olan 

ineklerde ketozis görülme oranı daha yüksek olup, hayvanın verim seviyesi, bakım ve 

beslenme koĢullarına bağlı olmak üzere hastalığın insidansı  %100‘lere ulaĢtırmaktadır. 

Laktasyonun 0-70. gününde subklinik ketosiz görülme oranı ortalama %50,  KET 

insidansı ise ortalama %43 oranında bildirilmiĢtir (Esposito vd. 2014, Biswal vd. 2016). 

Birçok araĢtırmacı ketosiz sonucunda ineğin süt veriminin azaldığı, ineklerde servis 

periyodunun uzadığı, azalan döl verimine istinaden buzağılama aralığının artığı ve 

dolayısıyla iki buzağılama arası sürenin uzadığını ve AD‘nı oranının artığını bildirmiĢtir 

(Geishauzer vd. 1998; Geishauer vd. 2001; McArt vd. 2015; Gohary vd. 2016). 

1.6.4 Laminitis  

Multifaktöriyel bir hastalık olarak bilinen ve topallıkların Ģekillenmesine neden olan 

laminitis süt sığırılarında önemli bir ayak problemi olarak görülmektedir. Laminitis 

ineğin beslenmesi ile doğrudan iliĢkili olması nedeniyle bazı araĢtırmacılar laminitisin 

metabolik bir hastalık olarak ele alınması gerektiğini savunmaktadır. Laminitis subakut, 

akut, kronik ve subklinik seyirli olup, corium ungelae‘nin diffuz ve aseptik bir yangısı 

olarak tanımlanmaktadır. Primer hastalık durumunda ineğin ayak yapısında kapillar 

perfozyonda azalma, iskemi ve laminalarda nekroz gibi patolojik değiĢiklikler 

görülmektedir. Laminitis‘in subakut ve subklinik formu yaygın olmasına rağmen teĢhisi 

oldukça güç koyulmaktadır. Akut ve kronik laminitisin teĢhisi ineğin yürüyüĢ 

bozukluğu ve tırnak deformasyonları gibi belirgin bulgular yaĢaması nedeniyle daha 

kolay koyulmaktadır. Genel akut laminitis bulguları arasında hayvanda sırt 

kamburlaĢması, ön ekstremiter katılaĢma, arka ayakların karın altına toplanması 

Ģeklinde bir duruĢ halinde olması yer almaktadır. Laminitis ineğin ön ayaklarını 

etkilemiĢ ise inek yürümeye karĢı direnmekte ve daha çok ekstremitelerini uzatmıĢ 

vaziyette yatmayı tercih etmektedir. Ġneğin tırnağından baĢlayan Ģekil değiĢiklikleri akut 

bulguların baĢlamasını takip eden günlerde görülmekte ve ineğin ayak tabanı 

yumuĢayarak taĢ, kum gibi yabancı cisimlerden penetre olmuĢ vaziyette sarımtırak 
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balmumu kıvamını almasına neden olmaktadır. Sistemik bulguların hafiflediği klinik 

evrede ise artık inek kilo kaybı yaĢamıĢ, tırnakları uzamıĢ ve geniĢlemiĢ ve ayak tabanı 

düzleĢmiĢ bir hal almaktadır. Laminitisin tüm formlarının önlenmesinde ineğin dengeli 

ve sağlıklı beslenmesi, iyi bir atlık ve iyi bir ayak bakımı önemli olmaktadır (Ġzci, 

1994). Laminitisin etiyolojisine bakıldığında histamin, laktik asit ve endotoksinler ile 

kortikosteroid, progesteron ve östrojen gibi hormanların kanda seviyelerinin 

değiĢmeside riski artıran önemli unsurlar arasında yer almaktadır (Raven, 1985). 

Yapılan bir çalıĢmada yüksek dozda histamin enjeksiyonu ve tane yemlerle aĢırı 

beslenen ineklerde laminitis oluĢumunun tetiklendiği ve klinik olarak pulzasyon ve 

solunum artıĢı, periferal venlerde dilatasyon ve aĢırı terleme gibi histaminazos 

bulgularıyla belirlendiği bildirilmiĢtir (Maclean, 1965). Metabolik olan rumen asidozisi 

akut laminitise neden olduğu yapılan birçok çalıĢma ile doğrulanmıĢtır. Özellikle düĢük 

kaliteli kaba yem oranının aniden artırılmasına bağlı Ģekillenen ruminal asidozisin, akut 

laminitis bulgularının geliĢiminde önemli olduğu bilinmektedir (Raven, 1985; Weaver, 

1988). Subklinik laminitis lezyonlarının, yüksek oranda konsantre yemlerle beslenen 

ineklerde düĢük oranda konsantre yemlerle beslenen ineklere göre daha fazla görüldüğü 

ve bu durumun doğum sonrası dönemde daha çok Ģekillendiği pek çok araĢtırmacı 

tarafından bildirilmiĢtir.  

1.6.5  Mastitis 

Mastitis, süt iĢletmelerinde en sık görülen enfeksiyöz bir hastalık olarak bilinmekte 

olup, ekonomik kayıpları da beraberinde getirmektedir. Hastalığın en yaygın Ģekli 

subklinik mastit olup, klinik belirtilerin görülmediği dönemde süt üretiminde azalma, 

somatik hücre sayısında artma ve laktasyon döneminde klinik mastit riskinde artıĢa 

neden olmaktadır. Mastitis ineğin meme dokusunda meydana gelmekte ve direk ineğin 

laktasyon dönemi ile iliĢkili olmaktadır. Ġneğin doğum öncesi ve sonrası ortalama 4-5 

haftalık döneminde, doğum ve laktasyon gibi metabolizma için çok büyük hormonal 

değiĢikliklerin etkisiyle baskılanan immün sistem bu dönemler içerisi mastitise 

yakalanma ihtimali için en kritik dönem olarak görülmektedir  (BaĢtan ve Salar, 2018). 

BaĢlıca bulaĢıcı mastitis patojenleri arasında Staphylococcus aureus, Streptococcus 

agalactiae ve Mycoplasma bovis bulunmaktadır. Çevresel mastit patojenleri, koliformlar 



28  

(Escherichia coli, Klebsiella, Enterobacter ve Citrobacter), çevresel streptokoklar 

(Streptococcus uberis ve Streptococcus disgalactiae), Trueperella pyogenes,  aureus 

olmayan stafilokoklar (NAS) ve diğerleri gibi çok çeĢitli organizmaları içermektedir 

(Abdi vd. 2021). Süt iĢletmelerinde ekonomik kayıplara neden olan hastalılar içerisinde 

yüzdelik payı yüksek bir hastalık sıralamasında yer  almaktadır. Hem doğrudan hem de 

dolaylı olarak ciddi ekonomik kayıplara yol açmaktadır. Dolaylı ekonomik kayıplar 

arasında kontamine sütün atılması, laktasyon devamlılığı, süt üretimi ve kalitesindeki 

kayıp ve ineğin erken damızlıktan  ayrılması bulunmaktadır (Puerto vd. 2021).  Dünya 

çapında, klinik mastitisin ekonomik kayıpları bir çiftlikte inek baĢına 61 Avro ile 97 

Avro arasında ve Hollanda'da klinik ve subklinik mastitise bağlı kayıplar inek baĢına 

yılda 17 Avro ile 198 Avro arasında değiĢmektedir (Hogeveen vd. 2011).  Mastitis 

etiyolojisine göre çevresel ve bulaĢıcı, semptomlarına göre ise klinik ve subklinik olarak 

sınıflandırılmaktadır. Multifaktöriyel bir hastalık olan mastitis duyarlılığı; yaĢ, doğum 

sayısı, laktasyon evresi, süt verimi ve meme anatomik yapısı gibi birçok faktör 

etkilenmektedir. Klinik bulgular ve bulguların seyri, süt ineğinin doğuĢtan gelen direnci 

ve edinsel bağıĢıklığı ile meme patojenlerinin türü, konsantrasyonu ve hastalığın 

virülansı arasındaki etkileĢime bağlı olarak değiĢmektedir (Zigo vd. 2021). Klinik 

mastitisin lokal ve sistemik klinik belirtileri sütün bileĢiminde ve görünümünde 

değiĢiklik ve yüksek somatik hücre sayısı artıĢı ile karakterize olarak görülmektedir. 

Subklinik mastit, üretim kayıpları, düĢük süt kalitesi ve yüksek somatik hücre sayısı ile 

kendini göstermekte ve subklinlik mastitis en sık karĢılaĢılan ve  %3-25 oranında süt 

kaybına neden olan bir mastitis formu olarak bilinmektedir (Gruet vd. 2001).  Klinik 

mastitis semptomları, hayvanın memesinde ateĢ, kızarıklık, ĢiĢlik ve ağrı Ģeklinde net 

olarak görülmektedir. EĢ zamanlı olarak ineğin süt veriminde azalma, memeden su, 

pıhtı ve kan gelmesi ile karekterize olduğu ifade edilmektedir. Klinik mastitisli inekler 

keyifsiz ve iĢtahsız olup, genel sağlık durumlarında bozukluklar görülmektedir. Klinlik 

mastitis ineğin herhangi bir meme lobunda meydana geleceği gibi aynı anda birden 

fazla meme lobunda iltihabi durum olarak görülebilmektedir. Bu ihtimallerin her biri 

klinik mastitis vakası olarak tanımlanmaktadır. Mastitisli inek metabolik bozukluklar 

neticesinde itlaf edilmekte, hastalık nedeniyle süt verimi azalmakta ve üreme 

performansı düĢmektedir. AraĢtırmacılara göre ineğin itlaf olanı ile MAST arasında 

önemli bir iliĢki olduğu ve tahmini genetik korelasyonun 0.2 olduğu bildirilmiĢtir (Pryce 
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ve Brotherstone, 1999).  

Sonuç olarak süt iĢletmelerde bu denli yaygın olan ve ekonomik kayıpları yüksek olan 

mastitis enfeksiyon hastalığının sağaltımı ve hastalığa karĢı dirençli sürülerin 

oluĢturulması için popülasyonun mastitis hastalığına bağlı genetik yapısını iyi bilmek 

büyük önem arz etmektedir. 

1.6.6 Metritis 

Uterus hastalığı, süt sığırlarında oldukça yaygın olup, büyük ekonomik kayıplara neden 

olmaktadır (Liang vd. 2017). Uterus hastalığı olan metritis (MET) ve endometritis (EM) 

ineğin doğum sonrası dönemde bakteriyel uterus enfeksiyonlarına karĢı oldukça hassas 

olduğu dönemlerde daha sık karĢılaĢılmaktadır (Sheldon vd. 2006). Rahimdeki 

patojenik bakteriler (örneğin, Fusobacterium, Trueperella pyogenes) endometrial 

inflamasyonu rahimin iĢlevselliğini bozduğu için Met yada EM Ģekillenmektedir 

(Pascottini vd. 2020). Enfeksiyonöz uterus hastalıklarının üç formu bulunmaktadır. 

Metritis postpartum döneminin ilk 0.-21. gününde ĢekillenmiĢ ise klinik metritis, 

postpartum dönemin 22.-42. günlerinde ĢekillenmiĢ ise endometritis ve postpartum 

dönemin birinci ayından sonra ĢekillenmiĢ ise piyometra olarak sınıflandırılmaktadır 

(Alaçam, 2011). Süt ineklerinde MET ve EM prevalansları, teĢhis yöntemine bağlı 

olarak oldukça değiĢkenlik göstermektedir (McDougall vd. 2007, Gobikrushanth vd. 

2016). MET ve EM tanısı klasik olarak vajinoskopi, transrektal palpasyon veya 

ultrasonografi (örn: servix çapı, vajinal akıntı) uygulamaları kullanılarak konulmaktadır. 

Sitolojik incelemeler, endometriyumdaki polimorfonükleer hücrelerin yüzdesine 

odaklanarak subklinik EM'yi teĢhis etmede kullanılmaktadır (Gobikrushanth vd. 2016). 

Klinik EM, doğumdan sonraki ilk 21 gün içinde pürülan veya mukopürülan vajinal 

akıntı ve uterus lümenine lökosit infiltrasyonu ile endometrial inflamasyon ile 

karakterize bir hastalık olarak Ģekillenmektedir (Sheldon vd. 2006). Subklinik EM, 

klinik belirtilerin yokluğu ve endometriyumda artan polimorfonükleer hücre oranı ile 

tanımlanmaktadır (Kasimanickam vd. 2004). Siyah Alaca ineklerde postpartum 32. ve 

200. günleri içinde EM prevalansları %9.4 ile %53 arasında değiĢmektedir (Gilbert vd. 

2005; Dubuc vd. 2010; Naderi vd. 2018). MET için, prevalanslar süt ineklerinde %0.7 
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ile %21 arasında değiĢmektedir (Zwald vd. 2004; Haugaard ve Heringstad, 2015). 

Endometriyal inflamasyon, doğum sonrası yumurtalık folüküllerin büyümesini ve 

yumurtlamayı bozan luteinaz hormonunun salgılanmasını baskıladığı için süt 

hayvancılığında EM bozulmuĢ fertilite ve artan itlaf riski ile iliĢkilendirilmiĢtir 

(Gobikrushanth vd. 2016). Ġneğin güç doğuma maruz kalması ve retentio sekundinarium 

yaĢaması MET oluĢumunu tetiklemektedir (Kaneene ve Miller, 1995). Ayrıca, MET 

oluĢumunu artıran sebepler arasında sürünün büyüklüğü, hayvanın yaĢı, doğum sayısı, 

süt humması, ketosiz, barınma koĢulları ve doğum mevsimide bulunmaktadır. 

Prepartum son üç hafta ile baĢlayan geçiĢ döneminde yetersiz ve dengesiz beslenen inek 

maruziyetin ciddetine bağlı olarak bir süre sonra metabolik strese girmektedir. Bu 

metabolik stres doğum sonrası retentio sekundinariumun Ģekillenmesine zemin 

hazırlamaktadır. Doğum sonrası ilk 24 saatte atılamayan plesenta uterusta inflamatuar 

maddelerin salınmasına, ineğin immun sisteminin baskılanmasına ve uterus 

damarlarındaki vasküler geçiĢin artması sonucu lizozom aktivitesinin yükselmesine, 

uterusta endometrial yaralanmaların geliĢmesine, uterustaki kemotaksisin azalması 

sonucu lökosit akıĢının azalmasına ve metritisin Ģekillenmesine neden olmaktadır 

(Büyükoğlu ve Aslan, 2018). Ġnekte, akut uterus hastalığı ile eĢ zamanlı olarak ketosiz 

ve hepatik lipidosiz görülmektedir (Hayırlı vd. 2012). Enfeksiyon lokal ya da sistemik 

etkilere neden olmaktadır. Sistemik enfeksiyonun neden olduğu yangılara; adipoz doku 

mobilizasyonu, karaciğer glikojeninin yıkımı, karaciğer trigliserid birikimi ve 

sitokinlerin azalan gıda tüketimi sonucu yağ depolarının yıkımını uyarması örnek olarak 

verilmektedir. MET en önemli sistemik etkiyi reprodüktif sistem üzerinde yapmaktadır. 

MET uterus involüsyonunda gecikme, ilk östrusta gecikme, gebelik baĢına tohumlama 

sayısında artıĢ, gebe kalma oranında düĢme, gebeliğin devam etmesinde azalma, iki 

buzağılama arası sürede artma, follikülogenezis ve follikül dinamiğinde sorunlar, kistik 

ovaryumlar, anöstrus, persistent carpus luteuma neden olmaktadır. Tüm bu olumsuz 

geliĢmeyi yaĢayan ineğin laktasyon süt veriminde azalmaların olması olası haller 

arasında yer almaktadır (Butler, 2003). Son yıllarda, süt ineklerinde sağlığı ve 

doğurganlığı iyileĢtirmek için genetik ve genomik seleksiyon yaklaĢımlarında uterus 

hastalıkları sağlık kayıtlarına dair fenotip verileri kullanılmaya baĢlanmıĢ bulunmaktadır 

(Lucy 2019).  
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1.6.7 Distosi 

Sığır yetiĢtiriciliğinde distosi hayvanın üreme sağlığı açısından ekonomik öneme sahip 

özellikler arasında yer almaktadır. Halk arasında daha yaygın buzağılama zorluğu 

olarak bilinen distosi, genellikle doğum sırasında yardıma ihtiyaç duyulan uzun süreli 

veya zor doğum olarak tanımlanmaktadır. Buzağılama güçlüğünün olumsuz etkileri, 

anne ve buzağı ölüm riskinde artıĢın yanı sıra, sürünün kârı üzerindede kümülatif bir 

etkiye sahip olup, ana ve buzağı performansında azalma da dahil olmak üzere detaylı bir 

Ģekilde araĢtırılmıĢtır (Mee vd. 2011; Lombard vd. 2007). Sığır yetiĢtirtciliğinde, 

genetik yapı ile belirlenen ve morfolojik/fizyolojik sınırlar içinde optimum buzağı 

verimine ulaĢmak en önemli hedef olmaktadır. Bu kapsamda buzağı verimi, birim 

zaman içerisinde sürüde gebe kalan inek ve canlı doğan buzağı sayısına göre 

hesaplanmaktadır. Buzağı verimini olumsuz etkileyen etmenlerden biri de buzağlama 

zorluğu yani distosi olarak görülmektedir. Distosi, buzağı ve ananın ölümlerine neden 

olmakta ve damızlık materyalin ister düve ister inek olsun tekrar gebe kalmasına engel 

oluĢturmaktadır. Distosi ve perinatal mortalite ülkelerin ıslah programlarına dahil 

edilmiĢ olması, bunların günümüz sığır üretim sistemlerinde önemli bir konuyu temsil 

ettiğini göstermektedir (Eriksson vd. 2004).  Ancak dünya çapında hem distosi hem de 

perinatal mortalitenin prevalansı %2 ile %14 arasında değiĢmekte olup hala kabul 

edilemeyecek kadar yüksek sınırlar içerisinde yer aldığı bildirilmiĢtir. Buna göre, distosi 

ve perinatal mortalite için prevalanslar %2 ile %10 arasında bir oran olarak bildirilmiĢtir 

(Mee vd. 2008; Meyer vd. 2001). Buzağılama performans özellikleri için genetik 

varyasyon, buzağılama zorluğu için 0.01 ile 0.17 arasında ve perinatal mortalite için 

0.01 ile 0.12 arasında olan kalıtım derecesi tahminleriyle rapor edilmiĢtir (Steinbock vd. 

2003; Johanson vd. 2011; Hickey vd. 2007). Distosi ve perinatal mortalite, bireysel 

olarak küçük etkiye sahip birçok genomik polimorfizmden etkilenen karmaĢık niceliksel 

özellikler arasında yer almaktadır (Hayes vd. 2010). Genomik tahminlerin doğruluğu 

kısmen, özelliği etkileyen lokusların sayısı ve bunların etkilerinin boyutlarının dağılımı 

ile karakterize edilen özelliğin genetik yapısına bağlı olmaktadır (Hayes vd. 2010). 

Hayvan ıslahının temeli erkek damızlığa bağlı olduğu için sığır yetiĢtiriciliğinde boğa 

seçimi; ekonomik öneme sahip özelliklerin verim seviyelerine, bu ekonomik öneme 

sahip özelliklerin (kantitatif) kalıtım derecelerine ve yavru denetimine (progeny testing)  
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bağlı yöntemlerle belirlenmektedir. Bu nedenle buzağı verimi için önemli bir özellik 

olan buzağılama kolaylığı damızlık boğa seçinim kriterleri arasında yer almaktadır. 

Ġneklerde distosi buzağının morfolojisinden ve ana özelliklerinden etkilenmektedir. 

Distosi ananın buzağılama kolaylığı ve doğrudan buzağılama kolaylığı olarak iki Ģekilde 

tanımlanmaktadır. Her ikisi de insan müdahalesi olmadan buzağılamayı ifade 

etmektedir. Ġlki anneye, ikincisi buzağıya atfedilmektedir. Distosinin nedenleri arasında 

buzağının doğum ağırlığı, buzağı Ģekli, ineğin pelvik bölgesinin boyutu veya gebelik 

süresi, ana yaĢı, buzağının cinsiyeti ve hayvan ırkı bulunmktadır. Distosinin ana 

nedenlerinden biri buzağının doğumdaki boyutu ile ineklerin doğum kanalı arasındaki 

orantısızlık olmaktadır. Bu nedenle, ineğin doğuma fizyolojik yatkınlığı ve buzağı 

morfolojisi, seleksiyonla geliĢtirilebilen anahtar genetik faktör olarak ele alınmaktadır.  

Ülkelerin ıslah programlarında buzağılama kolaylığı için kullandıkları seleksiyon 

kriterleri Tahmini Damızlık Değerleri (EBV) buzağılama kolaylığı skoru, doğum 

ağırlığı ve gebelik süresi olmak üzere üç kayıt setinden oluĢmaktadır. EBV'nin tahmini 

ve buzağılama performansıyla önemli ölçüde iliĢkili genlerin tanımlanması buzağılama 

kolaylığı özelliğinin düĢük kalıtım derecesine sahip olması ve fenotip verilerinin 

alınmasıda iĢletme sahibinin yorumuna tabi olması nedeniyle zorlu bir iĢ olarak 

görülmektedir. Son zamanlarda sığır genomu çapında SNP panellerinin mevcudiyeti, 

potansiyel olarak bu dezavantajların üstesinden gelebilmeyi sağlamaktadır. Büyük 

ölçekli tek nükleotid polimorfizmi (SNP) genotipleme ve genom çapında iliĢkilendirme 

(GWAS) çalıĢmalarının kullanılması, genomik bölgelerin ve istenen performansın 

altında yatan mutasyonların tanımlanmasına izin vermektedir. Sığırlarda buzağılama 

zorluğu ve perinatal mortalite ile iliĢkili kantitatif özellik lokusları (QTL), GWAS ile 

tanımlanmakta ve esas olarak sığır kromozomu (BTA) 6, 11, 12, 18 ve 28 üzerinde 

yoğunlaĢılmaktadır (Cole vd. 2009; Purfield vd. 2014). Piedmontese sığır ırkında 

doğrudan buzağılama kolaylığını EBV‘nin etkileyebilecek genleri barındıran sığır 

genom bölgelerinin belirlenmesi üzerinde yapılan bir çalıĢmada; tüm ırklar gibi 

Miyostatin geninde zararlı mutasyonları taĢıyan ve distosi riski taĢıdığı bilinen 

Piedmontese ırkı BTA6'da 37.8 ile 38.7 Mb arasında doğrudan buzağılama kolaylığı ile 

iliĢkili 13 SNP'nin bulunduğu tespit edilmiĢtir (Silvia Bongiorni vd. 2012). Bahse konu 

bölgede oksitosin hidrolizinde yer alan bir lösin aminopeptidazı kodlayan LAP3 geni, 
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sığırlarda fetal büyüme ve karkas boyutu ile iliĢkilendirilen SMC olmayan bir 

kondensin I kompleksini kodlayan NCAPG geni ve insanlar ile sığırlarda boy ile 

iliĢkilendirilen LCORL geni bulunmakta ve ayrıca çalıĢma bulguları arasında özellikle 

LAP3 geninin doğrudan buzağılama kolaylığı ile ilgili en olası gen olarak 

gösterimektedir (Silvia Bongiorni vd. 2012). 
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2. KURAMSAL TEMELLER ve KAYNAK ÖZETLERĠ 

2.1 Kuramsal Temeller 

Genomik seleksiyon; damızlık seçiminde generasyon arası süreyi azaltarak daha kısa 

sürede üzerinde durulan verim özellikleri bakımından daha yüksek isabetle kullanılan 

yeni dizileme teknolojileri ve mikroarray tabanlı bir hayvan ıslahı metodu olarak 

tanımlanmaktadır. Bu imkanını, teknolojik bir geliĢme olan GWAS ile genom boyu gen 

haritaları çıkarılarak üzerinde durulan özellikler (kantitatif karekterler) ile iliĢkilendirme 

yaparak sağlamaktadır. ÇalıĢmada ülkemiz Siyah Alaca referans popülasyonunda 

üzerinde durulan laktasyon süt verimi ve süt bileĢenlerine ait fenotiplere etki eden gen 

bölgelerinin metabolik hastalıklar ile (Abomasum Deplasmanı, Asidosiz, Ketosiz, 

Laminitis, Mastitis,  Metritis ve Distosi) iliĢkisi araĢtırılmıĢtır. ÇalıĢmanın hedefleri, 

ülkemiz Siyah Alaca referans popülasyonunda, metabolik hastalıklara dirençli, genomik 

damızlık değeri hesaplanmıĢ ve seleksiyon indeks kriterleri belirlenmiĢ popülasyonların 

oluĢmasına destek sağlamaktır.  

 

Bir çok çalıĢmada metabolik hastalıkların birbirleriyle ve süt verimi ile süt bileĢenleri 

açısından bir korelasyon olduğunu göstermektedir. Danimarka Siyah Alaca 

popülasyonunda yapılan bir çalıĢmada kalıtım derecesi tahminleri MAST için 0.05, 

metabolik bozukluklar için 0.01 ve ayak ve bacak bozuklukları için 0.01 olarak 

bildirilmiĢ ve damızlıkta kullanma süresi ile MAST arasında 0.52, damızlıkta 

kullanılma süresi ile metabolik bozukluklar arasında 0.43, damızlıkta kullanılma süresi 

ile hem ayak hem de bacak hastalıkları arasında 0.18 ve damızlıkta kullanılma süresi ile 

üreme bozuklukları arasında 0.17 genetik korelasyon tahmin edildiği bildirilmiĢtir 

(Sander-Nielsen vd. 1999). ÇalıĢmalara bakıldığında kalıtım dereceleri düĢün olan bu 

özelliklerin birbirleriyle olan korelasyonlarının yüksek olduğu görülmektedir. Pek çok 

çalıĢma AD ve KET gibi çeĢitli metabolik hastalık arasındaki genotip ve fenotip 

iliĢkilerinin büyük ve pozitif yönde  korelasyonlar olduğu görülmektedir (Uribe vd. 

1995; Shaver, 1997). Ġneğin doğumdan önceki son 3 hafta ve doğumdan sonraki ilk 3 

hafta olarak tanımlanan geçiĢ dönemi, süt ineklerinin sağlığı, süt üretimi ve karlılığı için 

kritik öneme sahip olmaktadır (Drackley, 1999; LeBlanc, 2010). Ġnekler, laktasyonun 
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ilk günlerinde mevcut ilerlemiĢ gebelik ve emziren duruma geçiĢin neden olduğu 

zorluklarla baĢa çıkmak için kapsamlı adaptif reaksiyonlara ihtiyaç duymaktadır (Bell, 

1995; Goff ve Horst, 1997; Esposito vd. 2014). Süt ineğinde ilerleyen gebelikle birlikte 

doğumdan birkaç hafta önce kuru madde alımı azalmakta ve buzağılamada en düĢük 

düzeyde gerçekleĢmektedir (Bell, 1995; Ingvartsen ve Andersen, 2000). Ġneklerin 

doğumdan sonraki ilk haftalarında süt verimi hızla arttığı için (Ingvartsen ve Andersen, 

2000), yüksek verimli süt ineklerinin bakım ve emzirmesi için enerji talebi rasyon alım 

potansiyelini aĢmakta ve bu durumda buzağılamadan sonra ineğin NED durumuna 

girmesine neden olmaktadır (Bauman ve Bruce Currie, 1980; Patton vd. 2006; Alawneh 

vd. 2012). NED sürecinde inek, süt sentezi için gerekli olan enerjiyi sağlamak üzere 

vücut rezervlerini seferber etmektedir (Van der Drift vd. 2012). Laktasyonun ilk 

günlerinde laktasyonu desteklemek için, lipid mobilizasyonu metabolik adaptasyonda 

normal ve gerekli bir süreç olmasına rağmen, lipid mobilizasyonunun süresi ve 

indidansına göre kontrolsüz lipid mobilizasyonu sonucunda birçok metabolik sağlık 

bozuklukları oluĢmaktadır (Contreras vd. 2018). NED'nin daha uzun ve daha Ģiddetli 

geçtiğinin bir belirtisi olarak, metabolik bozukluklar ve enfeksiyöz seviyelerin artması 

(mastitis, ketozis, yağlı karaciğer, hipokalsemi ve tutulan plasenta vb.) ve azalmıĢ 

üreme performansı (anestrus, düĢük gebelik oranı ve kızgınlığı gecikmesi) 

görülmektedir (Drackley, 1999; Collard vd. 2000; LeBlanc 2010). Ġneğin bu geçiĢ 

döneminde NED ile baĢa çıkma yeteneği popülasyonu oluĢturan bireyler arasında 

önemli ölçüde farklılık göstermekte, bu durum ise kısmen hayvanın genetik yapısı ile 

açıklanabilmektedir (Kessel vd. 2008; Liinamo vd. 2012; Spurlock vd. 2012; Pryce vd. 

2016).  

 

Metebolik bozuklukların genetik yapısını açıklamak üzere birçok ülke metabolik 

bozuklukların genetik değerlendirmesine baĢlamıĢ bulunmaktadırlar. Hatta bahse konu 

ülkelerde, süt ineklerinde metabolik hastalıkların genetik değerlendirmelerini 

güçlendirmek için öngörücü özellikleri ve genomik bilgileri kullanma imkanları mevcut 

bulunmaktadır. Ülkeler açısından doğru değerlendirme ve doğru iliĢkilerin 

kurulabilmesi için standart bir kayıt sisteminin olmamasından dolayı doğru veri 

toplama, sürüde subklinik vakaları teĢhis etme, metabolik bozukluklar için ekonomik 

değerleri belirleme gibi zorluklar dar boğaza olak görülmektedir. Ülkeler bu dar boğazı 
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aĢabilmek için, iĢletmelerde süt verilerine ek olarak metabolik hastalıkların kolayca 

ölçülebileceği cihazların iĢletmelerde kullanılmasını sağlamaktadırlar (Zwald vd. 2004; 

Pryce vd. 2016). Ġneği laktasyonun metabolik zorluklarıyla baĢa çıkma yeteneklerine 

göre sınıflandırmak, ineğin erken laktasyon döneminde farklı kan bio belirteçleri ve süt 

metabolitlerine göre sınıflandırmak anlamına gelmektedir (De Koster vd. 2019). Bu 

sınıflandırma metodolojisi, bir teĢhis veya sürü yönetimi aracı olarak 

kullanılabilmektedir. Ġneğin düzenleyici mekanizmasının yetersiz olması, yüksek 

sindirim düzeyi, metabolik ve bulaĢıcı hastalıklara yol açan durumlar, metabolik 

dengesizlik olarak tanımlanmaktadır (Ingvartsen, 2006).  

 

Pek çok araĢtırmacı artan serbest yağ asitleri (FFA) ve BHB seviyeleri ile azalan glikoz 

ve IGF-I seviyelerini metabolik dengesiz olarak rapor etmiĢlerdir (Ingvartsen vd. 2003). 

Süt ineklerinde meydana gelen metabolik hastalıklara hassasiyet genelde geçiĢ dönemi 

diye adlandırdığımız kuru dönem ile buzağılamadan sonraki 3-4 haftayı kapsadığı için, 

bu dönemdeki fizyolojik adaptasyonları iyi tanımlanmıĢ olmasına rağmen, genetik yapı 

hakkındaki bilgiler hala yetersiz kalmaktadır (Drackley vd. 2005). GWAS 

çalıĢmalarıyla ıslah ve hastalıklara karĢı direnç için, insanlar, hayvanlar ve bitkilerdeki 

karmaĢık kantitatif özelliklerin altında yatan genetik arka planı haritalamak iyi bir 

strateji sağlayacağı düĢünülmektedir (Wang vd. 2015). Süt sığırlarında yaĢama gücü, 

MAST, KET, hipokalsemi, AD, MET ve RS gibi hastalık özelliklerinin genetiği üzerine 

yapılan bir çalıĢmada, genom çapında toplam 8 önemli SNP ve inek sağlığı için en 

yüksek iliĢkiye sahip 20 adet gen bildirilmiĢtir (Freebern vd. 2020).  

 

1800'lerin sonlarından itibaren ABD süt endüstrisi süt geliĢtirme programları adı altında 

süt sığırlarında ekonomik açıdan önemli özellikleri toplamakta ve üretim, vücut yapısı, 

üreme ve sağlık özellikleri dahil olmak üzere süt verimi özelliklerini 

değerlendirmektedir. 2016 yılında ABD Süt Sığırcılığı Konseyi (CDCB) ineğin yaĢama 

gücünü ulusal genomik değerlendirme sistemlerine dahil etmiĢ bulunmaktalar (Wright, 

vd. 2016). 2018 yılında ise genomik değerlendirme kriterlerine ketozis, mastitis, 

hipokalsemi veya süt humması, metritis, retentio ve yer değiĢtirmiĢ abomazum dahil 

olmak üzere altı sağlık özelliğinide dahil ederek ciddi bir adım atmıĢ bulunmaktadırlar 

(Parker vd. 2018).  
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Ġneğin yaĢama gücü QTL'lerinin hastalık özellikleriyle iliĢkilisinin araĢtırıldığı 

çalıĢmalarda ineğin yaĢama gücüne ait 6 QTL bölgesinin dördünün en az bir hastalık 

özelliği ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir. AraĢtırmalarda BTA18'de en önemli yaĢama 

gücü QTL'nin, anormal doğumdan sonra ortaya çıkabilen yer değiĢtirmiĢ abomasum ve 

metritis ile iliĢkili olduğunu ve bu QTL bölgesinin gebelik süresi, buzağılama özellikleri 

ve diğer gebelik ve doğumla ilgili özelliklerle iliĢkili olduğunu bildirmiĢlerdir. Aynı 

araĢtırmada BTA6'da bulunan QTL‘nin, hipokalsemi, ketozis ve mastitis ile BTA21‘de 

bulunan QTL‘nin, hipokalsemi ve mastitis ile ve BTA5‘te bulunan QTL‘nin, AD ve 

KET ile iliĢkili olduğunu bildirmiĢlerdir. bu araĢtırma birçok iliĢkiyi ortaya çıkarmıĢ ve 

PLXNA4, FANCC ve NTM genlerini AD için, GC genini MAST ve yaĢama gücü için, 

ABCC9 genini yaĢama gücü için, QDPR genini RS için, COBL genini MET için, 

LOC783947 genini KET için, LOC783493 genini RS için, LOC107133096 genini KET 

için LOC100296627 genini RS için bildirmiĢlerdir. AraĢtırmaların sonuçları arasında, 

süt sığırlarında umut vadeden 20 adet gen ve aday varyantları arasından özellikle KET 

için BTA14'te tespit edilen LOC107133096 geninin, süt yağı bileĢimini etkileyen 

DGAT1 genine yakın olduğu ve yaĢama gücü için BTA23'te tespit edilen 

LOC101908667 geninin bağıĢıklık genlerinden biri olduğuda bildirilmiĢtir (Freebern 

vd. 2020).  

 

Metabolik hastalıklar birçok gen tarafından kontrol edildikleri ve bu genlerin 

etkileĢimlerinden ve çevreden faktörlerinden etkilendikleri için genomik değiĢkenler 

arasındaki yüksek düzeydeki bağlantı dengesizliğinden (LD) dolayı karmaĢık 

özelliklerin nedensel değiĢkenlerini saptamak oldukça zor olmaktadır (Schaid vd. 2018). 

Genom çapında iliĢkilendirme çalıĢmalarının sayısının artması, hayvan ıslahında ve 

hayvan sağlığında seleksiyon indekslerinin genetik alt yapıya daha fazla dayandırılması 

anlamında gelmektedir. Popülasyonda genetik altyapıya dayalı genomik damızlık 

değerlerin hesaplanması isabet derecesini artırmakta ve generesyon arasında istenilen 

ilerlemenin sağlanması hedefini gerçekleĢtirmektedir. 
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2.2 Kaynak Özetleri 

2.2.1 Abomasum deplasmanı (AD)  

 

Abomasum vücutta anatomik olarak karın boĢluğunun ventral duvarı median hattın 

sağında bulunur ve bulunduğu konumdan yer değiĢtirmesi ile sonuçlanan kalıtsal ve 

metabolik bozukluklarla tetiklenen ve özellikle yüksek süt verimine sahip Siyah Alaca 

ırkı ineklerde yaygın olarak görülen bir anatomik değiĢim durumu olarak bilinmektedir. 

Litaretür taramalarında AD‘nin mekanizması sebep olan faktörleri ve genetiği üzerine 

pek çok çalıĢma yapıldığı görülmektedir. NED‘e sahip ineklerde leptinin, grelinin 

antagonisti olarak hareket ederek serum konsantrasyonlarını azalttığı, bu durumunda 

AD‘yi tetiklediği bildirilmiĢtir (Kadokawa vd. 2000).   

 

ABD süt sığırları üzerine yapılan bir çalıĢmada, sağlık özellikleri ile süt verimleri 

kaydedilen 161.622 baĢ 1. Laktasyon ineklere ait veri setinde, sağlık özellikleri 

arasındaki genetik korelasyonlara bakılmıĢtır. ÇalıĢma sonucunda,  AD, KET, MAST, 

LAME, kistik yumurtalıklar (KST) ve MET için tahmin edilen kalıtım dereceleri AD 

için 0.14, KET için 0.06, MAST için 0.09, LAME için 0.03, KĠST için 0.04 ve MET 

için 0.06 bulunmuĢtur. ÇalıĢmanın tahmini genetik korelasyonları ise; AD ile KET 

arasında 0.45, KET ile KĠST arasında 0.42, MAST ile LAME arasında 0.20, KET ile 

LAME arasında 0.19, AD ve KĠST arasında 0.17, KET ile LAME arasında 0.17, KET 

ile MET arasında 0.17 ve LAME ile KĠST arasında 0.16 bulunmuĢtur (Zwald vd. 2004).  

 

Bir baĢka çalıĢmada insüline dirençli SDA vakalarındaki hiperinsülinemia ile iliĢkisi 

araĢtırılmıĢ ve insüline bağımlı diabetes mellitus yolunda yer alan genlerin SDA ile 

iliĢkili olduğu görüĢü desteklenmiĢtir (Pravettoni vd. 2004).  

 

AD vakaları üzerine yapılan moleküler genetik çalıĢmaların genellikle Siyah Alaca ırkı 

ineklerde ve SDA vakaları üzerine üzerine yapıldığı görülmektedir. Ayrıca tüm AD 

vakalarının yaklaĢık %75'i SDA Ģeklinde olması nedeniyle sağa abomasum deplasmanı 

farklı bir genetik geçmiĢe sahip olmasının muhtem olduğu savunulmuĢtur (Ricken vd. 

2004; Wolf vd. 2001).  



39  

AD‘nin metabolik hastalıklarla iliĢkili mekanizması için yapılan bir çalıĢmada, Leptinin 

adipositlerden salgıladığı ve hayvanın yem alımını, vücut ağırlığını ve enerji 

metabolizmasını düzenlediği bu nedenle AD‘ye neden olan NED ile iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Nkrumah vd. 2005).  

 

Siyah Alaca ineklerde leptin genotipleri ile AD vakaları arasındaki iliĢki için Leptin 

geninin 2. ekzonunda R4C mutasyonu için T/T genotipine sahip inekler, C/T veya C/C 

ineklerinden önemli ölçüde daha yüksek AD prevalansına sahip olduğu bildirilmiĢtir 

(Chebel vd. 2008).  

 

Siyah Alaca popülasyonunda yapılan bir çalıĢmada SDA için BTA1, 3, 21, 23 ve 24'te 

genom çapında 2 QTL ve kromozom çapında 3 önemli QTL bölgesi bulunduğunu ve 

ayrıca üst soylarda özel olarak bağlantılı 11 SDA -QTL bölgesi ve BTA5, 6, 10, 12, 15, 

16, 17, 19, 23 ve 26 kromozomlarında ki QTL‘in SDA ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir 

(Mömke vd. 2008).  

 

AD üzerine yapılan bir baĢka çalıĢmada ise motilin geni agonisti eritromisinin, motilin 

reseptörlerine bağlanarak motilin-reseptör agonisti olarak prokinetik etkiler gösterdiği 

ve eritromisinin cerrahi operasyon geçiren AD‘li ineğin abomazal boĢalma oranını 

iyileĢtirdiği bildirilmiĢtir (Wittek vd. 2008).  

 

SDA 'dan etkilenen ineklerde süt performans özellikleri üzerine yapılan bir çalıĢmada, 

SDA ile süt yağ verimi, süt protein yüzdesi ve süt verimi arasında önemli ölçüde 

örtüĢen QTL'ler olduğu ve BTA1, 21, 23 ve 24'te süt verimi ve süt özellikleri ile SDA 

arasındaki genetik korelasyonların ortak genlere bağlı genomik bölgelerin veya 

pleiotropik etkilerin bağlantı dengesizliğinden kaynaklana bileceği bildirilmiĢtir 

(Mömke vd. 2011). Aynı konuda baĢka bir çalıĢmada ise BTA23‘te bir SDA-QTL 

bölgenin proksimali, gastrointestinal motiliteyi düzenleyen peptit hormonu motilini 

kodlayan motilin geni ile iliĢkili olduğu ve BTA17‘de 36 SNP‘nin SDA ile iliĢkili 

olabileceği bildirilmiĢtir (Mömke vd. 2012). AD‘dan etkilenen Siyah Alaca ineklerde 

motilin, ghrelin ve gastrin serum konsantrasyonlarında bir artıĢ olduğu ve leptin 

konsantrasyonunun ise daha düĢük olduğu bildirilmiĢtir (Öztürk vd. 2013). Motilin, 
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ghrelin ve gastrin hormonları dorsal yer değiĢtirme nedeniyle bozulmuĢ abomazum 

motilitesinde geri bildirim mekanizmasına yol açarak gastrik boĢalmayı artırmaktadır 

(Mömke vd. 2012; Öztürk vd. 2013).  

 

BaĢka bir çalıĢmada SDA-QTL'lerle örtüĢen veya SDA ile iliĢkili genomik bölgelerde 

13 seleksiyon noktası tespit edilmiĢ, eĢ zamanlı SDA ile iliĢkili bir noktanın BTA6 

üzerindeki SNP'lerin içinde yer aldığı ve bu bölgenin FYB geninin yakınında olan 

IPO11 geni olduğunu bildirilmiĢtir (Mömke vd. 2013).  

 

AD üzerine yapılan bir baĢka çalıĢmada BTA6 üzerindeki SNP‘lerin kazein genlerini 

içeren seleksiyon bölgesinde bulunan BMP2K geninin SDA ile iliĢkili  bir gen 

olabileceği düĢünülmektedir (Rothammer vd. 2013). BaĢka bir çalıĢmada ise PLXNA4 

geninin AD ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Tetens vd. 2013).  

 

SDA ile iliĢkili BTA1, 3, 11, 20 ve 23‘te genom çapında önemli genomik bölgeler 

bulunduğu bir çalıĢmada, BTA23'teki Motilin geninin SDA ile iliĢkili olduğu 

belirtilmiĢtir (Ina Zerbin vd. 2015).  

2.2.2 Asidosiz 

Sığır laktik asidosiz sendromu, rumende karbonhidratlar bakımından yüksek olan 

rasyonların veya etkili lif bakımından düĢük olan kaba yemlerin veya her ikisinin neden 

olduğu ve rumende laktik asitin büyük artıĢları ile iliĢkili bir metabolik hastalık olarak 

tanımlanmaktadır. Sendrom gastrointestinal sistemi ve vücut sıvılarını içeren iki ayrı 

anatomik alanı etkilemekte ve laktik asit üretimi, kullanımı ve emilim hızını 

etkilemektedir (Nocek vd. 1997). Rumende laktik asit sentezleyen bakterilerin sayısı, 

laktik asit kullanan bakterilerinin sayısından fazla olduğunda, rumende laktik asit 

birikimi baĢlamaktadır. Asidosiz hastalığı her ne kadar beslenme temeli bir hastalık olsa 

da etiyolojisinde metabolik ve sindirim sistemi gibi çok sayıda etkileĢimli faktör 

bulunmaktadır. Asidosizin sistemik etkilerine ek olarak laminaların (koryum) yaygın 

aseptik inflamasyonu olan laminit dahil olmak üzere çeĢitli fizyolojik etkileri 
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olmaktadır. Akut ruminal asidosiz ve SARA, hem et hem de süt sığırlarında yaygın 

olarak görülmektedir. Rumendeki ruminal gram-negatif bakterilerin, ruminal sıvıda 

lipopolisakkaritleri (LPS) serbest bırakarak ruminal asidosizlerin oluĢmasına neden 

olmaktadır. AraĢtırmacılar sığırların önceden adaptasyon olmadan yüksek oranda 

fermente edilebilen karbonhidratları aĢırı miktarda tüketmesi durumunda normal 

fermantasyonun bozulması ve kısa zincirli yağ asitleri ile laktatların rumende birikmesi 

nedeniyle rumen pH'ını hızla düĢürmesi sonucu hastalığın meydana geldiğini 

bildirmiĢlerdir (Monteiro vd. 2020).  

Bir araĢtırmada, periparturient dönemde SARA olan ve olmayan Siyah Alaca ineklerde 

periferik kan metabolitleri, oksidatif stres belirteçleri olan malondialdehit, potansiyel 

antioksidan kapasitesi, glutatyon peroksidaz ve oksidatif stresle iliĢkili hepatik gen 

ekspresyonundaki değiĢiklikleri araĢtırılmıĢtır. Sonuç olarak her iki grupta da kan 

aspartat transaminaz (AST) ve esterleĢmemiĢ yağ asidi (NEFA)‘nin doğumdan sonra 

önemli ölçüde artığı, SARA grubunda doğumdan sonra glutatyon peroksidaz aktivitesi 

ve glutatyon peroksidaz 1 ve mikrozomal glutatyon S-transferaz 3'ün (MGST3) gen 

ekspresyonu önemli ölçüde azaldığı, Metalotiyonein 2A ekspresyonu önemli ölçüde 

arttığı, oksidatif stresle iliĢkili hepatik gen ekspresyonu, negatif enerji dengesiyle iliĢkili 

olarak değiĢtiği bildirilmiĢtir (Tsuchiya vd. 2020). Son araĢtırmalarda, Bos taurus 

indicus ırklarının Bos taurus taurus'a kıyasla asidosiz gibi metabolik bozukluklara daha 

duyarlı olduğu rumen epitelindeki lezyonların daha yüksek görülme sıklığı olduğu tespit 

edilmiĢtir. Bu nedenle Bos taurus indicus sığırlarına yüksek enerji içerikli rasyonlar 

verildiğinde ruminal asidosiz riski potansiyelinin artırabileceği bildirilmiĢtir. 

AraĢtırmacılar Bos taurus indicus sığırlarının rumen asidozuna karĢı bu farklı 

duyarlılığının temelinde genetik direncinde yatabileceğini bildirmiĢlerdir (Pacheco vd. 

2012; Millen vd. 2015; Watanabe vd. 2022).  

2.2.3 Ketosiz (KET)  

 

Yüksek süt verimine sahip ineklerde özellikle peripartum dönemde ortaya çıkan lipid 

metabolizmasındaki aksaklıkların neden olduğu metabolik hastalık olan hepatik 

lipidozun ilerlemiĢ durumuna ketosiz denilmektedir. Uzun yılar ketosiz mekanizması ve 
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sebepleri üzerilen birçok araĢtırma yapılmıĢ olup, son yıllarda da ketosize neden olan 

etkenlerin genetik yapısı üzerine moleküler genetik çalıĢmalar yapılmaya baĢlanmıĢ ve 

birçok potansiyel gen tespit edilmiĢtir. AraĢtırmacılar ketosiz mekanizması üzerine 

yapılan çalıĢmalarda PC geni için yağ dokusunda yüksek oranda ifade edildiğini ve 

oksaloasetatı sitrat'a dönüĢtürerek bölünen oksaloasetat ve asetil-CoA dan yağ asidi 

sentezlenmesinde yer aldığını bildirmiĢlerdir (Ballard ve Hanson, 1967).  

 

PC genin karaciğerde oksaloasetat eksikliği piruvattan üretilen asetil-CoA'nın 

oksidasyonu ve yağ asitleri ve asetil-CoA fazlalığı hepatik keton cisim sentezini 

önlediğini bildirmiĢtir (DeVivo vd. 1977). Süt ineklerinde daha yüksek glukoneogenez 

ve ketogenesizin, laktasyon erken döneminde daha yüksek CPT1 geni aktivitesi ile 

iliĢkili olabileceği bildirilmiĢtir (Aiello vd. 1984).  

 

Süt sığırlarında karnitin palmitoiltransferaz (CPT) yağ asitlerinin mitokondriye 

taĢınmasından sorumlu sistem olması nedeniyle CPT1A genini ketozis ile iliĢkisinin 

olabileceği bildirilmiĢtir (McGarry ve Brown, 1997). CPT sistemini oluĢturan 3 

enzimden biri olan CPT1 enzimi için yağ asidi metabolizmasında uzun zincirin 

düzenlenmesinde çok önemli bir role sahip olduğu bilinmektedir (Cobb ve Dukes, 

1998). Ketosizle iliĢkisi olduğu düĢünülen HAO2 genin insanlarda, peroksizomlar ve 

uzun zincirin 2-hidroksipalmitat gibi yağ asitlerinin oksidasyonunda yer aldığını ve 

karaciğer ve böbrekte yüksek oranda eksprese edildiği bildirilmiĢtir (Jones vd. 2000).  

 

Alman Angeln ırkı süt sığırlarında süt verim özelliklerinin genetik yapısı üzerine 

yapılan bir çalıĢmada NED, klinik ve subklinik KET ile iliĢkisi olan CSN1S1 (αS1-

kazein) geninin, sütün ana proteinlerinden biri olan αS1-kazeinini kodladığı ve CSN1S1 

geni ile iliĢkili olan promotör bölgesi içinde 2 önemli SNP'ye sahip olduğu bildirilmiĢtir 

(Sanders vd. 2006).  

 

Süt sığırlarında metritisin genetik yapısı üzerine yapılan çalıĢmalarda, süt sığırlarında 

KCNT2 geninin KET içinde potansiyel gen olduğu ve MET ve KET arasında güçlü bir 

pozitif korelasyon olduğu bildirilmiĢtir (Zwald vd. 2004; Jamrozik vd. 2016).  
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BaĢka bir çalıĢma ise ACSL1 geninin yağ asitlerini asil-CoA'ya aktive ederek plazma 

zarı boyunca yağ asidi taĢınmasında yer aldığı ve metabolik yollar için yağ asitlerini 

katabolize eden veya kompleksli lipid sentezleyen substratlar sağlamakla görevli olduğu 

bildirilmiĢtir (De Jong vd. 2007; Li vd. 2009). AraĢtırmacılar ACSL1 (asil-CoA 

sentezinde), PC ve CPT1A genlerinin doğum sonrası NED sırasında yüksek NEFA 

seviyesine bağlı olarak ortaya çıktığını bildirmiĢlerdir (Graber vd. 2010). KET hastalığı 

ile iliĢkili CPT1A geninin içinde 4 SNP tanımlamıĢtır (Kroezen vd. 2018). Ayrıca PC 

geninin erken laktasyon döneminde yüksek düzeyde glikoz sağlamak için hepatik 

glukoneogenezde çok önemli bir rol oynadığı bildirilmiĢtir (Baird vd. 1968; 

Aschenbach vd. 2010).  

 

Farelerde Asil-CoA metabolizmasının sistemetiği üzerine yapılan bir çalıĢmada ACSL1 

geni tanımlanan dokularda yağ asidi metabolizması ve adipozda yağ asidi 

oksidasyonunun inhibisyonu olduğu ve bu metabolik faaliyetin ACSL1 geni tarafından 

düzenlendiği tespit edilmiĢtir (Ellis vd. 2010, 2011). BaĢka bir çalıĢmada ise subklinik 

KET vakası görülen ineklerde ACSL1 geninin ifade seviyesinin önemli ölçüde arttığı 

bildirilmiĢtir (Li vd. 2012).  

 

Bir çalıĢmada subklinik veya klinik ketosizli süt ineklerinde lipit metabolizmasında yer 

alan hepatik genler incelemiĢtir. ÇalıĢma bulguları arasında ACSL1 geninin 

ekspresyonunun hem subklinik hem de klinik ketosizde, kontrol grubuna göre anlamlı 

derecede yüksek olduğu ve ACSL1 geni ile birlikte ifade edilen CPT1A, PC, ACACB 

ve HAO2 genlerinin yağ asidinin metabolik sürecinde kritik roller oynadığı 

bildirilmiĢtir (Zhu vd. 2019).   

 

KET ile iliĢkili HAO2 geninin glioksilat döngüsü, glioksilat ve dikarboksilat 

metabolizması ve pürivik asit aĢaması olarak bildirilen üç önemli yolun hepsinde 

mevcut olduğu bildirilmiĢtir (Song vd. 2015; Wang vd. 2016). FN1 geni içinde hücre 

dıĢı matris yapıda hücre sinyali ve lipid metabolizmasında glikoprotein bileĢeni 

kodladığı bu nedenle KET ile iliĢkili olabileceği bildirilmiĢtir (Loor vd. 2007; 

Buitenhuis vd. 2013).  
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KET ve NED metabolizmaları düĢük kalıtım derecesine sahip, poligenetik etki gösteren 

hastalık özellikleri arasında yer almaktadır. KET‘in bir göstergesi olan BHB‘in 0.14 ila 

0.28 arasında değiĢen bir kalıtım derecesine sahip olduğu bildirilmiĢtir (Van der Drift 

vd. 2012). Bu nedenle KET çevresel faktörlerden fazlasıyla etkilenmektedir.  

 

Süt sığırlarında metabolik hastalıkları üzerine etkili bölgelerin tespit edilmesi için 

yapılan çalıĢmalarda DGAT1 geninin ineklerde ketozisin bir göstergesi olduğu ve 

insanlarda da ketojenik diyetin bir göstergesi olan kolesterol metabolizmasında yer 

aldığı bildirilmiĢtir. (Tetens vd. 2013). AraĢtırmacılar daha fazla çalıĢma ile KET‘e 

dirençli bir popülasyon için genetik belirteçlerin tanımlanması gerektiği görüĢünü 

savunmaktadırlar. Ketosiz üzerine yapılan baĢka bir çalıĢmada, BTA14'te yaklaĢık 

2,762,595 bp bölgesinde AD, süt ve yağ metabolizması ile iliĢkili bölgenin DGAT1 

genine yakın olduğu bildirmiĢtir (Duffield, 2000). BaĢka bir çalıĢmada KET için 

BTA2‘de FN1 geni ile BTA14‘te PTK2 genlerinin KET ile iliĢkisi olabileceği 

bildirilmiĢtir (Lee vd. 2016a; Pryce vd. 2016).  

 

PPARA geni, lipid metabolizmasının düzenlenmesinde ve yağlı karaciğer hastalığında 

etkili bir gen ve ACACA geni ise asetil-koenzim A‘nın malonil-koenzim A 

karboksilasyonunu katalize eden bir enzimi kodladığı bilinmektedir. Süt sığırlarında 

NED, subklinik ve klinik ketozis için yapılan bir çalıĢmada BTA2, 3, 6, 9, 11, 14, 27 ve 

29. kromozomlarda 24 önemli SNP belirlenmiĢlerdir. Bu SNP‘lerden üçü NED, 

subklinik ve klinik ketozis metabolik yolları ile iliĢkilendirilmiĢ ve üç metabolik durum 

için PPARA ve ACACA genleri tanımlanmıĢtır. Bu genler, genel ve ortak görevleri yağ 

asidi taĢınması, uzun zincirli yağ asidi taĢınması, lipid taĢınması, lipid lokalizasyonu, 

yağ asidinin metabolik süreci, uzun zincirli yağ asidi-CoA‘ın ligaz aktivitesi ve yağ 

asidi transmembrana taĢınmasında görev yapmaktadırlar.  

 

Sonuç olarak çalıĢmada ineklerde  PPARA ve ACACA genlerinin ineklerin ketozis 

direncini artırmak için potansiyel genler olabileceği bildirilmiĢtir (Soares vd. 2021). 

BaĢka bir çalıĢmada ise, BTA16'da ki 7.048.452 bp civarındaki bölge yağ 

metabolizması ve KET ile iliĢkilendirilmiĢtir (Freebern vd. 2020). 
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2.2.4 Laminitis (LAME) 

Multifaktöriyel bir hastalık olarak bilinen ve topallıkların Ģekillenmesine neden olan 

laminitis süt sığırı yetiĢtiriciliğinde önemli bir ayak problemi olarak tanımlanmaktadır. 

Laminitis ineğin beslenmesi ile doğrudan iliĢkili olması nedeniyle bazı araĢtırmacılar 

laminitisin metabolik bir hastalık olarak ele alınması gerektiğini savunmaktadırlar. 

Laminitisin subakut, akut, kronik ve subklinik seyirli olmak üzere dört formu 

bulunmaktadır. Primer hastalık durumunda ineğin ayak yapısında kapillar perfozyonda 

azalma, iskemi ve laminalarda nekroz gibi patolojik değiĢiklikler görülmektedir. Akut 

ve kronik laminitis‘de inekte yürüyüĢ bozuklukları ve tırnak deformasyonları gibi 

belirgin olarak görüldüğü için teĢhisi daha kolay koyulmaktadır. Laminitisin tüm 

formlarının önlenmesinde ineğin dengeli ve sağlıklı beslenmesi, iyi bir atlık ve iyi bir 

ayak bakımı önem arz etmektedir. Metabolik bir hastalık olan rumen asidozisi akut 

laminitise neden olduğu yapılan birçok çalıĢma ile doğrulanmıĢtır. Sığırlarda 

topallıkların %17'si laminitisten kaynaklandığı bildirilmiĢtir (Maclean vd. 1965). 

Sığırda topallığa neden olan ayak hastalıklarının %50'sinin laminitisle ilgili 

olabileceğini ileri sürmektedir (Weaver vd. 1988). Hastalık primer bir bozukluk olarak 

Ģekillenebildiği gibi özellikle mastitis, metritis, asetonemi gibi hastalıkların bir 

komplikasyonu olarak da geliĢtiği bildirilmiĢtir (Bazaley ve Pinsent 1984). Birçok 

araĢtırmacı laminitis oluĢumu ile yüksek süt verimi ve beslenmenin iliĢkisi olduğu 

görüĢünü benimsemektedirler. Sütçü sığır iĢletmelerinde yapılan araĢtırmalarda 

laktasyon döneminde yetersiz rasyonlarla beslenen hayvanlarda klinik laminitis 

insidensinin %68, taban ülseri insidensinin ise %64 olduğu bildirilmektedir (Livesey vd. 

1984). Litaretür çalıĢmalarına bakıldığında, hastalığa karĢı dirençli genlerin sürüde 

bulundurulması ve direçli olmayan hayvan materyalinin sürüden çıkarılması gelecek 

generesyonlarda laminitis ve benzeri hastalıkların sürüde görülme sıklığını azaltacağı 

görülmektedir. Sığır laminitisinin altında yatan moleküler mekanizmalar proinflamatuar 

sitokinler, matriks metaloproteinazlar ve enerji üreten moleküller ile iliĢkili metabolik 

ve immünolojik yolları içermektedir. Genetik yaklaĢım, süt sığırlarında laminitis 

geliĢimi ile bağlantılı BoLA-DRB3, STAT5A, FGF2, MMP-13 ve HP genleri ile 

iliĢkilendirmiĢtir.  
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Toynak/ayak sağlığı özellikleri poligenetik bir kalıtım gösterdiği için pek çok farklı 

gen/genler tarafından doğrudan veya dolaylı olarak etkilenmektedir. Ayak ve bacak 

özellikleri üzerine QTL ve genom çapında çalıĢmalar yayınlanmıĢ olsa da, laminitis ile 

iliĢkili toynak bozuklukları hakkında genomik sonuçlar henüz sınırlı halde 

bulunmaktadır (Junior vd. 2024). Thoroughbred yarıĢ atlarında yapılan GWAS 

çalıĢmasında Ezrin ve TIMP3 genlerinin diferansiyel ekspresyonu nedeniyle laminitis 

hastalığı için biyo belirteç olabileceklerini ve NR1D1 geni ile enflamasyonla ilgili 

genlerin yeni farmakolojik tedaviler için umut verici olabileceğini bildirilmiĢtir 

(Heather vd. 2021). BaĢka bir çalıĢmada ayak tabanı ülserleri (SU) ve beyaz çizgi 

hastalığı (WLD), tırnak dokusunun üretiminin bozulmasının genetik nedenleri 

araĢtırılmıĢ ve SU, WLD veya her ikisi için iliĢkili lokusları belirlenmesi için, GWAS 

analizi yapılmıĢtır. ÇalıĢmanın sonuçları arasında SU, WLD, SU + WLD ortak olan 

iliĢkiler BTA13 ve BTA8'de olduğu bildirilmiĢtir. Bu bölgeler, cilt lezyonları, kemik 

büyümesi ve mineralizasyonu, yağ dokusu ve keratinizasyon ve yara iyileĢmesinde yer 

alan aday genleri içermektedir (Ellen vd. 2021). Sığırlarda toynak bozukluklarının 

geliĢiminin ve tırnak kesimi/bakımı ihtiyacının daha iyi anlaĢılmasına hakkında yapılan 

GWAS çalıĢmasında çift taban (DS), interdigital hiperplazi (IH), taban kanaması (SH), 

taban ülseri (SU), beyaz çizgi ayrılması (WLS) ve enfeksiyöz toynak bozukluklarının 

bir kombinasyonu dijital dermatit, topuk erozyonu ve birlikte kombinasyonları kayıt 

altına alınmıĢtır. Analiz sonuçlarından laminitle iliĢkili toynak bozuklukları (DS, SH, 

SU ve WLS) için 45 anlamlı SNP tespit edilmiĢtir. ÇalıĢmada büyük etkilere sahip 

genler tespit edilememiĢtir. Ancak her biri genetik varyansın küçük bir oranını 

açıklayan birçok SNP'nin ayak bozukluklarını etkilediği görülmüĢtür. Sonuç olarak ayak 

bozukluklarının insidansını azaltmak için genomik seleksiyon umut verici bir yaklaĢım 

olacağı görüĢüne varılmıĢtır (D. van der Spek vd. 2015). 

2.2.5 Mastitis (MAST) 

Süt ineklerinde Staphylococcus aureus'un neden olduğu mastitis, dünya çapında süt 

çiftliklerinde ekonomik büyümeyi engelleyen önemli bir sorun olarak görülmektedir. 

Asemptomatik doğası ve enfeksiyonun uzun süre kalıcı olması nedeniyle önlenmesi 

veya ortadan kaldırılması zor olmaktadır. MAST ile iliĢkili BTA6 üzerinde birçok QTL 
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olduğu bildirilmiĢtir (Seegers vd. 2003). BTA6'da bulunan QTL‘lerin GC genine yakın 

olduğu yapılan bir çalıĢma ile tespit edilmiĢtir (Freebern vd. 2020). GC geninin süt 

üretimi üzerindeki rolünü belirleyen bir iliĢki analizi yapılmıĢ ve sığırlarda GC geninin 

ağırlıklı olarak karaciğerde ifade edildiği ve mastitis için GC geninin karaciğerde 

dokuya özgü ifadeye sahip olduğu bildirilmiĢtir. GC geni, D vitamini bağlayıcı proteni 

(DBP) kodladığı için süt sığırlarında süt üretimini ve mastitis enfeksiyonu insidansını 

düzenlemede rolü olduğu düĢünülmektedir (Olsen vd. 2010; Freebern vd. 2020).  

Genom çapında iliĢkilendirme çalıĢmalarında TRAPPC9, mTORC1, JAK2 ve STAT5A 

genlerinin somatik hücre skoru gibi mastitis ile ilgili özelliklerle iliĢkili olduğu 

bildirlmiĢtir (Wang vd. 2015; Sahana vd. 2014; Usman vd. 2014). Sığır meme bezi 

hücrelerinin mastitise neden olan patojenlere karĢı transkriptomik tepkileri araĢtırılmıĢ 

olmasına rağmen, periferik kan lökositlerinin birbirini takip eden iki süt sığırı nesli 

boyunca S. aureus enfeksiyonuna karĢı ortak tepkileri araĢtırılmamıĢtır. Bir çalıĢmada 

ilk kez iki nesil (anne-kız çifti) süt sığırında S. aureus enfeksiyonuna yanıt olarak 

periferik kan lökositlerinin transkriptom profilleri araĢtırılmıĢtır. S. aureus ile enfekte 

olmuĢ anne-kız çiftleri karĢılaĢtırıldığında, bu gözlem S. aureus mastitisine karĢı direnci 

destekleyen genlerin doğrudan bağıĢıklık yanıtıyla iliĢkili sitokin-sitokin reseptör 

etkileĢim yolu ile dört biyolojik yolda önemli ölçüde zenginleĢtiği gözlenmiĢtir. Dört 

biyolojik yolda yer alan beĢ gen (EPOR, IL9, IFNL3, CCL26 ve IL26), S. aureus 

enfeksiyonu ve mastitise karĢı direnci artıran yetiĢtirme programları için potansiyel 

moleküler belirteçler olabileceği belirtilmiĢ ve ayrıca MAST için; IDO2, NR4A1, 

CCL20, IL13, IL-17, BLA-DQB, C1R, C2, FCGR1A, KRT10, CXCL9, SOCS1, 

LOC508858, CYP2E1 ve MMP3 genlerinde bildirilmiĢtir (Wang vd. 2020).  

IL9 geninin, Streptococcus agalactiae'nin neden olduğu subklinik mastit ile iliĢkili ağda 

kilit rol aldığı bildirilmiĢtir (Lewandowska vd. 2019). IL26 geninin S. aureus da dahil 

olmak üzere geniĢ bir bakteri yelpazesine karĢı anti-bakteriyel aktivite sergilediği 

bildirlmiĢtir (Meller vd. 2015).  

Mastitis hastalığı direnci, her birinin küçük etkileri olan çeĢitli genler tarafından kontrol 

edilen karmaĢık, poligenik bir özelliktir. Genom çapında iliĢkilendirme çalıĢmaları, 
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özelliğin altında yatan genetik yapıyı aydınlatmak amacıyla, mastitis direnci de dahil 

olmak üzere karmaĢık özelliklerle iliĢkili genomik varyantları tanımlamak için yaygın 

olarak kullanılmaktadır. MAST üzerine yapılan bir araĢtırma makalesinde iliĢki kurulan 

genlerin BTA19 ve BTA7'de bulunduğu ve bu genlerin somatik hücre sayısı, klinik 

mastitisle iliĢkili özellikler etki ettiği (ABCC9, ACHE, ADCYAP1, ARC, BCL2L1, 

CDKN1A, EPO, GABBR2, GDNF, GNRHR, IKBKE, JAG1, KCNJ8, KCNQ1, LIFR, 

MC3R, MYOZ3, NFKB1, OSMR, PPP3CA, PRLR, SHARPIN, SLC1A3 ve 

TNFRSF25) bildirilmiĢtir (Narayana vd. 2023).  

MAST için yapılan bir çalıĢmada MAST ile iliĢkili CD4, CD14, CD46, TRAPPC9, 

JAK2, Tf, Lf, TLR'ler, CXCL8, CXCR1, CXCR2, C4A, C5, MASP2, MBL1, MBL2, 

LBP, NCF1, NCF4, MASP2, A2M, CLU, IL17, IL8 genleri bildirlmiĢtir (Khan vd. 

2023). 

MAST, sütte kimyasal ve fiziksel değiĢiklikler ve meme dokusunda patolojik 

değiĢiklikler ile karakterize bulaĢıcı bir hastalık olduğu için popülasyonda seleksiyon 

çalıĢması yapılırken MAST ile iliĢkili olarak somatik hücre sayımı (SCC) ve somatik 

hücre skorunun (SCS) fenotipleri kullanılmaktadır. SCC/SCS ve klinik mastitisin düĢük 

kalıtım derecesine sahip olması (0.10-0.16) nedeniyle popülasyonda mastitis direnci için 

klasik ıslah modelleri genetik ilerlemeyi kısıtlayan bir unsur olarak karĢımıza 

çıkmaktadır. Bu nedenle popülasyonun genetiğini iyileĢtirmek için genetik belirteçlere 

göre seleksiyon modelleriyle yetiĢtirme dünya çapında büyük ilgi görmektedir. 

Genomik seleksiyonun bir diğer avantajı ise, genetik olarak dirençli veya çok erken 

yaĢta mastitise duyarlı süt sığırlarını taramada etkili ve hızlı bir yöntem olarak 

kullanılmaktadır.  

2.2.6 Metritis (MET) 

 

Metritis uterus hastalığı olup, sığırlarda genellikle buzağılamadan sonraki evrede düĢük 

bağıĢıklık sistemine sahip olunan ve vücudun bakteriyel enfeksiyonlara karĢı 

savunmasız olduğu durumlarda yaygın olarak görülen bir hastalık olarak 

tanımlanmaktadır (Bartlett vd. 1986). MET, doğumdan sonraki dönemde süt ineklerinin 
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bakteriyel uterus enfeksiyonlarına maruz kalması sonucu oluĢmaktadır. MET, 

postpartum döneminin ilk 0.-21. gününde ĢekillenmiĢ ise klinik metritis, 22.-42. 

günlerinde ĢekillenmiĢ ise endometritis (EM) ve postpartum dönemin birinci ayından 

sonra ĢekillenmiĢ ise piyometra olarak tanımlanmaktadır  (Alaçam 2011). MET 

hastalığının nedenleri ve genetik alt yapısı hakkında yapılan çalıĢmalar yıllar itibariyle 

litaretürle iliĢkilendirilmiĢtir.  

 

TLR4 geninin sığır endometriyumunda uterus hastalığına neden olan istilacı bakterilere 

karĢı birinci basamak bir savunma olarak olduğu bildirilmiĢtir (Davies vd. 2008).  

 

RXFP1 geninin insanlarda EM ve plasenta akreta ile güçlü bir Ģekilde iliĢkili olduğu 

tespit edilmiĢ ve gebelik ve doğum süreçlerinde kritik bir rol oynadığı yapılan 

çalıĢmalarca tespit edilmiĢtir (Morelli vd. 2010). RXFP1 geninin atlarda ve diğer 

hayvan türlerinde erken gebelikte önemli bir rol oynadığı için RXFP1 geninin üreme 

dokusunda anjiyogenezi uyardığı için uterus hastalığı mekanizmalarında yer 

alabileceğini bildirilmiĢtir (Klein 2016). Ġnsanlar üzerinde yapılan bir araĢtırmada 

insanlarda EM'de FKBP5 geninin rolü olabileceğini bildirilmiĢtir (Yang vd. 2012). 

Endometriumda subfertil ve fertil süt ineği suĢları arasında, mitojenle aktive olan 

protein kinaz genlerinin (MAP3K4 ve MAPK14) diferansiyel ifadeleri tespit edilmiĢtir 

(Walker vd. 2012).  

 

Sığırlar üzerine yapılan bir çalıĢmada BTA16'da bulunan KCNT2 gen bölgesinde uterus 

hastalığıyla iliĢkisi olduğu düĢünülen 3 önemli SNP olduğu ve KCNT2 geninin uterus 

hastalığı için umut verici gen olduğu bildirilmiĢtir (Fortes vd. 2014).  

 

Süt ineklerinde farklı bakteriyel patojenler tarafından tetiklenen uterus hastalıkları için 

klinik evre dereceleri ile diğer ekonomik özellikler arasında korelasyon olduğu ve 

fenotiplerin bu iliĢkiden etkilediği bildirilmiĢtir (Wagener vd. 2014; Wang vd. 2018). 

AraĢtırmacılar tarafında ADAMTS20 genindeki mutasyonlar, endometriyal doku ile 

iliĢkilendirilmiĢ ve BTA5 üzerindeki ADAMTS20 geninin endometrit purulenta ile 

iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Russell vd. 2015, Kim vd. 2019).  Bir çalıĢmada, BTA1'de 

bulunan FGF12, UTS2B ve OSTN genleri ve BTA2'de bulunan NABP1 geni EM 
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sürecine dahil olan potansiyel genler olarak tanımlamıĢ ve aynı çalıĢma ile EM özelliği 

için BTA1,BTA2 ve BTA21'de önemli SNP ve genler bildirilmiĢtir (Naderi vd. 2018).  

 

AraĢtırmacılar uterus inflamasyonunun klinik Ģiddetinin bireyler arası varyasyonları 

açıklamak için, uterus hastalığının farklı klinik aĢamalarının farklı konakçı genomik 

lokusları tarafından indüklenip indüklenmediğini analiz etmenin önemli olacağı 

görüĢünü bildirmiĢlerdir (Wallace vd. 2019).  

 

Bir baĢka çalıĢma ile IKBKE geninin uterus endometriyumuna konseptus 

implantasyonu sırasında sığır maternal immün sisteminde görev aldığı ve BTA16'da 

bulunan  RASSF5 ve FCAMR genlerinin EM vakalarında ineğin bağıĢıklık tepkisinde 

iĢlevsel olabileceğini bildirilmiĢtir (Nakamura vd. 2019).  

 

Kanada Siyah Alaca ineklerde (1. Lakstayon yaĢ) yapılan çalıĢmada, buzağılamadan 

sonraki ilk 150 gün içinde BTA9 üzerinde MET için 51 gen olduğu ve KCNT2 geni ile 

MET arasında bir iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Guarini vd. 2019). EM ile ilgili bir 

çalıĢmada ise endometritin bir sınıfı olan pyometra EM ile iliĢkili BTA4'te bulunan 

CDK6 geninde 2 önemli SNP bildirlmiĢtir (Kiser vd. 2019).  

 

ABD Siyah Alaca inek popülasyonunda yapılan bir çalıĢmada MET ile iliĢkili genlerin, 

BTA2, 4, 8, 10, 14, 16, 20, 28 ve 29 numaralı kromozomlar üzerinde bulunduğu ve 

BTA6 üzerinde olan COBL genin MET ile iliĢkili yeni bir gen olduğu ve daha fazla 

araĢtırılması gerektiği bildirilmiĢtir (Guarini vd. 2019; Freebern vd. 2020).  

 

Uterus hastalığı geçiren birinci laktasyon Siyah Alaca süt sığırlarında yapılan bir 

çalıĢmanın sonuçları arasında uterus hastalığı için BTA1, 8, 10, 23 ve 26 üzerinde 5 

SNP, BTA19 üzerinde 1 SNP, BTA2, 4, 16,18, 20, 25 üzerinde 4 SNP ve BTA4 

kromozomu üzerinde 15 SNP ve MET vakaları için BTA3, 20, 22, 28 üzerinde 4 önemli 

SNP ve 24 gen belirlenmiĢtir. ÇalıĢmada tespit edilen genlerin birçoğu, bakteriyel 

enfeksiyonlar sırasında bağıĢıklık yanıt mekanizmalarına katkıda bulunacağı 

düĢünülmektedir. Bu gen ve önemli SNP noktaları sırasıyla, tüm uterus hastalığı geçiren 

inekler için, BTA1'de bulunan SNP (rs41664185) EPHA6 genine yakın; BTA10‘da 
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bulunan SNP (rs110330758) TNFAIP8L3 ve AP4E1 genlerine yakın; BTA23'te 

bulunan SNP (rs110172669)  FKBP5 ve ARMC12 genlerine yakın; BTA3'te bulunan 

SNP (rs110152986) ve BTA5'te bulunan SNP (rs109350339) RTCA ve A2M genlerine 

yakın; BTA16‘da bulunan IKBKE, RASSF5, FCAMR ve KCNT2 genleri ve BTA17‘de 

bulunan SNP (rs41567063 ve rs41565825) RXFP1 ve PITPNB genlerine yakın olduğu 

bildirilmiĢtir (May vd. 2022). 

 

2.2.7 Distosi  

Distosi hem ekonomik hem de hayvan refahı açısından süt sığırı yetiĢtiriciliğinde 

önemli fonksiyonel özellikler arasında yer almaktadır. Zor doğum esnasında veteriner 

hekim yardımı gerekebilir ve daha sonra ineğin sağlığı, doğurganlığı ve süt üretiminde 

azalmalar yaĢanmasına neden olabilmektedir. Distosi sonucu buzağının hayatta kalması 

önemli ölçüde azalabilir ve en kötü durumlarda her iki hayvan (buzağı ve anası) ölebilir 

veya itlaf edilmek zorunda kalabilir. Sığırlarda distosiyi etkileyen faktörler genetik, 

çevresel ve yönetim faktörlerinin farklı derecelerde etkisi olarak sınıflandırılmaktadır. 

Bu faktörler hem buzağıyı hem anneyi hem de her ikisini birden etkilemektedir. Buzağı 

ile ilgili temel faktörler doğum ağırlığı, cinsiyet ve canlık olarak kabul görmektedir. 

Ortalamadan daha hafif veya daha ağır olan buzağılar, ortalama büyüklükteki buzağılara 

göre daha zor doğum yapma eğiliminde olduğu (Berger vd. 1992) ve erkek buzağılar, 

doğumda daha büyük olmaları nedeniyle genellikle diĢilere göre daha zor doğumlar 

yaĢandığı bildirilmiĢtir (Johanson ve Berger, 2003;  Steinbock vd. 2003). Ġnekle ilgili 

faktörler arasında ineğin doğum sırasındaki yaĢı, doğum sayısı, doğum kanalının Ģekli, 

leğen kemiğinin boyutu ve ineğin ana karnındaki yavruyu besleme yeteneği ve 

buzağılama mevsimi (kıĢ aylarında daha fazla zorluk yaĢanır) gibi faktörler yer 

almaktadır (Johanson ve Berger, 2003;  Steinbock vd. 2003). 

Norveç'te distosi (i) ―buzağılama zorluğu‖, (ii) ―kolay buzağılama ve hafif sorunlar‖ ile 

(iii) ―zor buzağılama‖ baĢlıkları altında 3 seviyeli bir kategoriyle ölçeklendirilmektedir 

(Heringstad vd. 2007). Buzağılama zorluğuna iliĢkin puanlama sistemi ülkeler arasında 

değiĢiklik göstermektedir. Ġsveç'te buzağılama zorluğunun ortalama sıklığı Ġsveç kırmızı 

düvelerinde %4, Ġsveç Siyah Alaca düvelerinde ise %8 olarak bildirilmiĢtir (Philipsson 
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vd. 2006). Danimarka Siyah Alaca‘da buzağılamaların %11.2'si zor doğum olarak 

bildirilmiĢtir (Hansen vd. 2004). Amerikan Siyah Alaca‘da doğumların %13.2'si 

―gerekli yardım‖ kategorisinde ve %13.7'si ―önemli ölçüde güç‖ kategorisinde olduğu 

bildirilmiĢtir (Gevrekçi vd. 2006). Norveç, 1978'den bu yana distosi özelliğini Norveç 

Kırmızısı babaların seçiminde kullanarak toplam baĢarı endeksinin bir parçası olarak 

kullanmaktadır (Svendsen ve Andersen-Ranberg, 2000). 

Distosi, birçok türde olduğu gibi sığırlarda da hem annenin hem de buzağının önemli 

ölüm nedenlerinden bir olarak görülmekte olup, bu özelliğin genetik bir bileĢene sahip 

olduğuna dair pek çok çalıĢma yapılmıĢtır (Berger vd. 1992; Berg-Leka˚s vd. 1998; 

Algovik vd. 2004) Genom çapında iliĢkilendirme çalıĢmaları bu özellikleri etkileyen 

mutasyonların belirlenmesini sağlamakta ve hedefe yönelik müdahalelere doğru bir 

adım atmamıza imkan tanıyabilmektedir. Distoside diğerleri gibi düĢük kalıtım 

derecesine sahip bir özellik olarak tanımlanmaktadır (Heringstad vd. 2007). Bu nedenle 

özelliğinin mutasyonlarını ve genetik yollarını ortaya çıkarmayı amaçlayan genom 

çapında bir iliĢkilendirme çalıĢması için çok fazla sayıda genotipli sığırın distosi 

kayıtlarına gerek duyulmaktadır (Ball, 2005). 

Norveç Kırmızısı sığırlarda yapıla genom boyu iliĢkilendirme çalıĢmasında BTA6 

kromozomdaki birçok QTL‘in distosi ile iliĢkili olduğunu bildirilmiĢlerdir (Olsen vd. 

2010). BTA18'de, 57.587.990–57.594.549 bp'da disyosi ile iliĢkili bir aday gen 

tanımlanmıĢ ove bu genin LOC618463 geninin yakınında olduğu bildirilmiĢtir (Purfield 

vd. 2015). Sığırlarda yapılan genom boyu iliĢkilendirme çalıĢmasında BTA4'te 

posizyon:3.662.486 baz çifti (bp)‘da distosi ile ilgisi olan SNP‘in MBI-161 genine 

yakın olduğu ve bu bölgenin distosiye ek olarak MET ve üreme ile iliĢkili QTL'in 

bulunduğu bildirilmiĢtir (Olsen vd. 2010; Freebern vd. 2020). 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

3.1 Materyal 

Bu çalıĢmanın fenotipik verileri Ġç Anadolu bölgesinde 5 adet büyükbaĢ hayvancılık 

iĢletmesinden elde edilmiĢtir. ĠĢletmelerin matematiksel konumları 33
o 
10' batı ve 35

o
 25 

'doğu meridyenleri ile 37
o
 25' güney, 38

o 
58' kuzey paralelleri arasında ve Ġç Anadolu 

Bölgesinin güneydoğusunda bulunmaktadır. Üç tarafı Toros dağlarıyla çevrili olan 

bölgenin ortalama rakımı yaklaĢık olarak 1,200 ± 50 metredir. Bölgede tipik karasal 

iklim Ģartları görülmektedir. Yaz ayları sıcak-kurak ve kıĢ ayları ise sert soğuk-kar 

yağıĢlıdır. Bölgenin en sıcak ayı Temmuz ve en soğuk ayı Ocak olarak tanımlanmıĢtır. 

Karasal ikliminin en karakteristik özelliği olan gece ve gündüz arasındaki sıcaklık farkı 

bölgede bariz bir Ģekilde yaĢanmaktadır. Bölgenin nispi nem oranı ortalama %56 ve en 

fazla nemin olduğu ay ise ġubat ayı olarak tanımlanmaktadır.  

Materyal, Tarım ve Orman Bakanlığının resmi hayvan kimliklendirme ve takip 

sistemince ve Türkiye Damızlık Sığır YetiĢtiricileri Merkez Birliği (TDSMB) e-Islah 

veri tabanı soykütüğü bilgi sistemince kayıt altına alınan iĢletmelerden seçilmiĢtir. Bu 

iĢletmelerde bilgisayar destekli sürü takip ve yönetim sistemi kullanılmakta ve bu 

sayede bütün hayvanların reprodüksiyon, yetiĢticilik ve sağlık verileri takip 

edilmektedir.  Hayvan materyali bu veri tabanlarına kayıtlı 5 farklı iĢletmede 1.494  baĢ 

Siyah Alaca ırkı süt sığırından oluĢmaktadır. 

3.2 Yöntem 

3.2.1 Hayvanların seçimi 

ĠĢletme ve hayvan seçimleri, öncelikle ulusal veri kayıt sistemine ve e-ıslah veri 

tabanına kayıtlı pedigri bilgileri (ana ve baba bilgileri; doğum tarihleri v.b.) bulunan ve 

iĢletmelerce vaka kotrolleri yapılmıĢ hayvanların sistem üzerinden ön bir seçime tabi 

tutulmasıyla yapılmıĢtır. Aynı zamanda seçilen iĢletmelerde iĢletmeler arası varyasyonu 
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en aza indirmek için iĢletmelerin normal barındırma Ģartları, iĢletme yönetimleri ve 

besleme Ģekileri azami düzeyde ortak olması dikkate alınmıĢtır. 

3.2.2 Kanların alınması 

Kan örnekleri, hayvanların boyun toplardamarından (Vena jugularis) hayvanın kulak 

numarası yazılı barkodlu 20 mL‘lik Etilen Diamin Tetra Aset Asidi (EDTA)‘lı vakumlu 

kan alma tüpleri ve kanül kullanılarak elde edilmiĢtir. Alınan kanlar 96‘lık seriler 

Ģeklinde gruplandırılmıĢ ve hijyenik soğuk zincirle ilgili laboratuvara transferi 

sağlanmıĢtır. Laboratuvara gelen kanlar kayıt altına alınarak hemen analiz yapılacaksa 

+4 
o
C, 1-2 günden fazla bir süre sonra analiz yapılacaksa -20 

o
C muhafaza edilmesi 

sağlanmıĢtır. 

3.2.3 Genotiplendirme laboratuvarı çalıĢmaları 

Genotoplendirme çalıĢmasının laboratuvar aĢaması ardıĢık 5 günlük iĢlemler serisinden 

oluĢmuĢtur ve AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54K Bovaine 

çipi, cihazı, kimyasalları ve protokoleri uygulanmıĢtır. 

3.2.3.1 DNA izolasyonu 

DNA izolasyon aĢaması ilk gün iĢ aĢamasıdır. Bu aĢama için gerekli olan kimyasallar ve 

ekipmanlar sırasıyla; kan örneklerinin tanımlanması için barkod okuyucu, bilgisayar, 

1000 µL‘lik pipet ve pipet ucu, QĠACube DNA izolasyon cihazı ile izolasyon analiz 

protokolü ve kimyasalları ile plastik akĢamlardan oluĢmaktadır. Ġzolasyon sonrası 

gDNA‘nın kalite ölçümü için Multiscan ve/veya Nanodrop cihazları kullanılmıĢtır. 

DNA izolasyonu genel bir tanım olarak; deoksiribonükleik asidin yani DNA‘nın 

normalde bulunduğu hücreden, ortamdan ya da virüsten uzaklaĢtırılması iĢlemi olarak 

tanımlanmaktadır. ÇalıĢmada kan numunesi kullanılmıĢtır. Analiz için daha önceden 

laboratuvara transferi sağlanmıĢ ya +4 
o
C ya da -20 

o
C dolaplarda bekletilen kanlar +4 

o
C ya da -20 

o
C dolaplardan çıkarılarak DNA analiz odasında bulunan masada oda 
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sıcaklığına gelmesi için bekletilmeye alınmıĢtır. Belli bir süre sonra oda sıcaklığına 

gelmiĢ olan kanlar vortex cihazında 5-10 saniye karıĢtırılarak tüpün dibine çöken kanın 

iyi bir Ģekilde karıĢması sağlanmıĢtır. Homojen hale getirilen kan 1000 µL‘lik pipet ile 

200 µL  alınarak, izolasyon cihazına uygun 96 adet‘lik kuyucuğu olan (satırda A-B-C-

D-E-F-G-H sütünda 1-2-3-4-5-6-7-8-9-10-11-12) ve S blok olarak adlandırılan plastik 

steril aparata A1‘den baĢlayarak dağıtılmıĢtır. Sonra QiaCube cihazının analiz esnasında 

kullanacağı miksler (ticari isimleri olan kimyasallar: AW1-AW2-Ethanol-ACB-VXL-

ACB) cihaza yüklenmiĢtir. Cihaza S blok (kanların olduğu plate) ve kimyasalların yanı 

sıra 2 adet 96‘lık pipet ucu, 96‘lık filitre ve DNA‘ların toplanacağı 96‘lık blok 

konulmuĢ ve analiz baĢlatılmıĢtır. 96‘lık bir serinin analiz süresi QiaCupe cihazında 

yaklaĢık 2,5 saat sürmüĢtür.  

DNA izolasyonu, sırası hücrelerin parçalanması (Lizis), DNA‘nın yoğunlaĢtırılması ve 

çöktürülmesi (Presipitasyon) ve Protein ve Ribonükleik asid (RNA)'nın ortamdan 

uzaklaĢtırılması (SaflaĢtırılması=Pürifikasyon) olarak üç aĢamadan oluĢmuĢtur. Lizis 

iĢleminde hücre ve çekirdek içindeki DNA‘nın serbest bırakılması ve hücresel 

proteinlerin çözülmesi için Proteinaz K gibi deterjanlar ve enzimler kullanılmıĢtır. Lizis 

aĢamasından sonra çökeltme iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. DNA hücresel 

enkazdan/çekirdekten ayrılarak dibe çökeltmek için alkol (etanol veya izopropanol) 

kullanılmıĢtır. DNA izolasyonunun son aĢaması pürifikasyon esnasında DNA sulu 

fazdan ayrıldığı için, istenmeyen herhangi bir hücresel kalıntıları çıkarmak için alkolle 

durulanmıĢtır. QiaCube cihazında analizin bitmesinin ardından DNA‘ların olduğu 96‘lık 

plate kalite kontroleri yapmak üzere multiscanskay veya nanodropta cihazlarında kalite 

ölçümlerine tabi tutulmuĢtur. Multiscanskay kullanılacaksa 96‘lık rock‘a A1 blank 

olarak 50 µL nuckleas free water diğer kuyularada çoklu 200 mL‘lük pipetlerle 50 µL 

örnek dağıtılmıĢ, cihaz çalıĢtırılmıĢ ve sonrasında kalitelerine bakılmıĢtır. ġayet 

nanodrop kullanılacaksa 3 µL nuckleas free water ile kalibre edilen nanodropta 3 µL 

örnekler tek tek cihaza yüklenerek saflık ve konsantrasyonlarına bakılmıĢtır. Kalite 

kriteri uygun olan genomik DNA‘lar (gDNA) bir sonraki iĢlem için ya -20 
o
C 

buzdolaplarda depo edilmiĢ ya da direk konsantrasyon değerleri dikkate alınarak 8.7 

µL‘de 150 ng olacak Ģekilde nucleas free water ile dilüsyon aĢaması gerçekleĢtirilmiĢtir 

(diploid hayvan türlerinden gelen örnekler için önerilen ng değeri 17.2 ng/ µL‘dir).  
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Dilüsyon aĢamasından sonra iĢ takvimine ve laboratuvar iĢ yoğunluğuna göre iki yol 

izlenmiĢtir. Ġlk yol direk DNA amplifikasyon aĢamasına geçmek, ikinci yol ise 

amplifikasyon aĢamasına geçmeden -20 
o
C depo etmek ve istenilen zaman diliminde 

çözdürülerek süreci devam ettirmektir. Ġzolasyon aĢaması tamamlanan DNA‘a gDNA 

denilmektedir. 

3.2.3.2 DNA amplifikasyonu 

DNA Amplifikasyon aĢaması, izolasyon yapılan ve sulandırılan gDNA‘ların amplifike 

oldukları aĢamadır. Üç basamaklı bir iĢlem bölümüdür. Birinci basamakta denatürasyon, 

ikinci basamakta nötralizasyon ve son basamakta ise amplifikasyon süreci 

gerçekleĢmektedir. Bu aĢamada kullanılan kimyasaller ve ekipmalar sırasıyla; vortex, 

santrifuj, spin, +37
 o

C inkübatör, çoklu ve tekli pipetler (20 µL ve 200 µL), 15 mL‘lik 

steril falkon, 10 mL‘lik serolojik pipet ve saat‘tir. Kimyasallar ise AffymetrixThermo 

Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54K Bovaine çipi ile arrayinin modülleri olan 

+4 
o
C ve -20 

o
C‘de muhaza edilen Modül 1‘dir. Denatürasyon aĢaması DNA ergimesi 

olarakta bilinmektedir. Bu aĢamada amaç; çift sarmal yapısına sahip iki ipçikli DNA‘nın 

bazları arasındaki hidrojen bağlarının kırılması sonucu, çözülüp, ipçiklerinin birbirinden 

ayrılması sürecidir. Analizle uygulan protokola göre; öncelikli olarak 15 mL‘lik falkona 

Denatürasyon Master karıĢımı hazırlanmıĢtır. KarıĢıma kullanılan kimyasallar oda 

sıcaklığında bulunan Axiom Water, Axiom 2.0 Denatürrasyon Soln 10X’tir. KarıĢım 

olarak hazırlanan denatürasyon master mix rezarvuara alınarak 20 µL‘lik çoklu 

pipetlerle her bir kuyucuk için 8.7 µL gelecek Ģekilde oda sıcaklığında 96‘lık gDNA‘nın 

bulunduğu deep well olarak adlandırılan plate‘lere dağıtılmıĢtır. Dikkat edilmesi 

gereken husus her kuyuda farklı pipet ucu kullanılması ve hiçbir kuyunun diğer kuyu ile 

temas etmemesidir. Dağıtım iĢlemi bittikten sonra üzeri Ģeffaf steril bantlarla 

kapatılarak önce vortex cihazında 5 noktada ve her noktada 5 saniye tutmak üzere 

karıĢtırılmıĢtır. Ardından duvara olan bulaĢıklığın dibe çökmesi için 23
o
C oda 

sıcaklığında olan santrifüjde 1000 rpm devirde 10-15 saniye döndürülerek dibe çökmesi 

sağlanmıĢ ve oda sıcaklığında 10' masa üzerinde bekletilmiĢtir. Bu basamakta 96‘lık 

plate denatürasyon plate adı verilmektedir. DNA aplifikasyonunun ikinci basamağında 

nötrolizasyon iĢlemi gerçekleĢtirmiĢtir. Bu basamakta hazır bir kimyasal olan Axiom 
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2.0 Nötrolüzasyon solüsyonu yine oda sıcaklığında bulunan ortamda rezarvuarlara 

alınarak her bir kuyucuğa 56.6 µL gelecek Ģekilde 200 µL‘lik çoklu pipet yardımıyla 

dağıtılmıĢtır. Bu aĢamada artık platein adı Nötrolüzasyon plate‘i olarak 

adlandırılmaktadır. Dağıtma iĢlemi gerçekleĢtikten sonra yine aynı sıralı iĢlem olan 

seal-vortex-santrifüj aĢaması benzer protokol aĢaması olarak denatürasyon 

aĢamasındaki gibi yapılmıĢtır. ĠĢlemin son basamağı DNA amplifikasyonudur. DNA 

amplifikasyonu; bir DNA parçasının kopya sayısında in vitro ya da konak hücresi içinde 

fazlaca üretilerek arttırılmasıdır. Özel bir nükleik asit olan baz dizisinin birçok 

kopyasını oluĢturan in vitro çoğaltma iĢlemidir. DNA amplifikasyon basamağı için 

amplifikasyon master mix‘i hazırlanmıĢtır. Master mix için Axiom 2.0 Amplifikasyon 

solüsyonu ve -20
o
C muhafaza edilen Axiom 2.0 Amplifikasyon enzimi kullanılmıĢtır. 

Hazırlanan mix rezarvuara alınarak seri bir Ģekilde 200 µL‘lik çoklu pipetler yardımıyla 

her bir kuyucuğa 100.1 µL gelecek Ģekilde dağıtılmıĢtır. Kimyasalın dağıtılmasının 

artından sealla üzerileri kapatılan vortex-spin iĢlemi gerçekleĢtirmiĢ ve daha önceden 

ısıtılmıĢ 37 
o
C inkübatörde 23±1 saat bekletilmeye alınmıĢtır. Bu süre zarfında dikkat 

edilmese gereken husus inkübatörün kapağının açılmaması ve iç sıcaklığın sabit 

kalmasıdır. Bu aĢamadan sonra artık örneklerimizin olduğu plate amplifikasyon plate 

denilmektedir.  

3.2.3.3 Fragmantasyon ve presipitasyon 

DNA fragmantasyonu tanım olarak DNA iplikçiklerinin parçalara ayrılması veya 

parçalanmasıdır. DNA fragmantasyonu ilk olarak 1970 yılında ünlü genetikçi Robert 

Williamson tarafından birincil neonatal karaciğer kültürlerinde hücre ölümü sırasında 

oluĢan ayrı oligomerik fragmanların gözlemlenmesiyle belgelenmiĢtir. Ġkinci basamağı 

ise Presipitasyon basamağı olarak adlandırılmakta ve DNA'nın yoğunlaĢtırılması ve 

çöktürülmesi aĢaması gerçekleĢmektedir. Bu aĢamalarda kimyasal olarak 

AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54 K Bovine protokolünün 

Modül 2-1 ve 2-2 reaktifleri kullanılmıĢtır. Bir gün önce 37 
o
C inkübatörde 23±1 saatini 

dolduran amplifikasyon platleri 37
o
C inkübatörden alınarak, önceden 65 

o
C ayarlanmıĢ 

inkübatöre koyulmuĢ ve orada 20' bekletilmiĢtir. Daha sonra 65 
o
C inkübatörden alına 

plate 37
 o

C injübatöre yeniden konularak burada 45' daha bekletilmiĢtir. 45' sürenin 
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bitimine yakın fragmentasyon ve presipitasyon reaktifleri hazırlanmaya baĢlanmıĢtır. Bu 

aĢama kullanılan reaktifler ve kimyasal karıĢımlar buzda hazırlanıp muhafaza 

edilmektedir. Ġlk olarak fragmentasyon aĢaması olduğu için fragmentasyon reaktifleri 15 

mL‘lik falkona hazırlanmıĢtır. Fragmantasyon aĢamasında kullanılan reaktifler, Axiom 

10 X Frag buffer, Axiom Frag dilüent ve Axiom frag enzimdir. Enzimler son saniyelerde 

–20
 o

C çıkatılarak vortex ve spin yapılarak kimyasal karıĢımın içine dökülmüĢtür. Hazır 

edilmiĢ fragmentasyon karıĢımı rezervuara alınarak 200 µL‘lik çoklu pipet yardımıyla 

fragmentasyon plate‘in her bir kuyucuğuna eĢit miktarda ve her seferinde pipet uçları 

değiĢtirilmek koĢulu ile dibine değdirmeden dağıtılmıĢtır. Dağıtma iĢlemi sonrasında 

seal ile kapatılan plate ikiĢer defa vortex ve 1000 rpm hızda 10-15 saniye spin 

yapıldıktan sonra spin dâhil oda sıcaklığında 30' dakika 37 
o
C inkübasyonda 

bekletilmiĢtir. Ġnkübasyonun bitmesinin ardından 37 
o
C çıkarılan fragmentasyon plate 

8.7 µL‘lik Frag Rxn Stop solüsyonu 20 µL‘lik çoklu pipet ile pipetaj yapmadan direk 

dağıtılmıĢtır. Dağıtımın bitmesiyle plate seal ile kapatılmıĢ ve vortex ile 1000 rpm kısa 

spinin ardından presipitasyon aĢamasına geçmek üzere oda sıcaklığında kısa bir 

bekletmeye alınmıĢtır. 2. Gün aĢamasının son iĢlem basamağı olan presipitasyon 

aĢaması için gerekli olan reaktifler +4
 o
C dolaptan çıkarılarak oda sıcaklığına gelmesinin 

ardından 50 mL‘lik falkona hazırlanmıĢtır. Bu aĢamada kullanılan reaktifler, Axiom 

Precip Soln 1, Axiom Precip Soln 2 ve İsopropanol’dür. 50 mL‘lik falkona 

hazırladığımız Peresipitasyon master karıĢımı vortexlendikten sonra rezarvuara 

dökülerek fragmentasyon plate her kuyucuk için 366 µL olacak Ģekilde otomatik çoklu 

1200 µL‘lik pipetler ile her sette 10 defa pipetaj yapılarak dağıtılmıĢtır. Her kuyucuk 

iĢleminin bitiminden sonra pipet uçları değiĢtirilmiĢtir. Pipetaj yapılan kuyucukların 

renginin bulanıklaĢması bu aĢamaya kadar olan iĢlemin baĢarılı olduğu anlamına 

gelmektedir. Dağıtım iĢlemi bittikten sonra artık plate‘in adı presipitasyon plate‘i olarak 

adlandırılmaktadır. Seal ile üzeri kapatıldıktan sonra -20
o
C buzdolabına 16-24 saatlik 

inkübasyona bırakılmıĢtır. Bu aĢamada dikkat edilmesi gereken husus seal iĢleminden 

sonra çapraz kontaminasyonu önlemek için vortex ve spin yapılmamasıdır. 
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3.2.3.4 Santrifüj, kurutma, resüspansiyon ve hibridizasyon ile kalite kontrol 

AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54K Bovaine çipi 

protokolünün 3. Gün aĢaması olarak adlandırdığımız bu iĢ aĢaması santrifüj, kurutma ve 

kalite kontrolleri ile hibridizasyon aĢamalarından oluĢmaktadır. Kalite kontrolleri eĢ 

zamanlı ve önceki iĢlem sürecinin sağlaması olarak yapılmaktadır. 4. gün aĢamasına 

Presipitasyon plate‘nin -20
 o

C alınarak daha önce + 4
 o

C ve 4500 rpm‘e ayarlanmıĢ 

santrifüjde ortalama 60' santrifüj edilmesiyle baĢlamıĢtır. Santrüfüj iĢlemi bitiminde 

plate‘in dibinde DNA‘ları mavi nazar boncuğu renginde dibe çökmüĢ olarak görmemiz 

gerekmektedir. Santrifüjden aldığımız plate kurutma iĢlemi için içindeki isopropanol‘un 

lavobaya dökülmesi için ters çevrilmiĢ ve içindeki sıvı boĢaldıktan sonra oda 

sıcaklığındaki masaya hazırlanmıĢ kurutma kâğıtlarına ters bir Ģekilde bırakılarak 5' 

kuruması sağlanmıĢtır. Süre bitiminde ağzı açık bir Ģekilde olan plate 37 
o
C inkübasyon 

fırınında 20' bekletilerek kurutma iĢlemi tamamlanmıĢtır. Sonraki aĢama Resüspansiyon 

aĢamasıdır. Bu aĢamada hibridizasyon kokteyli olarak adlandırılan karıĢım hazırlanmıĢ 

ve örnekler bu karıĢım ile muamele edilmiĢtir. Genotiplendirme protokolünün güvenli 

durma noktası bu aĢamadadır. Eğer iĢleme devam edilmek istenmiyorsa resüspansiyon 

ve hibridizasyon kokteyli ile muamele edilen örnekler sıkıca seal ile kapatıldıktan sonra 

-20 
o
C dolaplarda depolanabilmektedir. Resüspansiyon ve hibridizasyon kokteyli 

reaktifleri olarak Axiom Resispansiyon Buffer, Axiom Hibridizasyon Buffer, Axiom 

Hibridizasyon Soln1 ve Soln2 kullanılmıĢtır. 15 mL‘lik steril falkonlarda hazırlanan dört 

kimyasal rezarvuara alınmıĢ ve her bir kuyucuğa 200 µL‘lik çoklu pipetlerle 50 µL 

hibridizasyon kokteyli dağıtılmıĢtır. Bu aĢamada artık plate‘in adı resüspansiyon plate 

olarak adlandırılmaktadır. Resüspansiyon plate‘in seal ile üzeri kapatılarak vortexsiz 

kısa bir spin yapıldıktan sonra 900 rpm‘de 25' Thermo Scientific
TM 

Compact Digital 

Microplate Shaker cihazında çalkalama iĢlemine tabi tutulmuĢtur. Thermo Scientific
TM 

Compact Digital Microplate Shaker cihazındaki iĢlemini tamamlamıĢ olan 

resüspansiyon plate oda sıcaklığındaki masaya alınarak üzerindeki seal çıkarılmıĢ ve 

200 µL‘lik çoklu pipetler ile 55 µL her kuyucuktan alınarak, adı Hyb Ready Plate olan 

96‘lık plate transfer edilmiĢtir. Hyb Ready Plate, sonrasında ya -20 
o
C depolanmıĢ ya da 

daha sonraki gün aĢamasına geçilmiĢtir. Bu süreçler gerçekleĢtirilirken eĢ zamanlı kalite 

kontrolü için multiscanskay cihazında ikinci kez DNA kalite kontrollerine bakılmıĢ 
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saflık ve konsantrasyon verileri alınmıĢtır.  

3.2.3.5 Denatürasyon ve hibridizasyon 

Denatürayon terim olarak; DNA yapısındaki  protein veya nükleik asitlerin doğal 

yapısında mevcut olan sekonder, tersiyer ve kuaterner yapılarının bazı fiziksel (yüksek 

sıcaklık, radyasyon) ve kimyasal (kuvvetli asit veya baz), organik çözücüler 

(alkol, kloroform vb.) ve yoğun inorganik tuz çözeltisi dıĢ etkilerle bozularak primer 

yapılarına dönüĢmeleri süreci olarak tanımlanmaktadır. Labratuvar sürecinin 4. gün 

aĢaması ilk olarak denatürasyon iĢlemi ile baĢlamıĢ ve onu hibridizasyon aĢaması takip 

etmiĢtir. Hyb Ready Plate olarak adlandırdığımız 96‘lık plate eğer -20
 o

C dolapta 

saklanmıĢ ise; oda sıcaklığına gelmesi için 5' masada bekletilmiĢtir. Daha sonra kısa bir 

spin yapılmıĢ, eski seal koruyucu bant üzerinden çıkarılarak yeni bir seal ile kapatılmıĢ 

ve vorteks cihazında 5 noktadan her noktada 3-5 saniye tutularak çalkalanmıĢtır. 

Ardından 30 saniye 1000 rpm‘de spin yapılarak DNA‘ların dibe çökmesi sağlanmıĢtır. 

Eğer hiç ara vermeden devam edilmiĢ ise önceden ısıtılmıĢ fırında 96 well-metal 

chamber aparatının 48 
o
C getirilmesi sağlanmıĢ ya da 96 well-metal chamber PCR 

cihazında 48
 o

C getirilmiĢtir. EĢ zamanlı olarak hibridizasyon aĢaması için Genetitan 

MC enstümanı cihazındadaki iĢlemler için +4 
o
C bulunan Array plate oda sıcaklığında 

ortalama 25' bekletilerek oda sıcaklığına gelmesi sağlanmıĢtır. Oda sıcaklığına gelen 

array üzerindeki barkod, barkod okuyucu ile AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 

Assay Mini 96-Array cihazının programının yüklü olduğu bilgisayara okutalarak 

registration-file dosyası oluĢturulmuĢtur. Bu arada beklemede olan denatürasyon iĢlemi 

için denatürasyon protokolü (95 
o
C 10'; 48 

o
C 3' ve 48 

o
C ∞) uygulanması için Hyb 

Ready Plate Thermal Cycler’a yerleĢtirilmiĢ ve süreç baĢlatılmıĢtır. Afimetrix cihazının 

modül-3 reaktifleri olan Axiom Wash Buffer A, Axiom Wash Buffer B ve Axiom Water 

cihazın bağlı olduğu depolarına transfer edilmiĢtir. Tüm iĢlemlerin ardından 

Denatürasyon protokolü tamamlanan Hyb Ready Plate içindeki DNA‘lar 384 Layout 

Hibridizasyon Tray plate her kuyucuğa 35 µL olacak Ģekilde çoklu pipetler yardımıyla 

transfer edilmiĢtir. Kuyucuklardaki hava kabarcıkları kontrol edilerek array plate ve 

hibridizasyon tray plate Genetitane cihazına yüklenmiĢ ve cihazındaki ilk iĢlem olan ve 

23,5-24 saat süren hibridizasyon iĢlemi baĢlatılmıĢtır.  

https://tr.wikipedia.org/wiki/Protein
https://tr.wikipedia.org/wiki/N%C3%BCkleik_asit
https://tr.wikipedia.org/wiki/Protein_ikincil_yap%C4%B1s%C4%B1
https://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Protein_%C3%BC%C3%A7%C3%BCnc%C3%BCl_yap%C4%B1s%C4%B1&action=edit&redlink=1
https://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Protein_d%C3%B6rd%C3%BCnc%C3%BCl_yap%C4%B1s%C4%B1&action=edit&redlink=1
https://tr.wikipedia.org/wiki/Radyasyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Organik
https://tr.wikipedia.org/wiki/Alkol
https://tr.wikipedia.org/wiki/Kloroform
https://tr.wikipedia.org/wiki/%C4%B0norganik
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3.2.3.6 Ligasyon ve stabilizasyon 

Ligasyon; rekombinat DNA teknolojisinde klonlanacak geni taĢıyan DNA parçacıkları 

ile vektörün bir enzim aracalığı ile bağlanmasıdır ve bu bağlanmada kullanılan enzime 

ligaz enzimi denilmektedir. Stabilizasyon ise; DNA parçacıkları ile vektörün 

bağlanması ile yapının stabil hale gelmesidir. Son gün aĢaması olan ligasyon ve 

stabilizasyon aĢaması yine AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 

54K Bovaine cihazında yapılmıĢtır. Hibridizasyon aĢamasının bitimine 1,5 saat kala ön 

hazırlıklar baĢlatılmıĢtır. Bu aĢamada ilgili cihaza ait reaktifler protokol doğrultusunda 

hazırlanarak gerekli yüklemeler yapılmıĢ ve analizin ligasyon, boyama ve stabilizasyon 

aĢamaları AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay Mini 96-Array 54K Bovaine 

cihazında 5 saatlik bir süre bitiminde gerçekleĢmiĢtir. Daha sonra bilgisayar ekranında 

tüm platlerinin sonuçlarının gösterilmiĢ olduğu ve baĢarılı ise yeĢil renkli baĢarısız ise 

kırmızı renkli kuyucuk resimleri çıkmıĢtır. DNA analiz protokolünün nihayi 

sonuçlarının alınması 5 günlük bir iĢlemin ardından bilgisayarda dosya olarak kendine 

ait bir programla açılabilen Ģekilde araĢtırmacıya sunulmuĢtur. 

3.2.4 Ġstatistik analizleri 

3.2.4.1 Temel tanımlayıcı istatistik analizleri 

Türkiye‘de e-ıslah sistemine kayıtlı, çiftlik içi bilgisayar sistemleri ile abomasum 

deplasmanı, asidosiz, ketosiz, laminitis, mastitis, metritis ve distosi sağlık kayıtları 

tutulan 5 farklı iĢletmedeki 1494 baĢ Siyah Alaca sığır ırkına ait 2013-2019 yılları arası 

hastalık/sağlık kayıtları incelendiğinde hemen hemen her iĢletmede bir Ģekilde 

bahsedilen hastalıkların görüldüğü tespit edilmiĢtir. ĠĢletmelere göre hastalık bilgisi olan 

hayvanların sayısal dağılımları sırasıyla birinci iĢletme için 314 baĢ inek, ikinci iĢletme 

için 273 baĢ inek, üçüncü iĢletme için 396 baĢ inek, dördüncü iĢletme için 239 baĢ inek 

ve beĢinci iĢletme için 272 baĢ inekten oluĢmaktadır. 
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3.2.4.2 ĠĢletmelerin tespit edilen hastalıklar bakımından karĢılaĢtırması 

ĠĢletmeler ―Ġki Yüzde Arasındaki Farkın Önem Testi‖ t-testi ile karĢılaĢtırılmıĢtır; 

 

 

 

 

 

t: t değeri 

p1:i.inci iĢletmede hastalığa yakalanma oranı 

p2: j.inci iĢletmede hastalığa yakalanma oranı 

q1: i.inci iĢletmede hastalığa yakalanmama oranı 

q2: j.inci iĢletmede hastalığa yakalanmama oranı 

Sd: iki yüzde arasındaki farkı standart sapması 

n1: i.inci iĢletmede toplam hayvan sayısı 

n2: j.inci iĢletmede toplam hayvan sayısı 

 

 

Çizelge 3.1 ĠĢletmelere göre AD vakası görülen hayvan sayıları 

AD 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 28 8.92
a
 286 91.08 

2 273 4 17.58
b
 225 82.42 

3 396 70 17.68
b
 326 82.32 

4 239 39 16.32
b
 200 83.68 

5 272 43 15.81
b
 229 84.19 

Total 1494 228 15.26 1266 84.74 

AD: Abomasum Deplasmanı 
a,bP<0.05 
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Çizelge 3.1 incelendiğinde beĢ farklı iĢletmenin hepsinde abomasum deplasmanı 

anotomik bozukluğunun değiĢik oranlarda Ģekillendiği görülmektedir. Tüm iĢletmelerde 

abomasum deplasmanı geçiren inek sayısı 228 baĢ olup, toplam iĢletmelerdeki AD vaka 

oranı %15.26 olarak hesaplanmıĢtır. AD vakası geçirmeyen 1266 baĢ hayvanın toplam 

iĢletmelere göre oranı ise %84.74 olarak hesaplanmıĢtır. ĠĢletmeler arası farklılığın 

önemlilik düzeyi t testi ile incelendiğinde, iĢletmelerde AD vaka görülme oranı ve 

rakamsal değeri farklı görülsede 2, 3, 4 ve 5 no‘lu iĢletmelerde AD vakaları arası 

farklılık istatiksel açıdan önemli görülmemiĢtir. Tüm iĢletmeler içinde AD vakası 

görülme oranı 1 no‘lu iĢletmede diğer iĢletmelere göre farklı olup bu farklılık istatiksel 

olarak önemli kabul edilmiĢtir. 

Çizelge 3.2 ĠĢletmelere göre asidosiz vakası görülen hayvan sayıları 

Asidosiz 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 130 41.40
a
 184 58.60 

2 273 136 49.82
b
 137 50.18 

3 396 189 47.73
ab

 207 52.27 

4 239 112 46.86
ab

 127 53.14 

5 272 128 47.06
ab

 144 52.94 

Toplam 1494 695 46.52 799 53.48 

a,bP<0.05 

 

Çizelge 3.2 incelendiğinde asidosiz metabolik hastalığının iĢletmelere göre dağılımı 

sırasıyla n değerleri ve oranları 130 (%41.40), 136 (%49.82), 189 (%47.73), 112 

(%46.86), 128 (%47.06) olarak tespit edilmiĢtir. Tüm iĢletmeler ele alındığında toplam 

hayvan sayısının 695 (%46.52)‘i asidosiz geçirmiĢ ve 799 (%53.48)‘u asidosiz 

geçirmemiĢtir. ĠĢletmeler arası asidosiz durumunu değerlendirdiğimizde, 1 no‘lu iĢletme 

ile 2 no‘lu iĢletme arasında bulunan fark istatiksel olarak önemli görülmektedir. 3, 4 ve 

5 no‘lu iĢletmeler arasındaki fark istatiksel olarak önemli görülmediği gibi 1 ve 2 no‘lu 

iĢletmelerle benzerlik gösterdiği Çizelge 3.2‘de görülmektedir.  
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Çizelge 3.3 ĠĢletmelere göre KET vakası görülen hayvan sayıları 

KET 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 190 60.51 124 39.49 

2 273 169 61.90 104 38.10 

3 396 252 63.64 144 36.36 

4 239 148 61.92 91 38.08 

5 272 184 67.65 88 32.35 

Toplam 1494 943 63.12 551 36.88 

KET: Ketosiz 

Çizelge 3.3 incelendiğinde ketosiz metabolik hastalığının iĢletmelere göre dağılımı 

sırasıyla n değerleri ve oranları 190 (%60.51), 169 (%61.90), 252 (%63.64), 148 

(%61.92), 184 (%67.65)‘ olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmelere ele alındığında ise 

toplam hayvan sayısının 943 (%63.12)‘ü ketosiz geçirmiĢ ve 551 (%36.38)‘i ketosiz 

geçirmemiĢtir. Tüm iĢletmeler ve iĢletmeler arası vakaların frekans önemlilik düzeyi 

için t testine tabi tutulmuĢ olup, t testine göre iĢletmeler arası fark istatiksel olarak 

önemli çıkmamıĢtır.  

Çizelge 3.4 ĠĢletmelere göre LAME vakası görülen hayvan sayıları 

LAME 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 37 11.78
a
 277 88.22 

2 273 46 16.85
ab

 227 83.15 

3 396 70 17.68
b
 326 82.32 

4 239 40 16.74
ab

 199 83.26 

5 272 49 18.01
b
 223 81.99 

Toplam 1494 242 16.20 1252 83.80 

LAME:Laminitis 

a,bP<0.05 
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Çizelge 3.4 incelendiğinde laminitis hastalığının iĢletmelere göre dağılımı sırasıyla n 

değerleri ve oranları 37 (%11.78), 46 (%16.85), 70 (%17.68), 40 (%16.74), 49 (%18.01) 

olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmeler ele alındığında toplam hayvan sayısının 242 

(%16.20)‘de laminitis vakası görülmüĢ ve 1252 (%83.80)‘de ise laminitis vakası 

görülmemiĢtir. ĠĢletmeler arası farklılıkların önem seviyeleri t testi ile hesaplanmıĢ olup, 

t tesine göre 1 no‘lu iĢletme 3 ve 5 no‘lu iĢletmeden farklı ve bu fark istatiksel olarak 

önemli hesaplanmıĢtır. Aynı zamanda t testine göre, 3 ve 5 no‘lu iĢletmeler arasındaki 

fark istatiksel olarak önemli görülmemiĢtir. 2 ve 4 no‘lu iĢletmeler ise diğer iĢletmelere 

benzer çıkmıĢ ve farklılık istatiksel olarak önemli görülmemiĢtir.  

 

Çizelge 3.5 ĠĢletmelere göre MAST vakası görülen hayvan sayıları 

MAST 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 126 40.13
a
 188 59.87 

2 273 173 63.37
b
 100 36.63 

3 396 249 62.88
b
 147 37.12 

4 239 144 60.25
b
 95 39.75 

5 272 186 68.38
b
 86 31.62 

Toplam 1494 878 58.77 616 41.23 

MAST: Mastitis 
a,bP<0.05 

Çizelge 3.5 incelendiğinde meme bezi yangısı olan mastitisin hastalığının iĢletmelere 

göre dağılımı sırasıyla n değerleri ve oranları 126 (%40.13),173 (%63.37), 249 

(%62.88), 144 (%60.25), 186 (%68.38) olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 3.5 

incelendiğinde MAST vakası geçiren hayvan sayısı 878, MAST vakası geçirmeyen 

hayvan sayısı ise 616 olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmeler arası oransal değerler t testi 

ile iki yüzde arasındaki farkın önemliliği analiz edildiğinde 1 nolu iĢletmenin 2, 3, 4 ve 

5 no‘lu iĢletmelere göre farklı olduğu ve bu farklılığın istatiksel olarak önemli olduğu 

hesaplanmıĢtır. ĠĢletme 2, 3, 4 ve 5 için iĢletmeler arasında hesaplanan değerlerdeki 

farklılık ise istatiksel olarak önemli hesaplanmamıĢtır.  
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Çizelge 3.6 ĠĢletmelere göre MET vakası görülen hayvan sayıları 

MET 

ĠĢletme n Hastalık (1) % Hastalıksız (0) % 

1 314 236 75.16
a
 78 24.84 

2 273 262 95.97
b 

11 4.03 

3 396 366 92.42
b 

30 7.58 

4 239 222 92.89
b
 17 7.11 

5 272 261 95.96
b
 11 4.04 

Toplam 1494 1347 90.16 147 9.84 

MET: Metritis 
a,bP<0.05 

Çizelge 3.6 incelendiğinde uterus hastalığı olan metritisin beĢ farklı iĢletmede yüksek 

oranlarda görülmektedir. Metritis hastalığının iĢletmelere göre dağılımı sırasıyla n 

değerleri ve oranları 236 (%75.16), 262 (%95.97), 366 (%92.42), 222 (%92.89), 261 

(%95.96) olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmelerde toplam hayvan sayısının 1347 

(%90.16) ‗i MET geçirmiĢ ve 147 (%9.84)‘i MET geçirmemiĢtir. ĠĢletmeler arasındaki 

fark incelendiğinde, 1 no‘lu iĢletmenin diğer dört iĢletmeden farklı olduğu ve bu farkın 

istatiksel olarak önemli olduğu görülmektedir. Diğer iĢletmeler arası fark ise istatik 

olarak önemsiz görülmektedir. 

Çizelge 3.7 ĠĢletmelere göre distosi vakası görülen hayvan sayıları ve oranları 

Distosi n Normal Doğum % Zor Doğum % 

1. ĠĢletme 944 847 89.72
a
 97 10.28 

2. ĠĢletme 902 761 84.36
b
 141 15.64 

3. ĠĢletme 1301 1062 81.63
b
 239 18.37 

4. ĠĢletme 797 647 81.18
b
 150 18.82 

5. ĠĢletme 940 798 84.90
b
 142 15.10 

Toplam 4884 4115 84.25 769 15.75 
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Bu çalıĢmada 1494 baĢ Siyah Alaca sığırına ait 4884 adet normal ve zor doğum kayıtları 

incelenmiĢtir. Çizelge 3.7 bakıldığında distosi durumunun iĢletmelere göre dağılımı 

sırasıyla normal doğum olarak n değerleri ve oranları 847 (%89.72), 761 (%84.36), 

1062 (%81.63), 647 (%81.18), 798 (%84.90) olarak hesaplanmıĢtır. ĠĢletmelere göre 

sırasıyla zor doğumun n değerleri ve oranları ise 97 (%10.28), 141 (%15.64), 239 

(%18.37), 150 (%18.82), 142 (%15.10) olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmeler ele 

alındığında ise normal doğum oranı %84.25 ve zor doğum oranı %15.75 olarak 

hesaplanmıĢtır. ĠĢletmeler arası farklılığın önem düzeyine bakıldığında 1 no‘lu 

iĢletmenin diğer dört iĢletmeden farklı olduğu ve bu farkın istatiksel olarak önemli 

olduğu görülmektedir. Diğer dört iĢletmenin (2, 3, 4 ve 5) aralarındaki fark ise istatiksel 

olarak önemli görülmemiĢtir.  

 

Çizelge 3.8 Laktasyon sırasına göre distosi frekans ve önem derecesi 

 

Distosi n Normal Doğum % Zor Doğum % 

1.     Laktasyon 1443 1250 86.66
c
 193 13.34 

2.     Laktasyon 1418 1231 86.61
c
 187 13.39 

3.     Laktasyon 1005 838 83.38
b
 167 16.62 

4.     Laktasyon 646 523 80.96
b
 123 19.04 

5.     Laktasyon 372 273 73.39
a
 99 26.61 

Toplam 4884 4115 84.25 769 15.75 

a,b,cP<0.05 

Tüm iĢletmelerin (5 farklı iĢletme) laktasyon sırasına göre distosi frekansları Çizelge 

3.8‘de verilmiĢtir. Çizelge 3.8‘e göre yapılan t testi analizinde, 5. laktasyondaki normal 

doğumların oranının diğer laktasyon sıralarından farklı çıktığı hesaplanmıĢtır. Diğer 

laktasyonların beĢinci laktasyondan farklı çıkması istatiksel olarak önemli 

hesaplanmıĢtır. Aynı zamadan birinci ve ikinci laktasyon ile üçüncü ve dörtdüncü 

laktasyon normal doğumları arasındaki fark istatiksel olarak önemsiz hesaplanmıĢtır.  
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3.2.4.3 Genotipin istatistik analizi ve kalite kontrol analizi 

Bu çalıĢmada genotiplendirme cihazı olarak, AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 

Assay Mini 96-Array 54K Bovaine çipi ile cihazı kullanılmıĢtır. Tarım ve Orman 

Bakanlığının resmi hayvan kimliklendirme ve takip sistemince ve TDSMB e-Islah veri 

tabanı soykütüğü bilgi sistemince kayıt altına alınan 1494 baĢ Siyah Alaca ırkı hayvan 

genotiplendirilmiĢtir. Genotiplendirme sonucunda; 31944 SNP Kalite Kontrol protokolü 

kriterleri uygulanmıĢtır. 

SNP kalite kriterleri: 

• Minör Allel Frekansı (MAF) %1‘den az olan SNP lokuslar.  

• Kayıp SNP oranı  %5‘den fazla olan SNP lokuslar 

• Hardy Weinberg dengesinde olmayan SNP lokuslar 

• SNP bilgileri %90‘dan az olan hayvanlar  

• Cinsiyet kromozomları analizlere dahil edilmemiĢtir.  

Kalite Kontrolleri: R-programı statgenGWAS paketi codeMarkers fonksiyonu ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir. 

SNP Imputasyonu: R-programı (statgenGWAS paketi codeMarkers fonksiyonu)  

kullanılarak Random imputasyon yapılmıĢtır.  

• MAF < %1‘den az  

• Hardy Weinberg dengesi  

• Bu kontrollerden sonra: 31944 SNP bölgesine sahip olan 1494 inek analizler 

için kullanılmıĢtır 

Model: y =Xb+Zu+e 

• y = Fenotip vektörü 

• X =  Sabit çevre faktörleri  (Buzağılama Sürü-yıl-mevsim. laktasyon sırası. 

vb.) bakımından iliĢki matrisi 

• b = Ġlgili faktör seviyelerinin etki miktarı 

• Z = Eklemeli genetik etkiler bakımından iliĢki matrisi  
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• u = Eklemeli genetik etki 

• e= Hata 

3.2.4.4 GWAS iliĢkilendirme analizi  

 

 

y: Ġlgili özelliği değeri 

μ: Popülasyon ortalaması 

sy: Sürü yıl etkisi 

laks: Lakyasyon sırası 

a: SNP etkisi 

e: Hata 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

y=μ+sy+laks+a+e 
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4. ARAġTIRMA BULGULARI  

ÇalıĢmada 5 farklı iĢletmedeki 1494 baĢ Siyah Alaca sığır ırkına ait 2013-2019 yılları 

arasıdaki aboamsum deplasmanı, asidosiz, ketosiz, laminitis, mastitis, metritis ve distosi 

sağlık kayıtları incelenmiĢtir. ÇalıĢmada yer alan hastalıkların hemen hemen hepsi bir 

Ģekilde her iĢletmede görülmüĢtür. ĠĢletmelere göre hastalık bilgisi olan hayvanların 

sayısal dağılımları sırasıyla birinci iĢletme için 314, ikinci iĢletme için 273, üçüncü 

iĢletme için 396, dördüncü iĢletme için 239 ve beĢinci iĢletme için 272 baĢ olarak 

hesaplanmıĢtır. 

4.1 Abomasum Deplasmanı 

Abomasum deplasmanı yüksek verimli Siyah Alaca ineklerde abomazumun anatomik 

olarak yer değiĢtirdiği kalıtsal ve metabolik bozukluklarla tetiklenen bir hastalıktır. BeĢ 

iĢletmede değiĢik oranlarda abomasum deplasmanının anatomik bozukluğu Ģekillendiği 

Çizelge 3.1‘de görülmektedir. Tüm iĢletmeler ele aldığında abomasum deplasmanı 

geçiren inek sayısı 228 baĢ olup, AD vakası oransal değeri %15.26 ve AD vakası 

geçirmeyen 1266 baĢ hayvanının toplam iĢletmelere göre oranı ise %84.74 olarak 

hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmeler içinde AD vakası görülme oranı 1 no‘lu iĢletmede farklı 

olup bu farklılık istatik olarak önemli kabul edilmiĢtir. AD vakası fenotip verileri ile 

GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçları çizelge 4.1‘de verilmiĢtir. Çizelge 4.1‘e göre, 

BTA1 ve BTA6 kromozomları üzerinde 16 SNP abomazum deplasmanı açısında 

önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca çizelge 4.1‘de SNP, kromozom, pozisyon, MAF, 

-LogP10, etki miktarı ve standart hata ile A-VAR değerleri verilmiĢtir. SNP önemlilik 

düzeyinin Bonferroni ve false discovery rate (FDR) analiz yöntemlerine ait manhattan 

grafiği ise Ģekil 4.1‘de verilmiĢtir. ġekil 4.1 Bonferroni ve FDR manhattan grafiği 

incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde çıkmaz 

iken FDR analiz yöntemiyle 16 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı zamanda Ģekil 

4.1‘de AD için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. Çizelge 4.1‘de 

iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan SNP, kromozom, pozisyon 

değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.2‘e göre AD ile ilgili olduğu düĢünülen önemli SNP, 

kromozom, pozisyonların içinde ya da yakınında yer alan gen ve QTL‘ler verilmiĢtir. 
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Çizelge 4.1 AD vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları  

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

rs108977638 1 128581140 0.21 0.00023 0.08489±0.023053 0.00752 

rs41653382 6 62048830 0.26 0.01398 -0.03175±0.012927 0.00330 

rs42434064 6 64466274 0.24 0.02029 -0.02843±0.012256 0.00293 

rs42716880 6 66235480 0.43 0.00807 -0.03394±0.012821 0.00381 

rs41599002 6 66509207 0.25 0.00252 0.03616±0.011984 0.00496 

rs42483723 6 66660028 0.36 0.00010 0.05516±0.014233 0.00829 

rs42596633 6 66711012 0.20 0.01071 0.03322±0.013026 0.00358 

rs41599001 6 66747934 0.34 0.00986 0.03388±0.013134 0.00364 

rs42225005 6 67643584 0.44 0.01959 -0.02687±0.011517 0.00296 

rs110875592 6 68059441 0.33 0.00018 -0.04581±0.012236 0.00762 

rs110555091 6 71111080 0.06 0.00683 0.03304±0.012222 0.00398 

rs109362007 6 72051699 0.25 0.00255 0.03590±0.011912 0.00495 

rs109898977 6 72094797 0.39 0.00204 0.03687±0.011968 0.00516 

rs42800435 6 72475809 0.20 0.01060 0.03143±0.012307 0.00354 

rs43468476 6 73819092 0.07 0.00404 -0.03350±0.011665 0.00450 

rs109535691 6 74084829 0.06 0.00024 0.04579±0.012504 0.00732 

AD: Abomasum Deplasmanı,  SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata,        

A-VAR: SNP Kalıtım Derecesi 

 

ġekil 4.1 AD için bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

 

 λ:0.968 
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ġekil 4.2 AD için bonferroni ve FDR Q-Q plot 

 

Çizelge 4.2 AD vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs108977638 1 128581140 128529501-128671875 

ZBTB38 

QTL:13138 

QTL:13137 

QTL:5186 

QTL:13136  

QTL:13135 

QTL:25185 

QTL:25187 

 

Pozisyonda 

QTL:1320 

QTL:10648  

QTL:10647 

QTL:178035 

QTL:251141 

QTL:10650 

QTL:10649 

QTL:1547 

QTL:21533 

QTL:56570  

Vücut çevresi 

Vücut yüksekliği 

Vücut uzunluğu 

Sağrı uzunluğu 

 

 

 

 

 

Canlı ağırlık 

SCS  

MLD 

12. Kaburga yağ kalınlığı 

Ön meme ucu geliĢimi  

Sütün alfa-kazein yüzdesi  

Sütün palmitik asid 

içeriği 

rs41653382 6 62048830 61872553-62224344 LIMCH1 Yeni bulgu AD 

rs42434064 6 64466274 64007890-64007961 

TRNAC-ACA 

rs kodunda 

QTL:67666  

QTL:67667  

Yeni bulgu AD 

 

 

Canlı ağırlığı 

rs42434064 6 64466274 64486959-64750899 KCTD8 Yeni bulgu AD 

rs42716880 6 66235480 66203933-66316331 GABRG1 Yeni bulgu AD 

rs41599002 6 66509207 66473658-66480496 

LOC104972749 

rs kodunda  

QTL:151573 

Yeni bulgu AD 

 

Kas kalsiyum içeriği 

rs41599002 6 66509207 66519803-66604688 GABRA2 Yeni bulgu AD 
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SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs42483723 6 66660028 66640908-66640979 TRNAW-CCA Yeni bulgu AD 

rs42483723 6 66660028 66708709-66720314 LOC100139936 Yeni bulgu AD 

rs42596633 6 66711012 66708709-66720314 LOC100139936 Yeni bulgu AD 

rs41599001 6 66747934 66708709-66720314 LOC100139936 Yeni bulgu AD 

rs41599001 6 66747934 66854324-66855049 LOC100298320 Yeni bulgu AD 

rs42225005 6 67643584 67261248-67716143 

GABRB1 

QTL:160094 

 

rs kodunda 

QTL:37358   

QTL:110287  

Solunum yolu 

enfeksiyonu 

 

Sığırlarda yüz 

pigmentasyonu  

Sütte kalpa-kazein 

yüzdesi 

rs110875592 6 68059441 67923558-68232043 CORIN Yeni bulgu AD 

rs110555091 6 71111080 71052495-71053545 

LOC101906021 

rs kodunda 

QTL:25392 

Yeni bulgu AD 

Laktasyon sürekliliği 

rs110555091 6 71111080 71186360-71245780 CHIC2 Yeni bulgu AD 

rs109362007 6 72051699 71796318-71917436 KIT Yeni bulgu AD 

rs109362007 6 
 

72122499-72193705 LOC100138563 Yeni bulgu AD 

rs109898977 6 72094797 71796318-71917436 

KIT 

QTL:21154 

QTL:21116  

QTL:31635 

QTL:31634 

 

rs kodunda 

QTL:37371 

 QTL:37270 

QTL:37373  

QTL:37372 

Sığırlarda göz rengine  

SCS 

 

 

 

Göz ve yüz rengine 

rs109898977 6 72094797 72122499-72193705 LOC100138563 Yeni bulgu AD 

rs42800435 6 72475809 72468295-72518949 SRD5A3 Yeni bulgu AD 

rs43468476 6 73819092 73762655-73770020 SPINK2 Yeni bulgu AD 

rs43468476 6 73819092 73838854-73864805 REST Yeni bulgu AD 

rs109535691 6 74084829 74071064-74150456 

IGFBP7 

QTL:16238  

QTL:16235 

QTL:16234  

 QTL:16236  

QTL:16233  

QTL:16237 

 

rs kodunda  

QTL:110997  

QTL:110997 

Servis periyodu  

Süt yağ yüzdesi 

Süt yağ verimi 

 Süt protein yüzdesi  

Süt verimi  

Gebelik oranı 

 

 

 

Canlı ağırlık 

Süt kalpa-kazeini 

AD: Abomasum Deplasmanı, SNP: Tek nükleotid polimorfizm, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu, MLD: Longissimus 

Muscle Area, SCS: Somatik Hücre Skoru 

 

 

 

Çizelge 4.2 AD vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler (devam) 
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4.2 Asidosiz  

Metabolik bir hastalık olan asidosiz tıpkı diğer metabolik hastalıklar gibi genellikle 

yüsek verimli HF ineklerin lakstasyon dönemlerinde meydana gelmektedir. Laktasyon 

dönemi beslenme hataları hayvanın sağlığı ve birçok verimini yakından 

ilgilendirmektedir. Çizelge 3.2‘de tüm iĢletmeler ele aldığında asidosiz geçiren inek 

sayısı 695 baĢ olup, asidosiz vakası oransal değeri %46.52 olarak hesaplanmıĢtır. 

Asidosiz vakası geçirmeyen 799 baĢ hayvanın toplam iĢletmelere göre oranı ise %58.48 

olarak hesaplanmıĢtır. BeĢ iĢletmeye göre asidosiz geçiren vaka dağımı ise sırasıyla 130 

(%41.40), 136 (%49.82), 189 (%47.73), 112 (%47.06), 128 (%47.06) olarak 

hesaplanmıĢtır. Çizelge 3.2 incelendiğinde iĢletmeler arası farkın 1 no‘lu iĢletme ile 2 

no‘lu iĢletme arasında olduğu ve bu farkın istatiksel olarak önemli olduğu 

görülmektedir. 3, 4 ve 5 no‘lu iĢletmeler arasındaki fark ise istatiksel olarak önemli 

görülmemiĢtir. Asidosiz vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi 

sonuçları çizelge 4.3‘de verilmiĢtir. Çizelge 4.3‘e göre, BTA5, 6, 10, 13, 23 ve 29 

kromozomları üzerinde 13 SNP asidosiz açısında önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca 

çizelge 4.3‘de SNP, kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata 

ile A-VAR değerleri verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz 

yöntemlerine ait manhattan grafiği Ģekil 4.3‘de verilmiĢtir. ġekil 4.3 Bonferroni ve FDR 

manhattan grafiği incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik 

düzeyinde çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 13 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. 

Aynı zamanda Ģekil 4.4‘de asidosiz için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri 

verilmiĢtir. Çizelge 4.4‘de iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan 

SNP, kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.4‘e göre asidosiz ile ilgili 

olduğu düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonların içinde ya da yakınında yer 

alan gen ve QTL‘ler verilmiĢtir. 
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Çizelge 4.3 Asidosiz vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları 

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı  A-VAR 

rs109061965 5 25518483 0.28 0.00616 -0.05927 0.021654 0.00533 

rs109135444 5 27235668 0.36 0.03790 -0.04094 0.019728 0.00307 

rs110898024 5 27287454 0.38 0.02341 -0.04126 0.018208 0.00363 

rs41589061 5 27601323 0.23 0.00014 -0.08196 0.021605 0.01023 

rs109144266 5 27633265 0.32 0.03421 0.04003 0.018908 0.00318 

rs110910863 5 28602448 0.35 0.00667 -0.06016 0.022191 0.00517 

rs43470825 6 90752830 0.25 0.00017 -0.14659 0.039004 0.01026 

rs110586840 10 62822728 0.18 0.00009 0.18914 0.048427 0.01083 

rs109213987 13 32882712 0.01 0.00016 -0.11041 0.029327 0.00998 

rs110496103 23 22240511 0.29 0.01889 0.04325 0.018432 0.00385 

rs43561770 23 23477473 0.34 0.00007 0.07605 0.019189 0.01107 

rs43561026 23 23507190 0.40 0.00918 0.05262 0.020209 0.00478 

rs42195584 29 50586068 0.28 0.00008 -0.07779 0.019800 0.01082 

SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata, A-VAR: SNP Kalıtım Derecesi 

 

 

λ:1.012 

ġekil 4.3 Asidosiz için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 
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ġekil 4.4 Asidosiz için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 

 

Çizelge 4.4 Asidosiz vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL 

Pozisyon 
Etkileri 

rs109061965 5 25518483 25454653-25459587 

LOC104970065 

Pozisyon 

QTL:4974  

QTL:4626  

QTL:10435 

 QTL:10280 

QTL:10437 

Yeni bulgu asidosiz 

 

Klinik mastitis 

Süt formu 

Süt verimi 

Süt yağ verimi 

Süt protein verimine 

rs109061965 5 25518483 25536903-25539970 LOC789659 Yeni bulgu asidosiz 

rs109135444 5 27235668 27213669-27221171 

KRT8 

rs kodunda 

QTL:67075 

pozisyonda 

QTL:4974  

QTL:4626 

QTL:10435 

 QTL:10280 

QTL:10437 

Yeni bulgu asidosiz 

 

Günlük canlı ağırlık artıĢı  

 

Klinik mastitise 

Süt formu 

Süt verimi 

 Süt yağ verimi 

Süt protein verimi 

rs109135444 5 27235668 27258312-27266308 KRT78 Yeni bulgu asidosiz 

rs110898024 5 27287454 27271548-27282430 KRT79 Yeni bulgu asidosiz 
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rs110898024 5 27287454 27291350-27298264 

KRT4 

rs kodunda 

QTL:14844  

pozisyonda 

QTL:4974  

QTL:4626 

QTL:1043 

 QTL:10280 

QTL:10437 

Yeni bulgu asidosiz 

Süt yağ verimi 

 

Paratüberküloz 

Süt formu 

Süt verimi 

 Süt yağ verimi 

Süt protein verimi 

rs41589061 5 27601323 27594452-27599707 KRT6C Yeni bulgu asidosiz 

rs41589061 5 27601323 27630615-27640849 

KRT75 

QTL:175863 

rs kodunda 

QTL:14844 

pozisyonda 

QTL: 4626 

QTL:10435 

 QTL:10280 

QTL:10437 

Yeni bulgu asidosiz 

Süt yağ verimi 

 

Paratüberküloz 

Süt formu 

Süt verimi 

 Süt yağ verimi 

Süt protein verimi 

rs109144266 5 27633265 27630615-27640849 KRT75 Yeni bulgu asidosiz 

rs110910863 5 28602448 28576281-28615506 

GALNT6 

QTL:35060 

QTL:34691 

QTT:35002 

QTL:25002 

QTL:125925 

QTL:125915 

Yeni bulgu asidosiz 

Süt linoleik asit içeriği 

Meme yapısı 

rs43470825 6 90752830 90743814-90771489 

LOC101906736  

pozisyonda 

QTL:174119  

QTL:174478 

QTL:10776 

QTL:10775 

 QTL:10778 

QTL:11315  

QTL:11320  

QTL:1681 

QTL:4977  

QTL:4690 

QTL:10439  

Yeni bulgu asidosiz 

Süt yağı 

Süt verimi 

MLD 

Scrotum çevresi. 

12. Kaburga yağ kalınlığı 

Retendio sekundinarium 

Üreme özellikleri  

Distosi 

 Klinik mastitisle  

Buzağılama sonrası ilk 

kızgınlık 

SCS  

rs110586840 10 62822728 62674013-62694380 LOC101902090 Yeni bulgu asidosiz 

rs110586840 10 62822728 62863667-62920660 

SEMA6D 

Pozisyonda 

QTL:10294 

QTL:10296  

QTL:10295 

QTL:10297 

QTL:215173'de  

(rs43643479 ve 

rs518167687)  

 QTL:1690  

QTL:1692 

QTL:3636 

Yeni bulgu asidosiz 

 

Meme yapısı  

Süt yağı 

Süt protein verim  

Skrotum çevresiyle;  

 Distosi  

SCS 

 

Çizelge 4.4 ĠĢletmelere göre Asidosiz vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın  

iliĢkili genler (devam) 
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rs109213987 

 

 

 

 

13 

 

 

 

 

32882712 

 

 

 

 

32861555-33288002 

 

 

 

CACNB2  

QTL:160168 

pozisyonda 

QTL:152229 

 

 

 

 

Yeni bulgu asidosiz 

Solunum yolu hastalığına 

yatkınlık 

Ġskelet- kas sodyum 

bileĢenleri 

rs110496103 23 22240511 22220797-22222422 

PGK2 

rs kodunda 

QTL:220911  

Yeni bulgu asidosiz 

Dermatit 

Ġmmün sistem iliĢkili birçok 

QTL 

rs110496103 23 22240511 22245233-22261583 CRISP1 Yeni bulgu asidosiz 

rs43561770 23 23477473 23795563-24254466 

PKHD1 

QTL:172282  

QTL:172268 

QTL:212358 

QTL:212939  

QTL:223352 

QTL:223353 

 QTL:223344  

QTL:223347  

QTL:223326 

QTL:223325 

rs kodunda 

QTL:213153 

Yeni bulgu asidosiz 

Skrotum çevresi 

Cinsel olgunluk yaĢı 

Ġlk kızgınlık yaĢı 

Gebelik oranı  

Süt somatik hücre skoru 

 Süt yağ verimi.  

Süt protein verimi.  

Süt verimi 

 

 

Kuru madde tüketimi 

rs43561770 23 23477473 23235127-23235198 TRNAY-AUA Yeni bulgu asidosiz 

rs43561026 23 23507190 23235127-23235198 TRNAY-AUA Yeni bulgu asidosiz 

rs43561026 23 23507190 23795563-24254466 PKHD1 Yeni bulgu asidosiz 

rs42195584 29 50586068 50560711-50689345 
TSPAN4 

QTL:176459 
Gebelik oranı 

SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu, MLD: Longissimus Muscle Area, SCS: 

Somatik Hücre Skoru 

 

4.3 Ketosiz 

Ketosiz yüksek verimli HF ineklerin özellikle peripartum dönemlerinde ortaya çıkan 

lipid metabolizmasındaki düzensizliklerin neden olduğu metabolik bir hastalık olarak 

tanımlanmaktadır.  Çizelge 3.3‘e göre iĢletmelerdeki toplam hayvan sayısının 943 (% 

63.12)‘ü ketosiz geçirmiĢ ve 551 (%36.88)‘i ketosiz geçirmemiĢtir. Ketosizin 

iĢletmelere göre dağılımı sırasıyla n değerleri ve oranları 190 (%60.51), 169 (%61.90), 

252 (%63.64), 148 (%61.92), 184 (%67.65) olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 3.3 

incelendiğinde tüm iĢletmelerin iĢletmeler arası farkı t testine göre önemli çıkmamıĢtır. 

Ketosiz vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçları çizelge 4.5‘de 

verilmiĢtir. Çizelge 4.5‘e göre, BTA5, 11, 14, 19, 23 ve BTA24 kromozomları üzerinde 

16 SNP ketosiz açısında önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca çizelge 4.5‘de SNP, 

Çizelge 4.4 Asidosiz vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

(devam) 
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kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata ile A-VAR değerleri 

verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz yöntemlerine ait 

manhattan grafiği ise Ģekil 4.5‘de verilmiĢtir. ġekil 4.5 Bonferroni ve FDR manhattan 

grafiği incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 16 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı 

zamanda Ģekil 4.7‘de ketosiz için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.6‘de iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan SNP, 

kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.6‘a göre ketosiz ile ilgili olduğu 

düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonların içinde ya da yakınında yer alan gen 

ve QTL‘ler verilmiĢtir 

Çizelge 4.5 KET vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları  

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

rs41660455 5 66083568 0.26 0.00003 0.07057±0.017005 0.01080 

rs42877074 11 6222588 0.29 0.00001 0.17890±0.041239 0.01190 

rs109209415 11 101301047 0.13 0.03634 0.03908±0.018675 0.00275 

rs41571435 11 102331407 0.23 0.00245 0.06419±0.021211 0.00575 

rs41255381 11 102372360 0.44 0.00004 0.08602±0.020903 0.01058 

rs111011634 14 4606904 0.04 0.00014 -0.11922±0.031341 0.00906 

rs109275827 19 15654722 0.52 0.00006 -0.18076±0.044970 0.01007 

rs41640755 23 15656140 0.24 0.01925 0.04033±0.017239 0.00341 

rs110762232 23 16672574 0.13 0.00703 0.05621±0.020871 0.00456 

rs110985849 23 16697867 0.45 0.01393 0.05166±0.021021 0.00380 

rs41640101 23 16777244 0.16 0.00068 0.07413±0.021849 0.00723 

rs29011724 23 17013312 0.26 0.00009 0.07028±0.017967 0.00958 

rs41640801 23 17224191 0.35 0.00248 0.07355±0.024329 0.00572 

rs109722348 24 30468614 0.09 0.02198 -0.04084±0.017834 0.00330 

rs109736258 24 30503642 0.37 0.00013 -0.07653±0.020047 0.00921 

rs110839120 24 30513490 0.38 0.02636 -0.03926±0.017682 0.00310 

KET: Ketosiz, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata, A-VAR: SNP 

Kalıtım Derecesi 
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λ:0.955 

 

ġekil 4.5 KET için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.6 KET için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 
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Çizelge 4.6 KET vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler  

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs41660455 5 66083568 66043815-66079316 DRAM1 Yeni bulgu ketosiz 

rs41660455 5 66083568 66127231-66128664 LOC782673 Yeni bulgu ketosiz 

rs42877074 11 6222588 6207933-6238940 

RNF149 

QTL:169912 

rs kodunda 

QTL:26294 

QTL:25480 

pozisyonda 

QTL:10884 

QTL:10885 

QTL:5450 

QTL:130218 

QTL:130219 

 QTL:130217 

Yeni bulgu ketosiz 

Paratüberküloz 

 

Süt protein ve süt verimi 

 

Canlı ağırlık 

Skrotum çevresi 

Klinik mastitis 

SCS 

Süt verimi  

Süt protein yüzdesi 

rs109209415 11 101301047 101247062-101316541 

LAMC3 

rs kodunda 

QTL:130638 

QTL:166402 

pozisyonda 

QTL:215332 

QTL:56615 

QTL:56616 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Peynir proteini oranı 

 

Süt verim 

Derialtı yağ kalınlığı 

Süt bütrik asit 

Süt palmitik asit içeriği 

rs41571435 11 102331407 102281789-102356918 

NTNG2 

rs kodunda 

QTL:165684  

pozisyonda 

QTL:215332 

 QTL:56615 

 QTL:56616 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Süt beta lakto-globülin 

içeriği 

 

Derialtı yağ kalınlığı 

Süt bütrik asit 

 Süt palmitik asit içeriği 

rs41255381 11 102372360 102369737-102461067 

SETX 

pozisyonda 

QTL:215332  

QTL:5661 

QTL:56616 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Derialtı yağ kalınlığı.  

Süt bütrik asitiçeriği 

Süt palmitik asit içeriği 

rs111011634 14 4606904 4228569-4616563 

TRAPPC9 

QTL:47477 

QTL:47489 

QTL:47481 

QTL:47468 

QTL:47467 

QTL:47496 

QTL:47485 

QTL:47472  

rs kodunda 

QTL:26579 

Yeni bulgu ketosiz 

Distosi 

Ayak bacak durumu 

Ayak açısı 

Üretken yaĢam süresi 

Doğum oranı 

 

 

Süt yağ yüzdesi 

rs109275827 19 15654722 15447890-15483855 

CCT6B 

pozisyonda 

QTL:65864  

QTL:3623 

QTL:10446 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Klinik mastitis  

SCS 
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rs109275827 

 

 

19 

 

 

15654722 

 

 

15791257-15806321 

 

 

TMEM132E 

 

 

Yeni bulgu ketosiz 

rs41640755 23 15656140 15624399-15696791 

MED20 

rs kodunda 

QTL:32482 

pozisyonda 

QTL:10338 

QTL:10339  

QTL:10336  

QTL:6627 

QTL:66218 
 QTL:9918 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Süt somatik hücre skoru 

 

 

Ön meme yerleĢimi.  

Meme derinliği.  

Ġmmün sistem 

Sperm kalitesi 

rs110762232 23 16672574 16660675-16676587 

KLC4 

pozisyonda 

QTL:11373 

QTL:6627 

QTL:66218  

QTL:10338 

QTL:10339  

QTL:10336 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Distosi 

Ġmmün sistem.  

Ön meme yerleĢimi  
Meme derinliği 

rs110985849 23 16697867 16677835-16740809 

PTK7 

rs kodunda 

QTL:23914 

QTL:11373 

QTL:6627 

QTL:66218  

QTL:10338 

QTL:10339 
 QTL:10336 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Metabolik vücut ağırlığı 

Distosi  

Ġmmün sistem.  
Ön meme yerleĢimi 

rs41640101 23 16777244 16757276-16794942 

CUL9 

rs kodunda 

QTL:23914 

pozisyonda 

QTL:11373 

QTL:6627 

QTL:66218  

QTL:10338 

QTL:10339 
 QTL:10336 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Metabolik vücut ağırlığı 

 

Distosi  

Ġmmün sistem 
Ön meme yerleĢimi 

rs29011724 23 17013312 17001275-17025374 

TJAP1 

rs kodunda 

QTL:238544 

pozisyonda 

QTL:11373 

QTL:6627 

QTL:66218  

QTL:10338 

QTL:10339  
QTL:10336 

Yeni bulgu ketosiz 

 

SCS 

 

Distosi 

Ġmmün sistem.  

Ön meme yerleĢimi  

Meme derinliği 

rs41640801 23 17224191 17151839-17168528 

MRPS18A 

pozisyonda 

QTL:11373 

QTL:6627 

QTL:66218  

QTL:10338 

QTL:10339 

QTL:10336 

 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Distosi 

Ġmmün sistem.  

Ön meme yerleĢimi 

Meme derinliği 

Çizelge 4.6 KET vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler (devam) 
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rs41640801 

 

 

23 

 

 

17224191 

 

 

17224394-17251769 

 

 

LOC101904647 

 

 

Yeni bulgu ketosiz 

rs109722348 24 30468614 30362738-30377281 

AQP4 

 

rs kodunda 

QTL:160346 

QTL:138495 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Solunum yolları 

enfeksiyonu 

Buzağılamadan sonraki 

ilk kızgınlık 

rs109722348 24 30468614 30542460-30579670 LOC100849762 Yeni bulgu ketosiz 

rs109736258 24 30503642 30362738-30377281 AQP4 Yeni bulgu ketosiz 

rs109736258 24 30503642 30542460-30579670 LOC100849762 Yeni bulgu ketosiz 

rs110839120 24 30513490 30362738-30377281 

AQP4 

rs kodunda 

QTL:138496 

Yeni bulgu ketosiz 

 

Buzağılamadan sonraki 

ilk kızgınlık 

rs110839120 24 30513490 30542460-30579670 LOC100849762 Yeni bulgu ketosiz 

KET: Ketosiz, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu, :SCS: Somatik Hücre Skoru 

4.4  Laminitis 

Laminitis, HF süt sığırlarında yaygın olarak görülen iĢletmeler için ekonomik kayıplara 

neden olan ve genellikle sekonder hastalık olgusu olarak meydana gelen bir hastalık 

olarak tanımlanmaktadır. Laminitise yakalanmıĢ hayvan eğer sağmal döneminde ise süt 

veriminde kayıplar yaĢanmakta. fertilite problemleri görülmekte hatta damızlık değerine 

bakılmaksızın zorunlu kesime kadar gitmektedirler. LAME görülme sıklığı hayvanın 

ırkına, yaĢına, beslenme Ģekline, laktasyon dönemine vb. göre değiĢmektedir (ġındak 

vd. 2003). ÇalıĢmada 5 farklı iĢletmede 1494 baĢ inekte yapılan vaka kontrollerinde 

toplam 1494 baĢ hayvanın 242 baĢında çeĢitli sebeplerden oluĢan LAME vakası 

görülmüĢtür. Çizelge 3.4‘e göre Laminitis hastalığının iĢletmelere göre dağılımı 

sırasıyla n değerleri ve oranları 37 (%11.78), 46 (%16.85), 70 (%17.68), 40 (%16.74), 

49 (%18.01) olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 3.4 incelendiğinde iĢletmeler arası 

farklılıkların önem seviyeleri t tesine göre 1 no‘lu iĢletme 3 ve 5 no‘lu iĢletmeden 

önemli düzeyde farklı, 3 ve 5 no‘lu iĢletmeler arasındaki fark önemsiz olarak 

görülmüĢtür. Laminitis vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçları 

çizelge 4.7‘de verilmiĢtir. Çizelge 4.7‘e göre BTA6, 20, 23, 25 ve 26 kromozomları 

üzerinde 11 SNP laminitis açısında önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca çizelge 4.7‘de 

SNP, kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata ile A-VAR 

Çizelge 4.6 KET vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler (devam) 
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değerleri verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz yöntemlerine 

ait manhattan grafiği  Ģekil 4.7‘de verilmiĢtir. ġekil 4.7 Bonferroni ve FDR manhattan 

grafiği incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 11 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı 

zamanda Ģekil 4.8‘de LAME için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.8‘de iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan SNP, 

kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.8‘e göre LAME ile ilgili olduğu 

düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonlar içinde ya da yakınında yer alan gen 

ve QTL‘ler verilmiĢtir. 

Çizelge 4.7 LAME vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları 

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

rs41656198 6 16085913 0.19 0.00017 0.03106±0.008274 0.00336 

rs29019948 20 6233716 0.33 0.01003 -0.02416±0.009390 0.00158 

rs133216555 20 6272822 0.09 0.00018 -0.04410±0.011793 0.00333 

rs110698184 23 17115236 0.11 0.00006 -0.03357±0.008375 0.00385 

rs110902197 25 24541231 0.10 0.00013 0.10797±0.028207 0.00346 

rs111021726 25 27028950 0.09 0.00928 0.06788±0.026110 0.00160 

rs109412361 26 43981400 0.20 0.01609 -0.02076±0.008628 0.00139 

rs41648690 26 44810685 0.01 0.00129 -0.02899±0.009023 0.00245 

rs41584050 26 44835808 0.41 0.00031 -0.03271±0.009089 0.00308 

rs41584051 26 44915718 0.05 0.00007 -0.03568±0.008989 0.00373 

rs109886785 26 46187669 0.23 0.00730 -0.02298±0.008573 0.00172 

LAME: Laminitis, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata, A-VAR: SNP 

Kalıtım Derecesi 

 

 



85  

 

   λ:0.966 

ġekil 4.7 LAME için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.8 LAME için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 
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Çizelge 4.8 LAME vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs41656198 6 16085913 16033063-16158054 

LOC101902994 

pozisyon 

QTL:24619  

QTL:24783 

QTL:24647 

 QTL:2426 

QTL:5119 

Yeni bulgu laminitis 

 

Karkas ağırlığı 

Canlı ağırlık 

12. kaburga yağ kalınlığı 

 Distosi 

AD 

rs29019948 20 6233716 6205294-6206217 

LOC785458 

rs kodunda 

QTL:152469 

pozisyonda 

QTL:16626 

QTL:213195 

QTL:66208 

QTL:4561 

Yeni bulgu laminitis 

 

Et kalitesi  

 

Metritis.  

Yem değerlendirme oranı.  

Ġmmün sistem.  

Paratüberküloz 

rs29019948 20 6233716 6239918-6239993 MIR584-6 Yeni bulgu laminitis 

rs133216555 20 6272822 6239918-6239993 MIR584-6 Yeni bulgu laminitis 

rs133216555 20 6272822 6360600-6365490 MSX2 Yeni bulgu laminitis 

rs110698184 23 17115236 17088033-17117040 POHL Yeni bulgu laminitis 

rs110902197 25 24541231 24049009-24051060 LOC104968447 Yeni bulgu laminitis 

rs110902197 25 24541231 24935876-24937932 C25H16orf82 Yeni bulgu laminitis 

rs111021726 25 27028950 27014542-27018793 ZNF689 Yeni bulgu laminitis 

rs111021726 25 27028950 27033257-27038846 PRR14 Yeni bulgu laminitis 

rs109412361 26 43981400 43828547-43966115 

CPXM2 

rs kodunda 

QTL:158344 

pozisyonda 

QTL:12210 

QTL:10193 

QTL:11242 

QTL:11241 

QTL:11240 

QTL:5127 

Yeni bulgu laminitis 

 

Süt sağım hızı 

 

 

Sütün palmitik asit içeriği. 

Sütün protein verimi. 

Canlı ağırlık 

Distosi 

AD 

rs109412361 26 43981400 44037324-44125199 CHST15 Yeni bulgu laminitis 

rs41648690 26 44810685 44787633-44811783 

LOC101907904 

rs kodunda 

QTL:158344 

pozisyonda 

QTL:12210 

QTL:10193 

QTL:11242 

QTL:11241 

QTL:11240 

QTL:5127 

Yeni bulgu laminitis 

 

Süt sağım hızı 

 

 

Sütün palmitik asit içeriği. 

Sütün protein verimi. 

Canlı ağırlık 

Distosi 

AD 

rs41584050 26 44835808 44787633-44811783 LOC101907904 

Yeni bulgu laminitis 
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rs41584050 26 44835808 44840043-44887613 

ZRANB1 

rs kodunda 

QTL:158344 

pozisyonda 

QTL:12210 

QTL:10193 

QTL:11242 

QTL:11241  

QTL:11240 

QTL:5127 

Yeni bulgu laminitis 

 

Süt sağım hızı 

 

 

Sütün palmitik asit içeriği. 

Sütün protein verimi. 

Canlı ağırlık 

Distosi 

AD 

rs41584051 26 44915718 44887851-45048603 

CTBP2 

rs kodunda 

QTL:158344 

pozisyonda 

QTL:12210 

QTL:10193 

QTL:11242 

QTL:11241  

QTL:11240 

QTL:5127 

Yeni bulgu laminitis 

 

 

Süt sağım hızı 

 

Süt palmitik asit içeriği 

Sütün protein verimi 

Canlı ağırlık 

Distosi  

AD 

rs109886785 26 46187669 5848826-46238138 

ADAM12 

rs kodunda 

QTL:25734 

pozisyonda 

  QTL:12210 

QTL:10193 

QTL:11242 

QTL:11241 

QTL:11240  

QTL:5127 

Yeni bulgu laminitis 

 

Süt verimini  

 

Sütün palmitik asit içeriği 

Sütün protein verimi 

Canlı ağırlık 

Distosi  

AD 

LAME: Laminitis, AD: Abomasum Deplasmanı, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu 

4.5 Mastitis 

Meme bezi enfeksiyonu olan mastitis çalıĢmada çizelge 3.7‘e göre 5 farklı iĢletmedeki 

mastitis hastalığı fenotip verileri incelendiğinde toplam 1494 baĢ ineğin 878 

(%58.77)‘nin mastitis geçirdiği ve iĢletmeler arası oranın sırasıyla 126 (%40.13),173 

(%63.37), 249 (%62.88), 144 (%60.25), 186 (%63.38)‘ı olduğu görülmektedir. 

Mastitisin iĢletmelerdeki oransal değerinin çok yüksek olduğu çizelge 3.7 

incelendiğinde anlaĢılmaktadır. Çizelge 3.7 incelendiğinde MAST vakası geçiren 

hayvan sayısı 878, MAST vakası geçirmeyen hayvan sayısı 616 baĢ olarak 

görülmektedir. Tüm iĢletmeler arası oransal değerler t testi ile analiz edildiğinde 1 no‘lu 

iĢletmenin 2, 3, 4 ve 5 no‘lu iĢletmelere göre farklı olduğu ve bu farklılığın istatik 

olarak önemli olduğu görülmüĢtür. ĠĢletme 2, 3, 4 ve 5 ise iĢletmeler arasında 

hesaplanan değerlerdeki farklılığın istatiksel olarak önemli olmadığı görülmüĢtür. 

Çizelge 4.8 LAME vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler (devam) 



88  

Analizler sonucunda beĢ farklı iĢletmede her iki hayvandan birisinin mutlaka mastitis 

geçirdiği görülmektedir. Mastitis vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi 

sonuçları çizelge 4.9‘ da verilmiĢtir. Çizelge 4.9‘a göre BTA4, 13, 15, 16, 17, 21 ve 24 

kromozomları üzerinde 15 SNP MAST için önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca 

çizelge 4.9‘da SNP, kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata 

ile A-VAR değerleri verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz 

yöntemlerine ait manhattan grafiği Ģekil 4.9‘da verilmiĢtir. ġekil 4.9‘da Bonferroni ve 

FDR manhattan grafiği incelendiğinde MAST için Bonferroni analiz yöntemine göre 3 

SNP ve FDR analiz yöntemiyle 15 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı zamandan 

Ģekil 4.10‘da MAST için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. Çizelge 

4.10‘da iĢletmelere göre Bonferroni ve FDR analiz yöntemleriyle önemli bulunan SNP, 

kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.10‘a göre MAST ile ilgili olduğu 

düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonlar içinde ya da yakınında yer alan gen 

ve QTL‘ler verilmiĢtir. 

Çizelge 4.9 MAST vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları 

MAST: Mastitis, FDR: False Discovery Rate, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, 

SE: Standart Hata, A-VAR: SNP Kalıtım Derecesi 

Analiz 

Adı 
SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

FDR rs446835931 4 114437877 0.02 0.00001 -0.13363±0.030595 0.01400 

FDR rs437402990 4 114446132 0.03 0.00033 -0.13168±0.036708 0.00933 

FDR rs133577863 4 114461820 0.11 0.00000 0.14402±0.024729 0.03344 

FDR rs41691619 13 49624737 0.12 0.00000 -0.20645±0.044496 0.01500 

FDR rs135984951 15 24217428 0.45 0.00004 -0.08104±0.019675 0.01207 

FDR rs41569572 16 4628745 0.05 0.02170 0.04293±0.018709 0.00391 

FDR rs43028823 16 8354209 0.01 0.02556 -0.04505±0.020182 0.00346 

FDR rs41596552 16 10623189 0.08 0.00097 -0.06370±0.019331 0.00749 

FDR rs109807671 16 10654894 0.11 0.00006 -0.07748±0.019377 0.01151 

FDR rs41593666 16 69542463 0.43 0.00008 -0.20028±0.050845 0.00983 

FDR rs41641183 17 61853532 0.03 0.00000 0.16490±0.031062 0.02432 

FDR rs41845660 17 65519800 0.31 0.02913 -0.04700±0.021549 0.00339 

FDR rs110588231 17 65891668 0.03 0.00008 -0.07931±0.020202 0.01121 

FDR rs109500593 21 16577265 0.41 0.00003 0.12907±0.031051 0.01727 

FDR rs109467990 24 1376789 0.12 0.00000 -0.18136±0.031293 0.03378 

BONFERRONĠ rs133577863 4 114461820 0.11 0.00000 0.14402±0.024729 0.03344 

BONFERRONĠ rs41641183 17 61853532 0.03 0.00000 0.16490±0.031062 0.02432 

BONFERRONĠ rs109467990 24 1376789 0.12 0.00000 -0.18136±0.031293 0.03378 
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λ:0.998 

ġekil 4.9 MAST için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.10 MAST için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 
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Çizelge 4.10 MAST vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

Analiz 

Adı 
SNP Kromozom Pozisyon 

Pozisyon 

Mesafeleri 

GGen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

FDR rs446835931 4 114437877 
114435563-

114450607 

SLC4A2 

QTL:178443 
QTL:122084 

SCS 

FDR rs437402990 4 114446132 
114435563-

114450607 

SLC4A2 

QTL:178443 
QTL:122084 

SCS 

FDR rs133577863 4 114461820 
114460894-

114517867 
AGAP3 Yeni bulgu MAST 

FDR rs41691619 13 49624737 
49570490-

49584250 

LOC104973806 

QTL:177802 

QTL:177844 

QTL:178098 

QTL:178163 

QTL:178220 

QTL:178296 

QTL:178235 

QTL:178570 
QTL:178277 

Süt yağ verimi  

Süt protein verimi 
SCS 

FDR rs41691619 13 49624737 
49640553-

49643897 
LOC104973807 Yeni bulgu MAST 

FDR rs135984951 15 24217428 
24207543-

24254199 

TTC12 gende 

QTL:1525 

QTL:1526 

QTL:1527 

QTL:56351 
QTL:56352 

Yeni bulgu MAST 

Süt yağ verimi 

Süt enerji verimi 

Süt protein verimi 

Süt kaprik asid 

içeriği 

Süt miristik asid 
içeriği 

FDR rs41569572 16 4628745 
4608555-

4614186 

IL24 

QTL:4504 
 QTL:4505 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi  
 Süt protein verimi 

FDR rs41569572 16 4628745 
4642709-

4645713 

LOC104974371 

rs kodunda 

QTL:152402 

QTL:178122 

QTL:178344 

QTL:177954 
QTL:177987 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi 

FDR rs43028823 16 8354209 
8241639- 

8242992 
LOC101903754 Yeni bulgu MAST 

FDR rs43028823 16 8354209 
8718088- 

8739840 

LOC100848559 

rs kodunda 

QTL:26368 

QTL:25630 

Yeni bulgu MAST 

Süt Protein 
Süt Verimi 

FDR rs41596552 16 10623189 
10310597- 

10310669 

TRNAK-UUU 

QTL:4504 
QTL:4505 

 

 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi  

 Süt protein verimi 

FDR rs41596552 16 10623189 
11057796- 

11059019 
HMGB1P1 Yeni bulgu MAST 
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FDR rs109807671 16 10654894 
10310597- 

10310669 

TRNAK-UUU 

QTL:4504 

QTL:4505 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi  

 Süt protein verimi 

FDR rs109807671 16 10654894 
11057796- 

11059019 

HMGB1P1 

Rs kodunda 

QTL:37042 

Yeni bulgu MAST 

Yağsız et verimi 

FDR rs41593666 16 69542463 
69443238- 

69620712 

PLA2G4A 

QTL:160220 

Solunum yolu 

Hastalığına 

Yatkınlık 

FDR rs41641183 17 61853532 
61534813-

61564627 

LOC104974662 

QTL:11327 

QTL:11325 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi 

Süt yağ verimi 

FDR rs41641183 17 61853532 
61859860-

61859932 

TRNAG-CCC 

QTL:2679 

 QTL:2556 

QTL:2560 

Yeni bulgu MAST 

Süt protein verimi 

Süt verimi 

FDR rs41845660 17 65519800 
65517937-

65552128 

ANKRD13A 

QTL:11327 

 QTL:11325 

QTL:56632 

QTL:56633 

QTL:2679 

QTL:2556 

QTl:2560 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi 

 Süt yağ verimi 

Süt miristoleik asid 

içeriği  

Süt palmitoletik 

asid içeriği 

Süt protein verimi 

FDR rs110588231 17 65891668 
65882886-

65892450 

MMAB 

QTL:11327 

 QTL:11325 

QTL:56632 

QTL:56633 

QTL:2679 

QTL:2556 

QTl:2560 

Yeni bulgu MAST 

Süt verimi 

 Süt yağ verimi 

Süt miristoleik asid 

içeriği  

Süt palmitoletik 

asid içeriği 

Süt protein verimi 

FDR rs109500593 21 16577265 
16214668-

16461527 

SV2B 

QTL:2589  

QTL:1708  

QTL:5451 

Süt verimi  

SCS  

Klinik mastitis 

FDR rs109500593 21 16577265 
16597455-

16720913 
LOC107131594 

Yeni bulgu MAST 

FDR rs109467990 24 1376789 
1997468-

1997540 
TRNAK-UUU 

Yeni bulgu MAST 

FDR rs109467990 24 1376789 
1314748-

1317491 
LOC104975719 

Yeni bulgu MAST 

BONFERRONĠ rs133577863 4 114461820 
114460894-

114517867 
AGAP3 

Yeni bulgu MAST 

BONFERRONĠ rs41641183 17 61853532 
61534813-

61564627 
LOC104974662 

Yeni bulgu MAST 

BONFERRONĠ rs41641183 17 61853532 
61859860-

61859932 
TRNAG-CCC 

Yeni bulgu MAST 

BONFERRONĠ rs109467990 24 1376789 
1997468-

1997540 
TRNAK-UUU 

Yeni bulgu MAST 

BONFERRONĠ rs109467990 24 1376789 
1314748-

1317491 
LOC104975719 Yeni bulgu MAST 

MAST: Mastitis, FDR: False Discovery Rate, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu, 

SCS: Somatik Hücre Skoru, MAST: Mastitis 

 

 

Çizelge 4.10 MAST vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler (devam) 
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4.6 Metritis 

Uterus hastalığı olan metritis için çalıĢmada çizelge 3.6‘a göre 5 farklı iĢletmedeki MET 

dağılımı sırasıyla n değerleri ve oranları 236 (%75.16), 262 (%95.97), 366 (%92.42), 

222 (%92.89), 261 (%95.96) olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmelerde ise toplam hayvan 

sayısının 1347 (%90.16)‘i metritis geçirmiĢ ve 147 (%9.84)‘i metritis geçirmemiĢtir. 

Çizelge 3.6‘da iĢletmeler arası fark incelendiğinde, 1 no‘lu iĢletmenin diğer dört 

iĢletmeden istatiksel olarak önemlilik düzeyinde farklı olduğu görülmektedir. Çizelge 

3.6‘a bakıldığında her iĢletmede hemen hemen tüm ineklerin MET vakası yaĢadığı 

görülmektedir. MET vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçları 

çizelge 4.11‘ de verilmiĢtir. Çizelge 4.11‘e göre BTA7, 11 ve 28 kromozomları üzerinde 

3 SNP MAST için önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Ayrıca çizelge 4.11‘de SNP, 

kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata ile A-VAR değerleri 

verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz yöntemlerine ait 

manhattan grafiği ise Ģekil 4.12‘de verilmiĢtir. ġekil 4.11 Bonferroni ve FDR manhattan 

grafiği incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 3 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı 

zamandan Ģekil 4.12‘de MAST için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.12‘de iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan SNP, 

kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.12‘e göre MAST ile ilgili olduğu 

düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonlar içinde ya da yakınında yer alan gen 

ve QTL‘ler verilmiĢtir 

Çizelge 4.11 MET vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları 

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

rs109608698 7 86421967 0.27 0.00008 0.06824±0.017313 0.01056 

rs41592128 11 22558808 0.26 0.00007 -0.05150±0.012941 0.01066 

rs109575431 28 10588137 0.19 0.00003 -0.06153±0.014836 0.01179 

MET: Metritis, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata, A-VAR: SNP 

Kalıtım Derecesi 
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λ:1.036 

ġekil 4.11 MET için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.12 MET için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 
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Çizelge 4.12 MET vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs109608698 7 86421967 86155784-86639456 

EDIL3 gende 

QTL:215258 

QLT:215259 

QTL:215260 

rs kodunda 
QTL:152449 

Yeni bulgu MET 

Buzağının emme refleksi 

 

Et kalitesi 

rs41592128 11 22558808 22440274-22890468 

SLC8A1 gende 

QTL:23964 

QTL:65974 

 QTL:45247 

QTL:45256 

QTL:45248 

QTL:126028 

QTL:45252 

QTL:45244  

QTL:45246- 

QTL:5255 

QTL:45254 

QTL:45251 

QTL:45223 

QTL:45250 

QTL:45242 

pozisyonda 

QTL:4953 
QTL:1693 

Yeni bulgu MET 

AD 

Vücut ağırlığı 

 Distosi 

Süt verimi  

Süt protein verimi 

Süt proteni yüzdesi 

Süt yağ verimi 

Süt yağ yüzdesi 

 

Klinik mastitis 
SCS 

rs109575431 28 10588137 9739985-10568659 
RYR gende 

QTL:261894 

Yeni bulgu MET 

Testis plaziası 

rs109575431 28 10588137 10599168-10624744 LOC104970887 Yeni bulgu Metritis 

MET: Metritis, SNP: Tek Nükleotid Polimorfizim, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu, AD: Abomasunm 

Deplasmanı, SCS: Somatik Hücre Skoru, MET: Metritis 

4.7 Distosi 

Buzağılama güçlüğü olarak adlandırdığımız distosi genellikle doğum sırasında yardıma 

ihtiyaç duyulan uzun süreli veya zor doğumu kapsamaktadır. Sığır yetiĢtiriciliğinde 

distosi hayvanın üreme sağlığı açısından ekonomik öneme sahip özellikler arasında yer 

almaktadır. ÇalıĢmada 1494 baĢ Siyah Alaca sığırına ait 4884 adet normal ve zor doğum 

kayıtları incelenmiĢtir. Çizelge 3.7‘ göre buzağılama kayıtlarının iĢletmelere göre 

dağılımı sırasıyla n değeri: 944, 902, 1301, 797, 940 ve toplam 4884 olarak 

hesaplanmıĢtır. ĠĢletmelerdeki kayıtlar doğumun zor ya da normal herhangi bir 

müdahele gerektirmeden doğum olarak iki seviyede ele alınmıĢtır. Çizelge 3.7‘e 

bakıldığında, tüm iĢletmelerde normal doğumun toplam sayısının 4115 (%84.25) ve zor 
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doğum toplam sayısının 769 (%15.75) olduğu görülmektedir. Çizelge 3.7‘e göre, 

iĢletmeler arası farklılığın önem düzeyine bakıldığında 1 no‘lu iĢletmenin diğer dört 

iĢletmeden farklı olduğu ve aralarındaki farkın istatiksel olarak önemli olduğu 

görülmektedir. Distosi vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçları 

çizelge 4.13‘de verilmiĢtir. Çizelge 4.13‘e göre BTA3, 12, 15, 19 ve 28 kromozomları 

üzerinde 9 SNP distosi için önemli düzeyde çıkmıĢtır. Ayrıca çizelge 4.13‘de SNP, 

kromozom, pozisyon, MAF, -LogP10, etki miktarı ve standart hata ile A-VAR değerleri 

verilmiĢtir. SNP önemlilik düzeyinin Bonferroni ve FDR analiz yöntemlerine ait 

manhattan grafiği Ģekil 4.13‘de verilmiĢtir. ġekil 4.13 Bonferroni ve FDR manhattan 

grafiği incelendiğinde Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 9 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. Aynı 

zamandan Ģekil 4.14‘te distosi için Bonferroni ve FDR Q-Q plot grafikleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.14‘de iĢletmelere göre FDR analiz yöntemiyle önemli bulunan SNP, 

kromozom, pozisyon değerleri bildirilmiĢtır. Çizelge 4.14‘e göre distosi ile ilgili olduğu 

düĢünülen önemli SNP, kromozom ve pozisyonlar içinde ya da yakınında yer alan gen 

ve QTL‘ler verilmiĢtir 

Çizelge 4.13 Distosi vakaları ile ilgili önemli SNP ve rs pozisyonları 

SNP Kromozom Pozisyon MAF -LogP10 Etki Miktarı±SE A-VAR 

rs42253081 3 68307607 0.37 0.00038 -0.06590±0.018568 0.00904 

rs42254986 3 68432145 0.47 0.00015 -0.06971±0.018447 0.01026 

rs42440851 12 87400412 0.19 0.01036 0.04585±0.017897 0.00471 

rs110130678 12 88347846 0.31 0.00001 0.08043±0.018533 0.01342 

rs109306973 15 73475016 0.00 0.00002 -0.11014±0.025756 0.01308 

rs41919745 19 56438159 0.41 0.00016 -0.15103±0.040041 0.00992 

rs41584780 27 17894486 0.11 0.00011 -0.11435±0.029660 0.01053 

rs42120913 27 18002487 0.13 0.00028 -0.09820±0.027066 0.00928 

rs42121639 27 18036224 0.08 0.00003 -0.20763±0.049660 0.01235 

SNP: Tek Nükleotid Polimorfizm, MAF: Minör Allel Frekansı, SE: Standart Hata, A-VAR: SNP Kalıtım 

Derecesi 
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λ:1.023 

ġekil 4.13 Distosi için Bonferroni ve FDR manhattan grafikleri 

 

ġekil 4.14 Distosi için Bonferroni ve FDR Q-Q plot 

 

 

 



97  

Çizelge 4.14 Distosi vakaları ile ilgili önemli pozisyonlar için yakın iliĢkili genler 

SNP Kromozom Pozisyon 
Pozisyon 

Mesafeleri 

Gen/QTL/ 

Pozisyon 
Etkileri 

rs42253081 3 68307607 68190485-68191962 LOC104971686 Yeni bulgu Distosi 

rs42253081 3 68307607 68359108-68986442 

ST6GALNAC3 gende 

QTL:11380  

QTL:10695 

QTL:10691  

QTL:10692 

QTL:10693 

QTL:10694  

QTL:10696 

 

Distosi 

Cidago yüksekliği.  

Vücut ağırlığı  

Karkas ağırlığı 

rs42254986 3 68432145 68359108-68986442 

ST6GALNAC3 gende 

QTL:11380  

QTL:10695 

QTL:10691  

QTL:10692 

QTL:10693 

QTL:10694  

QTL:10696 

 

Distosi 

Cidago yüksekliği.  

Vücut ağırlığı  

Karkas ağırlığı 

rs42440851 12 87400412 87394804-87425540 FAM155A Yeni bulgu Distosi 

rs110130678 12 88347846 87890607-88314578 MOY16 Yeni bulgu Distosi 

rs110130678 12 88347846 88551064-88575889 LOC101905776 Yeni bulgu Distosi 

rs109306973 15 73475016 72881835-72952979 LOC107133188 Yeni bulgu Distosi 

rs109306973 15 73475016 74303496-74321503 

API5 

pozisyonda 

QTL:11007 

QTL:11004 

Distosi 

 

Vücut ağırlığı 

rs41919745 19 56438159 56418224-56450260 

UNK 

pozisyonda 

QTL:11092 

QTL:106657 

QTL:1391 

Distosi 

 

Vücut canlı ağırlığı  

rs41584780 27 17894486 17783318-17788095 LOC104976060 Yeni bulgu Distosi 

rs41584780 27 17894486 18071580-18073262 LOC781220 Yeni bulgu Distosi 

rs42120913 27 18002487 17783318-17788095 

LOC104976060 

pozisyonda 

QTL:11393 

QTL:11248 

QTL:11249 

QTL:11252 

QTL:11251 

Distosi 

Vücut ağırlığı 

Karkas ağırlığı 

Cidago yüksekliği 

rs42120913 27 18002487 18071580-18073262 LOC781220 Yeni bulgu Distosi 

rs42121639 27 18036224 17783318-17788095 

LOC104976060 

pozisyonda 

QTL:11393 

QTL:11248 

QTL:11249 

QTL:11252 

QTL:11251 

Distosi 

Vücut ağırlığı 

Karkas ağırlığı 

Cidago yüksekliği 

SNP: Tek Nükleotid Polimorfizim, QTL: Kantitatif Özellik Lokusu 
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5. TARTIġMA VE SONUÇLAR 

5.1 TartıĢma 

5.1.1 Abomasum deplasmanı 

Bilindiği üzere AD vakaları ekseriyetle yüksek süt verimine sahip ineklerde 

görülmektedir. Bu çalıĢmada kayıt altına alınan 5 farklı iĢletmedeki vaka veri seti 

değerlendirildiğin de, beĢ iĢletmede toplam abomasum deplasmanı geçiren inek sayısı 

228 baĢ olup, AD vakası oransal değeri %15.26 olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmelerde 

ki AD geçirmeyen inek sayısı ise 1266 baĢ olup toplam iĢletmelere göre oransal değeri 

ise %84.74 olarak hesaplanmıĢtır. Tüm iĢletmelerdeki AD vakası fenotip verileri ile 

GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına baktığında, BTA1 ve BTA6 üzerinde 16 

SNP‘nin abomazum deplasmanı açısında iliĢkili çıktığı görülmüĢtür. Bonferroni ve 

FDR yöntemlerine göre analizler gerçekleĢtirlmiĢtir. Bonferroni analizinde AD‘ı 

değerlendirildiğinde önemli SNP‘ler tespit edilmemiĢken, FDR analiz yöntemiyle 

yapılan değerlendirmede 16 SNP AD için önemli olarak tespit edilmiĢtir.  

FDR analiz yöntemine göre, AD için BTA1 rs108977638 (pozisyon:128581140 bp)‘de 

1 SNP tespit edilmiĢtir. Bu pozisyon içerisinde ZBTB38 geni bulunmaktadır. ZBTB38 

geni içerisinde sığırlarda QTL:13138 vücut çevresi, QTL:13137, QTL:25186 ve 

QTL:13136 vücut yüksekliği, QTL:13135 ile QTL:25185 vücut uzunluğu ve 

QTL:25187 sağrı uzunluğu ile iliĢkili SNP‘ler olarak bildirilmiĢtir (Liu vd. 2010; Liu 

vd. 2013).  BTA1 kromozomunda bulunan ZBTB38 geni içerisinde bulunan birçok 

QTL sığırın vücut çevresi, vücut yüksekliği, vücut uzunluğu, sağrı uzunluğu, canlı 

ağırlığı, sütün somatik hücre skoru, longissimus muscle alanı (MLD), 12. Kaburga yağ 

kalınlığı, ineğin ön meme ucu geliĢimi, sütün alfa-kazein yüzdesi ve sütün palmitik asid 

bileĢimiyle ile iliĢkili olduğu tespit edilmiĢtir.  

Yerli Çin sığır ırklarının moleküler karakterizasyonu üzerine ve polimorfizmi üzerine 

yapılan bir çalıĢmada, metillenmiĢ DNA'ya bağlanan ve baskılayan 38 içeren çinko 



99  

parmak (ZBTB38) geninin sığırın vücut ölçüleri ile iliĢkisi olduğu ve seleksiyon 

modelinde önemli bir gen olduğu bildirilmiĢtir (Liu vd. 2010). Ayrıca, ZBTB38 geninin 

ifadesi sığır ve insan boyunun yanı sıra diğer boy indekslerinide düzenlediği ve 

genomik yapısal analizlerinde iki tür içinde ZBTB38 genlerinin büyük benzerlikler 

gösterdiği bildirilmiĢtir (Liu vd. 2010; Liu vd. 2013).  

BTA1 pozisyon:128581140 bp‘da ineğin canlı ağırlığı için (QTL:1320, QTL:10648 ve 

QTL:10647) 3 QTL,  süt somatik hücre skoru için QTL:178035 (rs43263378 ve 

rs42366036) 2 SNP, MLD için QTL:251141 (rs42363331 ve rs43268022) 2 SNP ve 12. 

Kaburga yağ kalınlığı için QTL:10650 ve QTL:10649 2 QTL bildirilmiĢtir ( Casas vd. 

2003; McClure vd. 2010; Oliveira vd. 2019; Naserkheil vd. 2020). Ayrıca, aynı 

pozisyon için QTL:1547 ineğin ön meme ucu geliĢimi, QTL:21533 sütün alfa-kazein 

yüzdesi ve QTL:56570 sütün palmitik asid bileĢimiyle ilgili olduğunu bildiren 

çalıĢmalarda bildirilmiĢtir (Ashwell vd. 2005; Schopen vd. 2009; Bouwman vd. 2011).  

AD yüksek süt verimine sahip ineklerde görülen metabolik hastalıkların sonucunda 

ortaya çıkan bir anatomik bozukluk olarak tanımlanmaktadır. Bu çalıĢmada ZBTB38 

geni ile AD arasında bir iliĢki olduğu tespit edilmiĢtir. AD için  tespit edilen ZBTB38 

geni, sığırın süt verimi, et verimi ve vücut ölçülerini etkilediği litaretülerde görüldüğü 

için tespit edilen önemli SNP‘ler ve ZBTTB38 geni bu çalıĢmanın bulgularını destekler 

nitelikte olmaktadır. Sonuç olarak, AD için ZBTB38 geninin daha çok araĢtırılması 

önerilmektedir. 

FDR analiz yöntemine göre AD için, BTA6 rs41653382, rs42434064, rs42716880, 

rs41599002, rs42483723, rs42596633, rs41599001, rs42225005, rs110875592, 

rs110555091, rs109362007, rs109898977, rs42800435, rs43468476, rs109535691‘de 15 

önemli SNP tespit edilmiĢtir. Bu SNP‘lerin içinde ya da yakınların LIMCH1, TRNAC-

ACA, KCTD8, GABRG1, LOC104972749, GABRA2, TRNAW-CCA, 

LOC100139936, LOC100298320, GABRB1, CORIN, LOC101906021, CHIC2, KIT, 

LOC100138563, SRD5A3, SPINK2, REST ve IGFBP7 genleri bulunmaktadır.  
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BTA6‘da bulunan LIMCH1geni içerisindeki rs41653382 AD ile iliĢkili bir SNP olarak 

düĢünülmektedir. LIMCH1 geni üzerine yapılan çalıĢmalarda, Brahman ve Yunling sığır 

ırklarında vücut ölçüleri ve alın (baĢ) büyüklüğü ile LIMCH1 arasında bir iliĢki olduğu 

bildirilmiĢtir (Chen vd. 2020).  Ayrıca aynı çalıĢmada Brahman sığırlarıda LIMCH1 

geninin ifadesinin daha fazla olduğu ve alın boyutu açısından önemli LIMCH1 l geninin, 

C-terminal LIM alanlarına sahip paralog bir protein olan aktin stres lifleriyle iliĢkili bir 

protein olan LIMCH1'in intronunda sentezlendiği bildirilmiĢtir (Chen vd. 2020). Kore 

Hanwoo sığırlarında karkas özellikleri için QTL'nin belirlenmesine yönelik yapılan bir 

çalıĢmada ise LIMCH1 geninin MLD ile iliĢkisi olduğu bildirilmiĢtir (Alam vd. 2023). 

AD için, BTA6 62048839 bp pozisyonunda süt bileĢenlerine, vücut ağırlığına ve 

boyutuna etki eden QTL‘ler bildirilmiĢtir. Makalelerde verilen bilgiler doğrultusunda 

VKS ve MLD özellikleri hayvana ait besi performansı ve büyüme özellikleriyle iliĢkili 

olduğu için yüksek büyüme performansına sahip ineklerde AD‘a yatkınlık daha fazla 

olacağından çalıĢma bulgularını destekleyen nitelikte olduğu düĢünülmektedir.  

AD için BTA6‘da rs42434064‘te pozisyon:64007890-64007961 bp mesafede TRNAC-

ACA geni ve pozisyon:64486959-64750899 bp mesafede KCTD8 genleri bulunmaktadır. 

TRNAC-ACA geni için Gir sığırlarında yapılan bir çalıĢmada oosit ve embriyo üretimi 

ile sığırın üreme özellikleri üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Rocha vd. 2024). 

Brahman sığırlarında ise gen üzerinde hayvan mizahacını ve davranıĢını etkileyen önemli 

SNP‘ler bildirilmiĢtir(Paredes-Sánchez vd. 2020). Nelore ırkı sığır popülasyonunda ise 

karkas özelliklerine iliĢkin özellikle kalça yağ kalınlığı ile TRNAC-ACA gen arasında bir 

iliĢki olduğu tespit edilmiĢtir (Medeiros de Oliveira Silva vd. 2017). Süt sığırlarında süt 

laktoz içeriğini etkileyen genomik bölgelerde bulunan pek çok gen arasında TRNAC-

ACA geninin SCS ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Costa vd. 2019). BTA6 rs42434064‘te 

canlı ağırlık ve günlük canlı ağırlık artıĢı ile ilgili 2 QTL tespit edilmiĢ olup, 

QTL:67666‘nın canlı ağırlık üzerinde ve QTL:67667‘nin günlük canlı ağırlık artıĢı 

üzerinde etkili olduğu bildirilmiĢtir (Snelling vd. 2010). Bu çalıĢmada ise TRNAC-ACA 

geni yakınlarında ve posizyonlarda AD ile iliĢkili olabileceği düĢünülen gen ve SNP 

tespit edilmiĢtir. TRNAC-ACA geni süt verimi ve döl verimi özelliklerini etkilediği için 

AD bozukluğunun genetik iliĢkisini destekleyecek nitelikte olduğu düĢünülmektedir.  
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BTA6‘ya yakın mesafedeki KCTD8 geni potassium channel tetramerization domain 

containing 8 geni olarak bilinmektedir. Maremmana yarı yabani sığırlarda yapılan bir 

çalıĢmada, KCTD8 geninin iklim adaptasyonuyla iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Biscarini 

vd. 2020). Besi sığırlarında büyüme ve et kalite özellikleri üzerine yapılan bir çalıĢmada 

ise, BTA6 üzerinde bulunan KCTD8 geninin MLD ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir 

(Roberts vd. 2018). Süt mandalarında karbonhidrat metabolizmasıyla ilgili önemli 

genlerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada karbonhidrat metabolizmasında etkili olan dört gen 

(KCTD8, FOXO4, SSTR3, LOC782855) içerisinde KCTD8 genininde olduğu 

bildirilmektedir (De Camargo vd. 2015). Litaretürler incelendiğinde KCTD8 geninin 

büyüme ve karkas özellikleri üzerine iliĢkisi olduğu görülmektedir. Ġneğin karbonhidrat 

metabolizmasında meydana gelen değiĢiklikler rumen mikroorganizma popülasyonunu 

etkilediği için literatür sonuçları bu çalıĢmanın bulgusu olan KCTD8 gen ile AD 

arasındaki iliĢkiyi destekler nitelikte olmaktadır.  

AD için BTA6 rs42716880 (pozisyon:66235480 bp)‘de önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içerisinde GABRG1 geni bulunmaktadır. BTA6 üzerinde farklı 

pozisyonlarda Gama-aminobütirik asit (GABA) gen ailesine ait genler (GABRG1, 

GABRA2 ve GABRB1) bulunmaktadır.  Çin zhaotong ırkı sığırlarda yapılan 

araĢtırmada GABA ailesi genlerinden GABRGB1 geninin et kalitesi özellikleri için 

etkili olduğu bildirilmiĢtir (Lyu vd. 2023). Nellore ırkı sığırlarda yapılan bir çalıĢmada 

BTA6'da karkas ağırlığı ile iliĢkili üç gen arasında GABA genleride (GABRA4, 

GABRB1, LOC536190) bildirilmiĢtir. Ayrıca GABRA4 ve GABRB1'in üreme özelliği 

ve karkas et rengi ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Zhao vd. 2021). Ġtalyanın yerli 

sığırlarında davranıĢsal özellikleri etkileyebilecek genetik yapının belirlenmesi üzerine 

yapılan bir çalıĢmada ise, GABA-A reseptör alt birimi genlerinden (GABRA2, 

GABRA4, GABRB1 ve GABRG1) oluĢan bir grup genin hayvan davranıĢları üzerine 

etkili olduğu bildirilmiĢtir (Mastrangelo vd. 2020). ĠĢletmeler için laktasyonun 

devamlılığı ve süt üretimi ekonomik açıdan en önemli özellikler arasındadır. Kuzey 

Amerika siyah alaca sığır popülasyonunda laktasyon kalıcılığı, süt verimi, yağ verimi, 

yağ yüzdesi, protein verimi ve protein yüzdesi ile iliĢkili genetik yapının belirlenmesi 

üzerine yapılan bir çalıĢmada GABRG1 ve GABRA2 genlerinin sığır süt verimi 

özelliğini etkilediğini bildirilmiĢtir (Pedrosa vd. 2021). Kuzey Etiyopya'nın Tigray 
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bölgesinde beĢ yerli sığır ırkı popülasyonunda, laktasyon süt veriminin GABRG1 geni 

ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Zegeye vd. 2023). Bos indicus sığırlarda düvenin üreme 

özelliklerine etki eden genlerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada, GABA erjik sinapsların 

gonodotronpin relasing hormunu (GnRH) nöronları üzerinde inhibitör etkiye neden 

olduğu için düvelerin ergenlik döneminde GnRH hormonu salınımında GABRA4, 

GABRA2, GABRB1 ve GABRG1 genlerinin etkisi olduğu bildirilmiĢtir (Tahir vd. 

2021). BTA6 rs42716880‘da 2 QTL‘in (QTL:16898 ve QTL:110933) süt bileĢenleriyle 

iliĢkili olduğuda tespit edilmiĢtir (Buitenhuis vd. 2016). 

AD için BTA6 rs41599002 (pozisyon:66509207 bp) önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. 

Bu pozisyona yakın LOC104972749 (pozisyon:66473658-66480496 bp) ve GABRA2 

(pozisyon:66519803-66604688 bp) genleri bulunmaktadır. BTA6 rs41599002 

bölgesinde QTL:151573 iskelet- kas kalsiyum içeriği üzerine etki eden bir SNP olarak 

bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 2017). AD bozukluğunun hassas olduğu yüksek süt verimli 

ineklerin NED açısından durumları ele alındığında, GABRG1, GABRA2 ve GABRB1 

genlerinin ve pozisyonlarda bildirilen SNP‘lerin özellikle süt verimi ile iliĢkisi üzerine 

yoğunlaĢan çalıĢmalar incelendiğinde, çalıĢmanın bulgularını destekler nitelikte olduğu 

görülmektedir.  

AD için BTA6 üzerinde rs42483723 SNP‘de (pozisyon:66660028 bp) SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu bölgeye yakın TRNAW-CCA (pozisyon:66640908-66640979 bp) ve 

LOC100139936 (pozisyon:66708709-66720314 bp) genleri bulunmaktadır. BTA6 

rs42483723‘te QTL:152231 sığırlarda iskelet- kas sodyum bileĢenleri ile iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 2017). Nelore ve Charolais ırkı melezi Canchim besi sığırı 

ırkında yapılan genomik bir çalıĢmada TRNAW-CCA geninin ilk buzağılama yaĢı ile 

iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Buzanskas vd. 2021). Nellore sığırlarında et rengi 

özelliklerini etkileyen genomik bölgeler ve varsayılan aday genlerin araĢtırıldığı bir 

çalıĢmada TRNAW-CCA geninin et rengine etki ettiği bildirilmiĢtir (Marin-Garzon vd. 

2021). Litaretürlerde TRNAW-CCA geni için karkas özellikleri ve et renk kalitesiyle 

ilgili olduğunu bildirilmiĢtir.  Ayrıca bu çalıĢmanın bulgusu olarak AD için TRNAW-

CCA genin daha fazla çalıĢılması gerektiği düĢünülmektedir. 
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AD için BTA6 rs42596633 (pozisyon:66711012 bp) ve BTA6 rs41599001 

(pozisyon:66747934 bp )‘de önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Pozisyon:66711012 bp 

içerisinde LOC100139936 (pozisyon:66708709-66720314 bp) geni bulunmaktadır. 

Pozisyon:66747934 bp‘da ise pozisyona yakın LOC100139936 (pozisyon:66708709-

66720314 bp) ve LOC100298320 (pozisyon:66854324-66855049 bp) genleri 

bulunmaktadır. BTA6 rs42596633‘te QTL:152235 ve BTA6 rs41599001‘de 

QTL:152237 sığırlarda iskelet- kas sodyum bileĢenleri ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir 

(Mateescu vd. 2017). AD için BTA6 rs42596633 (pozisyon:66711012 bp) ve BTA6 

rs41599001 (pozisyon:66747934 bp )‘in yeni bir bulgu olarak değerlendirilmesi 

düĢünülmektedir. 

AD için BTA6 rs42225005 (pozisyon:67643584 bp)‘te önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. 

Bu pozisyonda GABRB1 (pozisyon:67261248-67716143 bp)  geni bulunmaktadır. 

GABRB1 geni içerisinde QTL:160094‘ün sığırlarda solunum yolu enfeksiyonlarına 

yatkınlık üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Neupane vd. 2018). BTA6 rs42225005 

bölgede QTL:37358 sığırlarda yüz pigmentasyonuna etkili bir QTL olarak bildirilmiĢtir 

(Mészáros vd. 2015). BTA6 rs42225005‘te QTL:110287‘nin sütte kalpa-kazein 

yüzdesine etki ettiği bildirilmiĢtir (Buitenhuis vd. 2016).  

AD için BTA6 üzerinde rs110875592 (pozisyon:68059441 bp)‘de AD ile iliĢkili 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. AD ile iliĢkisi olduğu düĢünülen SNP CORIN (serin peptidazı 

kodlayan gen) (pozisyon:67923558-68232043 bp)  geni içerisinde bulunmaktadır. 

BTA6 rs110875592‘in sığırlarda canlı ağırlığa etki eden bir QTL:124014 ve süt kalpa-

kazeinine etki eden bir QTL:110997 bildirilmiĢtir (Jahuey-Martínez vd. 2016; 

Buitenhuis vd. 2016). Memelilerdeki pigmentasyon saç veya deride bulunan melanin 

varlığına veya yokluğuna dayanmaktadır. Sırasıyla siyah/kahverengi ve sarı/kırmızı 

renklerden sorumlu olan eumelaninler ve feomelaninler olmak üzere iki tür pigment 

bulunmaktadır. Kore yerli sığırı ırkında yapılan GWAS analizinde sığırlarda bu 

pigmentlerin sentezini etkileyen ana genler arasında CORIN genininde bulunduğu 

bildirilmiĢtir (Shin vd. 2016). CORIN geni için BTA6 üzerindeki genomik bölgelerde 

bulunduğu ve tip II transmembran serin proteazı kodlayan trypsin süper ailesinin bir 

üyesi olduğu ifade edilmiĢtir. Bu genin görevleri arasında kas ve yağ birikimi, glikoz 
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mobilizasyonu ile ilgili biyolojik iĢlevlerle doğrudan iliĢkili olan NPPA geninin atriyal 

natriüretik hormon düzenlenmesine katılma, kalp iletimi, kas kasılması, sinaps 

aktivitesi, yağ asitleri biyosentezi ve β-oksidasyonu ile ilgili yollarda yer alması ile 

birlikte karkas et rengine etki ettiği bildirilmiĢtir (Marín-Garzón vd. 2021). Aynı 

çalıĢmada CORIN ve TRNAW-CCA genlerinin ortak özelliklere etki ettiği ve 

birbirleriyle iliĢkilerinin olduğuda bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada CORIN ve TRNAW-

CCA genleri AD ile iliĢkili genler olarak tespit edildiği için daha fazla çalıĢma ile bu 

bulgunun desteklenmesi gerektiği düĢünülmektedir. 

AD için BTA6 rs11055509 (pozisyon:71111080 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın LOC101906021 (pozisyon:71052495-71053545 bp) ve 

CHIC2 (pozisyon:71186360-71245780 bp) genleri bulunmaktadır. BTA6 

rs41599001‘de laktasyon sürekliliğine etki eden bir QTL:25392 bildirilmiĢtir (Pryce vd. 

2010).  

AD için BTA6 üzerinde rs109362007 ve rs109898977 (pozisyon:72051699 bp ve 

72094797 bp)‘de önemli SNP‘ler olduğu tespit edilmiĢtir. Bu SNP‘ler KIT 

(pozisyon:71796318-71917436 bp) ve LOC100138563 (pozisyon: 72122499-72193705 

bp) genlerine yakın mesafelerde bulunmaktadır. KIT geninin melanogenez, eritropoez, 

spermatogenez ve T hücresi farklılaĢmasında anahtar rol oynadığı bildirilmiĢtir (Besmer 

vd. 1993. Yoshida vd. 2001). Hereford ırkı sığırlarda bulunan ve hayvanlarda derinin 

beneklenmesine etkili S lokusu KIT geninin içerisinde olduğu bildirilmiĢtir (Fontanesi 

vd. 2010). Çok sayıda KIT mutasyonunun insanda ve farede pigmentasyon kusurlarına 

neden olduğu rapor edilmiĢtir. Bu nedenle KIT geni, sığırlarda lekelenme lokusu için 

önemli bir gen olduğu birçok çalıĢmada bildirilmiĢtir. KIT geninin göz ve yüz 

pigmentasyon üzerine etkilerine ek olarak sütün somatik hücre skorunada etki ettiği 

QTL‘ler (QTL:31634) bildirilmektedir. BTA6 rs109362007‘de 2 QTL‘in (QTL:37371 

ve QTL:37270) ve BTA6 rs109898977‘de 2 QTL‘in (QTL: 37373 ve QTL: 37372) göz 

ve yüz rengine etki ettiği bildirilmiĢtir (Mészáros vd. 2015).Bu çalıĢmada yeni bir bulgu 

olan KIT geninin AD bozukluğu ile iliĢkili bir gen olabileceği düĢünülmektedir. KIT 

geni ile ilgili daha çok çalıĢma yapılması uygun görülmektedir.  
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AD için BTA6 üzerinde rs42800435  (pozisyon:72475809 bp)‘te önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. AD ile iliĢkisi olduğu düĢünülen SNP‘ler, SRD5A3 (steroid 5 alpha-

reductase 3) geni içerisinde bulunmaktadır. SRD5A3 geni ile ilgili yapılan çalıĢmalar 

incelendiğinde farklı yem alımlarına sahip Nelore (Bos indicus) ve Siyah Alaca ırkı 

düvelerinde progesteron metabolizmasının SRD5A3 geni ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir 

(Batista vd. 2020). Dolayısıyla SRD5A3 geni üreme üzerine etkili bir gen olarak 

düĢünülmektedir. Lanzhou yağlı kuyruklu koyunların interseks fenotipinin GWAS ile 

genetik iliĢkilerinin belirlenmesi isimli çalıĢmada; SRD5A2, SRD5A3 ve PAWR gibi 

genlerin androjen biyosentezi süreci ve FSH‘un yanıtlarında önemli genler oldukları 

bildirilmiĢtir (Li vd. 2020). Afrika zebu süt sığırlarında SRD5A3 geni için erkek üreme 

sisteminin geliĢimi ile iliĢkili bir gen olduğu ve prostat ile dıĢ genital bölge 

farklılaĢmasını sürdürmek için testosteronun dihidrotestosterona dönüĢtürülmesinde rol 

oynadığı bildirilmiĢtir (Bahbahani vd. 2018). BaĢka bir çalıĢmada SRD5A3 geninin 

glikoz metabolizmasında görev aldığı, maya ve memelilerde proteinlerin N-bağlı 

glikosilasyonu için gerekli olan bir poliprenol redüktazı kodladığı bildirilmiĢtir (Stiler 

vd. 2010). Sanglard doktora tezinde SRD5A3 geninin steroid hormonu ile ilgili 

olduğunu bildirmiĢtir (Sanglard, 2018). Bu çalıĢmanın bulguları arasında AD ile iliĢkisi 

olan SRD5A3 geni pek çok çalıĢmada üreme ile iliĢkisi bildirilmiĢtir. SRD5A3 geni 

hayvan üreme özelliklerinde yaĢanılan sorunların sekonder sebebi olan AD hastalığına 

ya da anatomik bozukluğuna neden olabileceği düĢünülmektedir.  

AD için BTA6 üzerinde rs43468476 (pozisyon:73819092 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Pozisyon:73819092 bp‘da AD ile iliĢkisi olduğu düĢünülen SNP, SPINK2 

geni içerisinde bulunmaktadır. SPINK2 geni ile ilgili yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, 

sığır üreme sisteminde görev aldığı, diĢilerde anöstürusta yumurtalıklarda aĢağı yönlü 

bir seyir halinde olduğu ve erkek üreme sisteminde ise spermetagenesiz döngüsünde 

önemli rol oynadığı birçok çalıĢma ile bildirilmiĢtir. Manda sperm proteomunda semen 

kalitesinin düzenlenmesi sürecinin ve yolaklarının aydınlatılması konulu çalıĢmada 

SPINK2 geni için spermatogenezin farklı aĢamalarında oldukça önemli olduğu 

bildirilmiĢtir (Binsila vd. 2021). Bir araĢtırmada SPINK2 geninin spermin morfogenezi 

ve akrozomal yapının oluĢumu sırasında proteazı nötraliz etmede kritik bir rol oynadığı 

bildirmiĢtir (Jalkanen vd. 2006). Ġnsanlarda yapılan bir çalıĢmada SPINK2 geninin 
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heterolog ve homolog mutasyonları sırasıyla oligozoospermiye ve azospermiye neden 

olduğu bildirilmiĢtir (Kherraf vd. 2017). Tavuk seminal plazma üzerine yapılan bir 

çalıĢmada SPINK2 ekspresyonu doğurganlık ile pozitif korelasyon gösterdiği 

bildirilmiĢtir (Thelie vd. 2019). Literatür taramalarından anlaĢılacağı üzere SPINK2 

geni diĢi ve erkek üreme sistemleri üzerine etkili bir gen  olarak görülmektedir.  Tez 

çalıĢması bulgularında ise AD ile iliĢkisi tespit edilmiĢtir. AD‘nin genellikle yüksek süt 

ve döl verimi olan sığırlarda NED ile doğru orantılı seyreden bir hastalık olması,  birçok 

metabolik hastalıkların beraberinde Ģekillenmesi nedeniyle litaretür sonuçları bu 

çalıĢmanın bulgularını destekler niteklikte olduğu görülmektedir.  

BTA6 üzerinde rs109535691 (pozisyon:74084829 bp)‘da AD ile iliĢkisi olduğu 

düĢünülen SNP‘in IGFBP7 (pozisyon:74071064-74150456 bp)  genine yakın mesafede 

olduğu tespit edilmiĢtir. IGFBP7 geni insülin benzeri büyüme faktörü bağlayıcı protein 

7 geni olarak bilinmektedir. IGFBP7 geni, IGF'lere bağlanma yeteneğine sahip olduğu 

için IGF'lerin sinyal yolunu pozitif veya negatif olarak düzenlemektedir. Aynı zamanda 

IGFBP7 geni, IGF'den bağımsız bir Ģekilde hücre büyümesi, farklılaĢması ve 

geliĢmesinde önemli bir rol oynamaktadır. IGFBP7 geni içerisinde bulunan QTL:16238 

servis periyodu, QTL:16235 süt yağ yüzdesi, QTL:16234 süt yağ verimi, QTL:16236 

süt protein yüzdesi, QTL:16233 süt verimi ve QTL:16237 tohumlama baĢına gebelik 

oranı üzerine önemli QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Pimentel vd. 2011). Yan Sarı 

sığırlarında preadiposit farklılaĢması üzerine yapılan bir araĢtırmada, progenitör 

hücrelerin oluĢumu sırasında IGFBP7'nin mRNA ekspresyon seviyesinin, lipoprotein 

lipaz (LPL) ve transkripsiyon faktörlerinin (PPARγ, C/EBPα) ekspresyon seviyelerini 

önemli ölçüde arttığı, IGFBP7'nin preadiposit hücrelerinin farklılaĢmasında önemli bir 

düzenleyici rol oynadığı ve lipit metabolizmasi ile iliĢkisi olduğu bildirilmiĢtir (Hu vd. 

2021). Çin Siyah Alaca ırkı sığır popülasyonunda pigmentasyon özelliği için yapılan 

GWAS çalıĢması sonucunda KIT, IGFBP7, PDGFRA, MITF, ING3 ve WNT16 

genlerinin derinin siyah oranı (PB) ve meme baĢı rengi (TC) için umut verici genler 

olduğu bildirilmiĢtir (Fan vd. 2014). Ġnsanlarda ve hayvanlarda büyüme, hücre üretimi 

ve yenilenmesini uyaran büyüme hormonu (GH) veya somatotropin, ön hipofizden 

salgılanan peptit yapılı bir hormon olup, sığırlarda IGFBP genleri, kas büyümesi ve 

karkas özellikleri gibi ekonomik özelliklerle iliĢkili genler olarak gruplandırıldığı 
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bildirilmiĢtir (Rehman vd. 2022). Ayrıca, BTA6 rs109535691‘de sığırlarda canlı 

ağırlığa etki eden bir QTL:110997 ve süt kalpa-kazeinine etki eden bir QTL:110997 

tespit edilmiĢtir (Jahuey-Martínez vd. 2016; Buitenhuis vd. 2016). Makalelerde 

bahsedilen bulgulara göre IGFBP7 geni büyüme ve geliĢme ile ilgili bir gen olduğu için 

çalıĢma bulgusunda yer alan AD ile iliĢkisinin daha fazla materyal ve çalıĢmaya 

desteklenmesi gerektiği düĢünülmektedir.  

Tez çalıĢması bulgularında BTA6 üzerinde bulunan 13 ayrı pozisyonun 

(pozisyon:66235480, pozisyon:66509207, pozisyon:66660028, pozisyon:66711012, 

pozisyon:6674793, pozisyon:67643584, pozisyon:6805944, pozisyon:71111080, 

pozisyon:72051699,  pozisyon:72094797, pozisyon:72475809, pozisyon:73819092 ve 

pozisyon:74084829) süt bileĢenleri, vücut ağırlığı ve vücut uzunluğu üzerine etki eden 

önemli QTL‘ler içerdiği literatürlerde bildirilmiĢtir. BTA6‘da 13 SNP (rs41653382, 

rs42434064, rs42716880. rs41599002, rs42483723, rs42596633, rs41599001, 

rs42225005, rs110875592, rs110555091, rs109362007, rs109898977, rs42800435, 

rs43468476, rs109535691)‘de sırasıyla. LIMCH1, TRNAC-ACA, KCTD8, GABRG1, 

LOC104972749, GABRA2, TRNAW-CCA, LOC100139936, LOC100298320, 

GABRB1, CORIN, LOC101906021, CHIC2, KIT, LOC100138563, SRD5A3, SPINK2, 

REST ve IGFBP7 genleri ile BTA1 ZBTB38 geninin AD ile iliĢkileri bu çalıĢmanın 

bulguları arasında yer almaktadır. Sonuç olarak bahse konu kromozomların, genlerin, 

QTL ve SNP‘lerin daha fazla sayıda materyal ile çalıĢılmasının uygun olacağı 

düĢünülmektedir. 

5.1.2 Asidosiz 

Asidosiz için çalıĢmada Siyah Alaca ırkı sığırlarda 5 farklı iĢletmedeki asidosiz vaka 

veri seti GWAS iliĢkilendirmesinde Bonferroni ve  FDR testlerine tabi tutulmuĢlardır. 

Analiz sonuçlarına göre, bonferroni testinde asidosiz hastalığı ile ilgili herhangi bir 

iliĢki bulunmamıĢtır. FDR testinde ise materyalin BTA‘ları üzerinde asidosiz ile ilgisi 

olduğu düĢünülen birçok gen ve SNP‘ler tespit edilmiĢtir. FDA tesine göre; BTA5, 6, 

10, 13, 23 ve BTA29 üzerinde önemli 13 SNP ve bu pozisyonlarda bulunan pekçok gen 

tespit edilmiĢtir. BTA5‘te (rs109061965, rs109135444, rs110898024, rs41589061, 
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rs109144266 ve rs110910863) BTA6‘da (rs43470825), BTA10‘da (rs110586840), 

BTA13‘te (rs109213987) ve BTA29‘da (rs42195584 ) birer SNP ve BTA 23‘te 

(rs110496103,  rs43561770 ve rs43561026) üç SNP tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonların 

içinde ya da yakınında LOC104970065, LOC789659, KRT8, KRT78, KRT79, KRT4, 

KRT6C, KRT75, GALNT6, LOC101906736, LOC101902090, SEMA6D, CACNB2, 

PGK2, CRISP1, LOC132343582, TRNAY-AUA, PKHD1 ve TSPAN4 genleri 

bulunmaktadır.  

Asidosiz için BTA5 rs1090619659 (pozisyon:25518483 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın LOC104970065 (pozisyon:25454653-25459587 bp) ve 

LOC789659 (pozisyon:25536903-25539970 bp) genleri bulunmaktadır. BTA5‘te 

pozisyon:25518483 bp‘da klinik mastitise etki eden QTL:4974 bildirilmiĢtir (Lund vd. 

2008). Aynı noktada inek sütünün formuna etki eden QTL:4626 ve QTL:10435 süt 

verimine, QTL:10280 süt yağ verimine, QTL:10437 süt protein verimine etki ettiği 

bildirilmiĢtir (Schrooten vd. 2000; Bennewitz vd. 2004; Schrooten vd. 2004). 

Asidosiz için BTA5 rs109135444 (pozisyon:27235668 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın KRT8 (pozisyon:27213669-27221171 bp) ve KRT78 

(pozisyon:27258312-27266308 bp) genleri bulunmaktadır. BTA5 rs109135444‘te 

QTL:67075 günlük canlı ağırlık artıĢına etki ettiği bildirilmiĢtir (Snelling vd. 2010). 

BTA5 pozisyon: 27235668 bp‘da ise klinik mastitise etki eden QTL:4974 ve inek 

sütünün formuna, süt verimine, süt yağ verimine vb. özelliklere etki eden SNP‘ler 

bildirilmiĢtir (Lund vd. 2008;Schrooten vd. 2000; Bennewitz vd. 2004; Schrooten vd. 

2004). Asidosiz ile iliĢkisi olduğunu düĢünülen BTA5 üzerinde bulunan KRT8 

(pozisyon:27213669-27221171 bp) ve KRT78 (pozisyon:27258312-27266308 bp) 

genleri ile ilgili yapılan çalıĢmalara bakıldığında, KRT ailesi genlerin keratin 

mekanizmasıyla ilgili olduğu ve özellikle hayvanın kıl, yapağı, pigmentasyon, deri 

boynuz gibi dokular üzerine etki ettiği görülmektedir.  Yak sığırlarında yapılan 

çalıĢmada 53 farklı tür keratin tanımlanmıĢtır. KRT ailesine ait proteinlerin hücre altı 

lokalizasyonunun çekirdekte, hücre iskeletinde ve stoplazmada olduğu ve her KRT alt 

üyesinin pigmentasyona kıl köküne farklı renkler verdiği bildirilmiĢtir (Bao vd. 2022).  
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Asidosiz için BTA5 rs110898024 (pozisyon:27287454 bp) önemli SNP olarak                  

tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın KRT79 (pozisyon:27271548-27282430 bp) ve 

KRT4 (pozisyon:27291350-27298264 bp) genleri bulunmaktadır. Benzer Ģekilde                          

BTA5 rs41589061 (pozisyon:27601323 bp) ve BTA5 rs109144266 (pozisyon:27633265 

bp)‘da önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın KRT6C 

(pozisyon:27594452-27599707 bp) ve KRT75 (pozisyon:27630615-27640849 bp) 

genleri bulunmaktadır. BTA5 rs110898024 ve rs41589061‘de bulunan                  

QTL:14844 paratüberküloz; klinik mastitise etki eden QTL:4974 bildirilmiĢtir 

(Kirkpatrick vd. 2011; Lund vd. 2008). Aynı pozisyonlarda inek sütünün formuna, süt 

verimine, süt yağ verimine vb. özelliklere etki eden QTL‘ler de bulunmaktadır 

(Schrooten vd. 2000; Bennewitz vd. 2004; Schrooten vd. 2004). Ayrıca. KRT75 geni 

içerisinde bulunan QTL:175863 süt yağ verimi ile iliĢkisi olduğu bildirlmiĢtir (Jiang vd. 

2019a). BTA5 üzerinde bulunan KRT gen ailesinin bir alt üyesi olan KRT8 geni 

hayvanların boynuz üzerinde Ģekillenen ve anormal çalıĢmasında tümör benzeri 

yapıların olmasına neden olan döngü ile iliĢkili bir gen olarak bilinmektedir. KRT8 geni 

için yapılan bir çalıĢmada KRT8 geninin boynuz kanseri tümör oluĢumunda boynuz 

bileĢeninde ve apoptotik döngüde rol aldığı bildirilmiĢtir (Bhatia vd. 2020). Süt 

ineklerinde foliküler olgunluğu ve zamanında yumurtlamayı kontrol eden en önemli 

faktörlerden biri CYP19A1 geni ile KRT8'in aromataz ekspresyonuyla alakalı olduğu 

bildirilmiĢtir (Guillemin vd. 2015). Sahiwal sığırları ve Murrah mandalarının süt 

somatik hücrelerinin karĢılaĢtırmalı gen ekspresyon profili çalıĢmasında, meme epitel 

hücre oranı (MEC) belirteçlerinden biri olan KRT8 geninin göreceli olarak sığırlarda 4 

kat daha fazla ekspre edildiği gözlenmiĢ ve mandalara kıyasla sığırlarda MEC sayısının 

daha fazla olduğu veya pul pul dökülme oranının daha yüksek olduğu bildirilmiĢtir 

(Ahlawat vd. 2021). Besi sığırlarının et kalitesi üzerine yapılan bir çalıĢamda BTA5‘te 

bulunan KRT78, KRT79 ve KRT4 genlerinin et rengi için önemli genler olduğu 

bildirilmiĢtir (Wu vd. 2023). Çin sığırlarında ısı stresi ile ilgili yapılan bir çalıĢmada, saç 

proteinlerinin çoğunu kodlayan KRT75 geninin hayvan kürkünün yapısı ile memelilerde 

ısı toleransını etkilediği ve KRT75 geninin ısı stresi ile iliĢkili bir gen olabileceği 

bildirilmiĢtir (Cai vd. 2021). Paratüberküloz ile enfekte Siyah Alaca sığırlarında 

patolojik sonuçların iliĢkili lokuslarının tanımlanması amaçlanan bir çalıĢmada, keratin 

(KRT) ailesinin KRT5, KRT7, KRT72, KRT73, KRT74, KRT75, KRT80, KRT81 ve 
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KRT83 genlerinin paratüberküloz ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Canive vd. 2021). 

Farklı konular üzerine yapılan pekçok çalıĢmada, KRT gen ailesinin hücre çekirdeğinde, 

hücre iskeletinde ve hücre sitoplazmasında olduğu için pigmentasyon, kıl kökleri, 

boynuz ve tırnak yapılanması, ısı stresi ve paratüberküloz enfeksiyonunda görev aldığı 

bildirilmiĢtir. Asidosiz ile iliĢkisi olduğununa dair yeni bir bulgu olan KRT gen ailesi 

daha fazla sayıda çalıĢma ile desteklenmesi düĢünülmektedir.  

Asidosiz için BTA5 rs110910863 (pozisyon:28602448 bp)‘te önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde GALNT6 (pozisyon:28576281-28615506 bp) geni 

bulunmaktadır. UDP-N-asetil-alfa-D-galaktosamin enzimini kodlayan GALNT6 geni 

düĢük fertiliteli düvelerde en fazla eksprese edilen gen olarak bilinmektedir (Killeen vd. 

2014). GALNT6 geni ile ilgili yapılan araĢtırmalara bakıldığında ruminat sindirim 

sisteminde kilo kaybı, verim düĢüklüğü gibi paraziter hastalıklara neden olan 

haemonchus contortus paraziti ile iliĢkisi olduğu bildirilmiĢtir (Pratap vd. 2024).  Bir 

araĢtırmaya göre kızgınlık döngüsünün orta luteal fazı sırasında yüksek ve düĢük 

doğurgan düvelerin endometriyumunda global gen ekspresyonu üzerine yapılan 

çalıĢmada kızgınlık döngüsünün 7. gününde toplanan endometrial dokunun mikrodizi 

analizi ile hayvanlar arasında farklı Ģekilde ekspre edilen 419 gen tespit edilmiĢ ve bu 

genler arasında GALNT6 genininde olduğu ve GALNT6 geninin, hücresel büyüme ve 

çoğalma, anjiyogenez, lipid metabolizması, hücre ve doku morfolojisi ve geliĢimi, 

iltihaplanma ve metabolik değiĢim içermekte olduğu bildirilmiĢtir (Killeen vd. 2014). 

GALNT6 geni içerisinde bulunan QTL:35060, QTL:34691, QTT:35002 ve 

QTL:25002‘nin süt bileĢenlerinden linoleik asit içeriğine etki ettiği bildirilmiĢtir 

(Buitenhuis vd. 2014). GALNT6 içerisinde bulunan QTL:125925 ve QTL:125915‘inde 

meme yapısı ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Kolbehdari vd. 2008). Bu genin insanlarda 

ekspresyonu, plazma ve servikovajinal sekresyonlarda bulunan bir protein olan 

onkofetal fibronektinin (onfFN) sentezinde rol oynadığını bildirmektedir (Johnson vd. 

1997). BaĢka bir çalıĢmada GALNT6 geninin artan konsantrasyonları insanlarda 

anormal gebelikle iliĢkilendirilmiĢtir (Di Simone vd. 1996, Tao vd. 1999).Sığırlarda 

üreme özellikleri üzerine yapılan bir araĢtırmada GALNT6 geninin protein 

metabolizmasında görev aldığı ve embriyogenezde rol aldığı bildirilmiĢtir (Montes vd. 

2019). Yapılan bir çalıĢmada ise hücre yapıĢması ve farklılaĢmasında farklı proteinleri 
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hedef alan GALNT6'nın onkogenik transformasyonda rol oynadığı rapor edilmiĢtir 

(Lavrsen vd. 2018). Bir baĢka çalıĢmada ön sindirim sisteminde dokuya özgü genler 

olarak (FAM83D ve GALNT6) besinlerin katabolik sürecinde ve mikrotübül 

bağlanmasında rol oynadığı bildirilmiĢtir (Zhang vd. 2022).  

GALNT6 geninin asidosiz ile direk iliĢkisi üzerine araĢtırmalar bulunmasada GALNT6 

geni ile asidosiz arasında bir iliĢkinin olabileceği literatür sonuçlarında görülmekte ve 

tez bulgularının desteklemektedir. Bu nedenle GALNT6 geninin asidosiz için ilgili bir 

gen olarak araĢtırılmasının uygun olacağı düĢünülmektedir.  

Asidosiz için BTA6 rs43470825 (pozisyon:90752830 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde LOC101906736 (pozisyon:90743814-90771489 bp) geni 

bulunmaktadır. LOC101906736 geni içinde bulunan QTL:174119 ve QTL:174478 

sırasıyla süt yağı ve süt verimi üzerine etki ettiği bildirilmiĢtir (Jiang vd. 2019). BTA6 

pozisyon:90752830 bp‘da bulunan QTL:10776 longissimus muscle alan (MLD), 

QTL:10775 scrotum çevresi, QTL:10778 12. Kaburga yağ kalınlığıyla iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010). Aynı pozisyonda QTL:11315‘in retendio 

sekundinarium ve QTL:11320‘in üreme özellikleri, QTL:1681 distosi, QTL:4977 klinik 

mastitis, QTL:4690‘ın buzağılama sonrası ilk kızgınlık süresi ve QTL:10439 SCS 

üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Schnabel vd. 2005, Lund vd. 2008, Schrooten vd. 

2000, Bennewitz vd. 2004, Höglund vd. 2009).  

Asidosiz için BTA10 rs110586840 (pozisyon:62822728 bp)‘da önemli SNP‘ler                

tespit edilmiĢtir. Bu pozisyon yakınında LOC101902090 (pozisyon:62674013-62694380 

bp) ve SEMA6D (pozisyon:62863667-62920660 bp) genleri bulunmaktadır.                     

Besi sığırlarında erkek üreme sistemi üzerine yapılan çalıĢmada, SEMA6D geninin 

skrotum çevresi ve sprem hareketliliği üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Sweett vd. 

2020). BaĢka bir çalıĢmada ise SEMA6D geninin sığırlarda folikül sitümüle edici 

hormonun (FSH) azalması ve bazal lüteinleĢtirici hormunun oosit yeterliliği kazanımına 

etkisi olduğu bildirilmiĢtir (Sirard vd. 2016). Ayrıca, BTA10 pozisyon:62822728 bp‘da 

QTL:10294 ve QTL:10296 meme yapısı, QTL:10295 süt yağı ve QTL:10297 süt protein 

verimi, QTL:215173‘ün (rs43643479 ve rs518167687) skrotum çevresi, QTL:1690 
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distosi, QTL:1692 ve QTL:3636‘nın süt somatik hücre skoruyla iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Schrooten vd. 2004, Sweett vd. 2020, Schnabel vd. 2005, Bennewitz vd. 

2004). Tez çalıĢma bulgularında SEMA6D geni ve birçok SNP‘nin asidosiz ile bir iliĢkisi 

olduğu yönünde bulgular tespit edilmiĢtir. Litaretür çalıĢmalarında ise SEMA6D geni 

genellikle diĢi ve erkek üreme sistemi üzerine etkili olduğu ve BTA10 üzerinde bulunan 

QTL‘in skrotum, süt verimi ve bileĢenleri, distosi ve SCS üzerine etkili olduğu 

bildirilmiĢtir. Sonuç olarak asidosiz, laktasyon döneminde olan hayvanların süt verimi, 

süt bileĢenleri ve döl verimine etki eden bir metabolik hastalık olması nedeniyle bildirilen 

gen ve SNP‘lerin asidosizle iliĢkisi olacağı düĢüncesini desteklemektedir.  

Asidosiz için BTA13 rs109213987 (pozisyon:32882712 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde CACNB2 (pozisyon:32861555-33288002 bp) geni 

bulunmaktadır. CACNB2 geni içerisinde QTL:160168‘in sığırlarda solunum yolu 

hastalığına yatkınlıkla iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Neupane vd. 2018). BTA13 

rs109213987‘de QTL:152229, sığırlarda iskelet- kas sodyum bileĢenleri ile iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 2017). BTA13 pozisyon:32882712‘da 15 QTL bölgesinin 

sığırlarda süt verimi ve bileĢenleri, distosi, MLD ve skrotum çevresi ile iliĢkili olduğu 

literatür taramalarında görülmektedir. Çin ve Ġskandinav süt sığırlarında yapılan 

çalıĢmada BTA13 üzerinde bulunan CACNB2, ILC39A12 ve ZEB1 genlerinin üreme 

özelliklerinden, ilk servis yaĢı, ilk buzağılama yaĢı, düvelerde ve ineklerde buzağılama 

kolaylığı ve buzağılamadan ilk tohumlamaya kadar geçen süre dahil olmak üzere beĢ 

üreme özelliğiyle önemli ölçüde iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Sammad vd. 2022). Çin ve 

Kuzey Siyah Alaca ırkı sığırlarda yapılan çalıĢmada, bir önceki çalıĢmayı destekler 

nitelikte olup, BTA13 üzerinde bulunan IL6R, SLC39A12, CACNB2, ZEB1, ZMIZ1 ve 

FAM213A genlerinin ineğin üreme özellikleri üzerine etkili genler olabileceklerini 

bildirmiĢlerdir (Liu vd. 2017). Badri ırkı süt sığırlarında üreme ve doğurganlıkla ilgili 

genlerin tanımlanması çalıĢmasında, sığırlarda doğurganta görev alan genler arasında 

CACNB2 genininde olduğu bildirilmiĢtir (Rahman vd. 2023). Ayrıca, ARHGAP12 ve 

CACNB2 genleri kadın doğurganlığıyla iliĢkilendirilmiĢtir (Hoglund vd. 2014). Ġran 

Siyah Alaca sığır ırkı popülasyonundaki diĢi doğurganlık özellikleri üzerine yapılan bir 

çalıĢmada CACNB2 geninin buzağılamadan ilk servis periyoduna kadar geçen süre ile 

iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Mohammadi vd. 2020). BTA13 üzerinde yer alan CACNB2 
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geni, SEMA6D geni gibi üreme özellikleri üzerine iliĢkili bir gen olup, sığırın sağlıklı ve 

normal Ģartlar altında üremesinde rumen mikroorganizmalarının sağlıklı ve rumen 

ortamının pH seviyesinin istenilen düzeyde olması ile iliĢkili genler olarak görev 

yapmaktadırlar. Ayrıca BTA13 üzerinde bulunan pekçok QTL‘in de distosi, süt verimi, 

süt bileĢenleri, skrotum çevresi ve MLD ile iliĢkili olduğu bildirilmektedir. ĠliĢki kurulan 

SNP‘ler genelde sığırın üremesi, büyümesi ve geliĢmesi üzerine olduğu için çalıĢmanın 

asidosiz ile iliĢki bulgusunu destekler nitelikte görülmektedir. 

Asidosiz için BTA23 rs110496103 (pozisyon:22240511 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon yakınlarında PGK2 (pozisyon:22220797-22222422 bp) ve 

CRISP1 (pozisyon:22245233-22261583 bp) genleri bulunmaktadır. BTA23 üzerinde 

bulunan PGK2 geni yapılan çalıĢmalarda erkek üreme sisteminde spermatogenez 

sırasında eksprese edilen ve bu yolda ilk adenozin trifosfat (ATP) üreten adımdan 

sorumlu olan glikolitik bir enzim olduğu bildirilmiĢtir (Alves vd. 2021). Yak ırkı 

sığırlarda deri altı yağ depolanması ile besleme prensipleri üzerine yapılan bir çalıĢmada 

yağ depolanması mekanizmasında PGK2 geninde görev yaptığı bildirilmiĢtir (Xiong vd. 

2023). CRISP1 genide, PGK2 geninin görevleriyle ortak bir görev sürecinde yer alan ve 

memeli erkeklerin üreme sisteminde eksprese edilerek, döllenme ile ilgili süreçlerde rol 

oynamaktadır. CRISP1 geni için fareler üzerinde yapılan bir çalıĢmada bu genin fare 

sperm üretim metabolizmasında görev aldığı bildirilmiĢtir (Weigel Muñoz vd. 2018). 

CRISP genlerinin isimlendirilmesi ve özellikle CRISP genlerinin numaralandırılmasıda 

ortologların arasındaki tutarsızlıklan dolayı CRISP1 geni CRISP gen ailesinin görevleri 

üzerinden tanımlanmaktadır (Arévalo vd. 2020).  Ayrıca. BTA23 rs110496103 SNP‘de 

dermatitle ilgili QTL:220911 ve BTA23 pozisyon:22240511 bp‘da özellikle sığır 

bağıĢıklık sistemiyle iliĢkili birçok QTL bildirilmiĢtir (Croué vd. 2019, Leach vd. 2010). 

GeçmiĢ çalıĢmalar incelendiğinde PGK2 ve CRISP1 genleri enerji metabolizması ile 

iliĢkili olduğu görülmüĢtür. Asidosiz metabolik bir hastalık olması nedeniyle enerji 

dengesinde olumsuz değiĢimlerin asidosize neden olacağı bilinmektedir. Mevcut 

çalıĢmalar ve yeni bir bulgu olan PGK2 ve CRISP1 genleri ile asidosiz arasındaki iliĢki 

birbirlerini destekler nitelikte görülmekte olup, daha fazla çalıĢma yapılması uygun 

oalcağı düĢünülmektedir.  
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Asidosiz için BTA23 rs43561770 (pozisyon:23477473 bp) ve rs43561026 

(pozisyon:23507190 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonlara yakın 

PKHD1 (pozisyon:23795563-24254466 bp) ve TRNAY-AUA (pozisyon:23235127-

23235198 bp) genleri bulunmaktadır. PKHD1 geni içinde bulunan QTL:172282 

skrotum çevresine ve QTL:172268 cinsel olgunluk yaĢı üzerine etki ettiği bildirilmiĢtir 

(Melo vd. 2019). QTL:212358 ilk kızgınlık yaĢı ve QTL:212939 tohumlama baĢına 

gebelik oranı üzerine etki ettiği bildirilmiĢtir (Galliou vd. 2020). QTL:223352 ve 

QTL:223353‘ün sütün somatik hücre skoruyla iliĢkisi olduğu ve yine gen içinde olan 

QTL:223344‘ün süt yağ verimi, QTL:223347‘nin süt protein verimi, QTL:223326 ve 

QTL:223325 süt verimi ile iliĢkisi bildirilmiĢtir (Kim vd. 2021). BTA12 rs43561770‘te 

QTL:213153‘ün sığırın kuru madde tüketimi ile ilgili bir SNP olduğu bildirilmiĢtir 

(Brunes vd. 2021). BTA23 pozisyon:23477473 bp ve pozisyon:23507190 bp‘da 

bağıĢıklık, süt bileĢenleri, kuru madde tüketimi, canlı ağırlık ve süt sağım hızı üzerine 

etki eden birçok QTL çalıĢmaları bildirilmiĢtir.  

Asidosiz için BTA29 rs42195584 (pozisyon:50586068 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içerisinde TSPAN4 (pozisyon:50560711-50689345 bp) geni 

bulunmaktadır. TSPAN4 geni tetraspanin ailesi olarak da bilinen transmembran 4 süper 

ailesinin bir üyesi olarak bilinmektedir. Bu üyelerin çoğu dört hidrofobik alanın 

varlığıyla karakterize edilen hücre yüzeyi proteinler olarak adlandırılmaktadır. 

Proteinler hücre geliĢimi, aktivasyonu, büyümesi ve hücre hareketliliğinin 

düzenlenmesinde rol oynayan sinyal iletim olaylarına aracılık etmektedir. Tetraspanin 4 

(TSPAN4), hücre göçünü indüklemede en etkili tetraspaninlerden bir olarak görev 

yapmaktadır. TSPAN4 geni migrasomların bir belirteci olarak kullanılmakta ve yeĢil 

flüoresan protein (GFP) ile etiketlendiğinde en net Ģekilde görülmektedir (Jiang vd. 

2023). TSPAN4 geni içerisinde QTL:176459 gebelik oranını etkileyen bir QTL ve 

BTA29 pozisyon:50586068 bp‘da süt somatik hücre skoruna etki eden birçok QTL 

bildirilmiĢtir (Jiang vd. 2019b, Oliveira vd. 2019). BildirilmiĢtir. 

Asidosiz ile ilgili çalıĢma bulguları ve yapılan litaretür değerlendirmeleri sonucunda 

materyalin vaka konrol analizleri ıĢığında BTA‘lar üzerinde birçok gen ve SNP 

noktasının asidosiz ile iliĢkili olabileceği görülmüĢtür. FDA tesine göre; BTA 5, 6, 10, 
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13, 23 ve BTA29 üzerinde asidosiz ile iliĢkili olabileceği düĢünülen 13 SNP ve genler 

tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonuların içininde ya da yakınında LOC789659, KRT8, 

KRT78, KRT79, KRT4, KRT6C, KRT75, GALNT6, SEMA6D, CACNB2, PGK2, 

CRISP1, TRNAY-AUA, PKHD1 ve TSPAN4 genleri bulunmaktadır. Genlerle ilgili 

çalıĢmalara bakıldığında birçoğunun hayvanın üreme sistemi, enerji alımı, lipid 

metabolizması ve genel metabolik faaliyetlerde görev yaptığı bildirilmiĢtir. Litaretür 

sonuçları ve çalıĢma bulguları asidosiz için örtüĢen doğrultuda olmakla birlikte yeni 

bulgu olan gen ve SNP‘lerin daha fazla araĢtırılması önerilmektedir.   

5.1.3 Ketozis 

Belirli bir popülasyonda vaka kontolüne dayalı yapılan bu çalıĢmada farklı 

iĢletmelerdeki hastalık var yok durumuna göre GWAS iliĢki analizi yöntemi 

kullanılmıĢtır. GWAS analizinde veri seti Bonferroni ve  FDR önemlilik testlerine tabi 

tutulmuĢtur.  Bonferroni önemlilik testinde vaka durumları ile KET hastalığı arasında 

herhangi bir iliĢki bulunamamıĢtır. FDR testinde ise materyalin BTA‘ları üzerinde 

ketosiz ile ilgisi olduğunu düĢünülen birçok gen ve önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir.  

FDA tesine göre; BTA5, 11, 14, 19, 23 ve 24‘te ketosizle iliĢkili 16 SNP önem 

düzeyinde çıkmıĢtır. Bu SNP‘ler BTA5‘te rs41660455‘te DRAM1 geni, BTA11‘de 

sırasıyla rs42877074‘te RNF149 geni, rs109209415‘te LAMC3 geni, rs41571435‘te 

NTNG2 geni, rs41255381‘de SETX geni, BTA14‘te rs111011634‘te TRAPPC9 genine 

yakın ya da genin içerisinde görülmüĢtür. BTA19‘da rs109275827‘de CCT6B ve 

TMEM132E genlerine yakın mesafede görülmüĢtür. BTA23‘te rs41640755‘te MED20 

geni, rs110762232‘de KLC4 geni, rs110985849‘da PTK7 geni, rs41640101‘de CUL9 

geni, rs29011724‘te TJAP1 geni ve rs41640801‘de MRPS18A genine, BTA24‘te ise 

rs109722348, rs109736258 ve rs110839120‘de AQP4 genine yakın mesafelerde olduğu 

tespit edilmiĢtir. FDR testi önemlilik durumuna göre KET ile iliĢkili olan genlerin görev 

ve iliĢkileri üzerine yapılan çalıĢmalar incelendiğinde; KET için BTA5 rs41660455 

(pozisyon:66083568 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit  edilmiĢtir. Bu pozisyonun 

yakınlarında DRAM1 (pozisyon:66043815-66079316 bp) ve LOC782673 

(pozisyon:66127231-66128664 bp) genleri bulunmaktadır. DRAM1 geni DNA Hasarı 
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DüzenlenmiĢ Otofaji Modülatörü 1 (DRAM1) olarak tanımlanmaktadır. DRAM1 genin 

görevi inflamatuvar bağırsak hastalığında (IBD) bağırsak epitel hücrelerinin otofajisine 

ve apoptozuna aracılık etmektedir. Yapılan bir vaka kontrol çalıĢmasında IBD 

hastalığına sahip grubun DRAM1 gen ekspresyonu yüksek çıkmıĢtır (Zhang vd. 2021). 

DRAM1 geni sığır bağıĢıklık sisteminde görev aldığı ve süt çiftliklerinin doğal 

ortamında yaygın olarak görülen ve mastitis patojeni olan staphylococcus aureus (S. 

aureus) bakterisinin meme epitel hücrelerini istila etme kapasitesine karĢı DRAM1 

geninin frekansını arttığı bildirilmiĢtir (Wang vd. 2020). Zebra balığı üzerine yapılan bir 

çalıĢmada DRAM1 mutantı üretilmiĢ ve bunun tüberküloz araĢtırmalarında yaygın 

olarak kullanılan bir model olan Mycobacterium marinum (Mm) enfeksiyonu 

sırasındaki fonksiyon kaybı etkilerini araĢtırılmıĢtır. AraĢtırmanın sonucunda DRAM1 

geni mutasyonu zebra balığı larvalarının Mm enfeksiyonuna duyarlılığını artırdığı 

gözlenmiĢtir. DRAM1'in hücre içi enfeksiyona karĢı konakçı direncinde merkezi bir rol 

oynadığına ve otofaji ile hücre ölümünün kesiĢme noktasında görev yaptığına dair yeni 

kanıtlar sunmakla birlikte DRAM1 geninin tüberküloz (TB) için bir konak direnç 

faktörü ve konakçıya yönelik anti-enfektif tedaviler için potansiyel bir hedef olarak 

önerilmiĢtir (Zhang vd. 2020). Bir baĢka çalıĢmada DRAM1 geninin mRNA 

enjeksiyonu ile aĢırı ekspresyonu sağlanarak, salmonella bakterisinin replikasyonunu ve 

enfekte konağın mortalitesini azaltığı bildirilmiĢtir(Masud vd. 2023). DRAM1 geni için 

yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, enfeksiyonlar karĢısında vücudun savunma 

mekanizmasında rol aldığını görülmektedir. Ayrıca, BTA5 rs41660455‘te QTL:223522 

ketosiz, QTL:41001 süt yağ verimi, QTL:41004 süt protein verimi, QTL:41002 süt 

verimi ve QTL:41007 distosi ile iliĢkili QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Soares vd. 2021; 

Cole vd. 2011). BTA5 pozisyon:66083568 bp‘da ise 12. Kaburga yağ kalınlığı, vücut 

özellikleri, canlı ağırlık, süt somatik hücre skoru, yapağı rengi, ikizlik ve süt 

bileĢenlerini etkileyen pek çok QTL bulunmaktadır. Bu çalıĢmanın bulguları ile litaretür 

sonuçları birbirlerini desteklemektedir. KET lipid metabolizmasının bozulması sonucu 

ortaya çıkan metabolik bir hastalık olması, bozulan lipid mekanizmasının hayvanın 

bağıĢıklık sistemini azaltması, azalan bağıĢıklı sisteminin bakteriyel enfeksiyonlara 

karĢı savunmasız olması KET ile DRAM1 geni arasında bir iliĢkinin olabileceği 

yönünde olup, bu çalıĢma bulgularını destekler nitelikte görülmektedir.  
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KET için BTA11 rs42877074  (pozisyon:6222588 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde RNF149 (pozisyon:6207933-6238940 bp) geni 

bulunmaktadır. RNF149 geni içinde QTL:169912‘da paratüberküloz ile ilgili bir SNP 

olarak bildirilmiĢtir (McGovern vd. 2019). BTA11 rs2877074‘te sırasıyla QTL:26294 

ve QTL:25480 süt protein ve süt verimi üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Meredith 

vd. 2012). BTA11pozisyon:6222588 bp‘da QTL:10884 canlı ağırlık, QTL:10885 

skrotum çevresi, QTL:5450 klinik mastitis, QTL:130218 somatik hücre skoru, 

QTL:130219 süt verimi ve QTL:130217 süt protein yüzdesi ile iliĢkili QTL‘ler olarak 

bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010; Schulman vd. 2004; Bhattarai vd. 2017). BTA11‘de 

rs42877074‘te bulunan RNF149 genide DRAM1 geni gibi enfeksiyonöz hastalıklardan 

paratüberküloz hastalığı ile iliĢkili bir gen olduğu için DRAM1 geni ile ortak özelliklere 

sahip olup KET ile iliĢkiside DRAM1 geni ile ortak yönde olduğunu sonucuna 

uluĢılmaktadır.  

KET için BTA11 rs109209415  (pozisyon:101301047 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde LAMC3 (pozisyon:101247062-101316541 bp) geni 

bulunmaktadır. LAMC3 geni laminin alt grup üyesi bir olarak bilinmektedir. LAMC3 

geni görevleri ve KET ile iliĢkisi konusunda yapılan çalıĢmaları değerlendirildiğinde, 

Yak sığırlarında yapılan bir çalıĢmada erkek üreme sisteminde bulunan leyding ve 

sertoli hücreleri üzerinde LAMC3 geninin etkisi olduğu bildirilmiĢtir (Wang vd. 2022). 

Yak ırkı sığırlarda yapılan bir baĢka çalıĢmada ise LAMC3 geninin sepermatogenesiz 

sürecinde kollajen liflerinin oluĢumu/mikrofibrillerin birleĢmesi gibi biyolojik 

süreçlerde yer aldığı bildirilmiĢtir (Wu vd. 2020). BaĢka bir çalıĢmada ise embriyogenez 

sırasında hücre göçü yapıĢması ve hücrelerin dokulara organizasyonunda CDH5 ve 

LAMC3 geninin ortak çalıĢtığı bildirilmiĢtir (Martin vd. 2023). Ayrıca, KET için 

BTA11 rs109209415‘te QTL:130638 peynir proteini oranı ve QTL:166402 süt verim ile 

iliĢkili 2 SNP olduğu bildirilmiĢtir (Dadousis vd. 2017; Marete vd. 2018a). BTA11 

pozisyon:101301047‘de QTL:215332 derialtı yağ kalınlığı, QTL:56615 süt bütrik asit 

ve QTL:56616 süt palmitik asit içeriği ile iliĢkili QTL‘ler bildirilmiĢtir (Martins vd. 

2021, Bouwman vd. 2012). LAMC3 geni hücresel faaliyetlerde görev aldığı ve üreme 

verimi ile metabolik hastalıkların iliĢkisi olduğu için bu çalıĢmanın bulgularını destekler 

nitelikte olup, KET hastalığı için LAMC3 geninin etkili olduğu düĢünülmektedir.  
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KET için BTA11 rs41571435 (pozisyon:102331407 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu poziyonun içinde NTNG2 (pozisyon:102281789-102356918 bp) geni 

bulunmaktadır. NTNG2 geni için insanlar üzerine yapılan çalıĢmalarında beyinle ilgili 

olarak neuropsikoloji ile iliĢkisi olduğunu bildiren makaleler bulunmaktadır. Ayrıca, 

NTNG2 geninin çocuk yaĢ grubu astım hastalığının altında yatan genetik yapı ile iliĢkisi 

olduğuna dair çalıĢmalarda bulunmaktadır (Hoyer 2024). BTA11 rs41571435‘te 

QTL:165684‘te süt beta lakto-globülin içeriği ile iliĢkili bir QTL bildirilmiĢtir (Kemper 

vd. 2018). BTA11 pozisyon:102331407 bp‘da QTL:215332 derialtı yağ kalınlığı, 

QTL:56615 süt bütrik asit ve QTL:56616 süt palmitik asit içeriği ile iliĢkili SNP‘ler 

olarak bildirilmiĢtir (Martins vd. 2021; Bouwman vd. 2012). NTNG2 geni ile ilgili 

sığırlar üzerinde bir çalıĢma tespit edilememiĢ olup, bu çalıĢmanın bulguları olan 

NTNG2 geni ve BTA11 üzerindeki pozisyonlar KET için daha çok araĢtırılması 

önerilmektedir.  

KET için BTA11 rs41255381 (pozisyon:102372360 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde SETX (pozisyon:102369737-102461067 bp) geni 

bulunmaktadır. Senataksin geni olarak bilinen SETX geni, NTNG2 gibi BTA11‘e yakın 

mesafede bulunmakta ve NTNG2 geni ile ortak özelliklere sahip bir gen olarak 

görülmektedir. SETX geni için sığırlar üzerinde yapılan çalıĢmalar olmamakla birlikte 

insan üzerinde yapılan bir çalıĢmada bir RNA/DNA helikazı olan SETX veya senataxin, 

transkripsiyon, nörogenez ve DNA hasarı yanıtlarında önemli bir rol oynadığı 

bildirilmiĢtir (Groh vd. 2017; Richard vd. 2013). Ayrıca, BTA11 pozisyon:102372360 

bp‘da QTL:215332 derialtı yağ kalınlığı, QTL:56615 süt bütrik asit ve QTL:56616 süt 

palmitik asit içeriği ile iliĢkili QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Martins vd. 2021, 

Bouwman vd. 2012). BTA11 üzerinde bulunan ve lipid metabolizmasında meydana 

gelen anomaliler sonucunda oluĢan KET gibi metabolik hastalığıyla iliĢkisi olduğunu 

düĢündüğümüz SETX ve NTNG2 genlerin ve SNP‘lerin daha çok araĢtırma yapılması 

önerilmektedir.  

KET için BTA14 rs111011634 (pozisyon:4606904 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde TRAPPC9 (pozisyon:4228569-4616563 bp) geni 

bulunmaktadır. BTA14 üzerinde bulunan TRAPPC9 geni, inflamasyon ve doğal 
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bağıĢıklıkta önemli bir role sahip olan nükleer faktör kappa B (NF-κB) ailesinin hayati 

bir üyesi olarak bilinmektedir (Khan vd. 2020). TRAPPC9 geni ile ilgili makaleler 

incelendiğinde, Çin Siyah Alaca ırkı sığırlarda yapılan GWAS çalıĢmasında mastitis 

duyarlılığının bir göstergesi olarak somatik hücre skoru ile ilgili genlerden birinin 

TRAPPC9 geni olduğu bildirilmiĢtir (Wang vd. 2015). Hu koyunlarında kuyrukta yağ 

depolanması ile ilgili özelliklerin araĢtırıldığı bir çalıĢmada ise TRAPPC9 geninin yağ 

birikimi mekanizmasında görev aldığı bildirilmiĢtir (Cui vd. 2022). Siyah Alaca ırkı 

sığırlarda süt üretimi ile iliĢkili genlerin araĢtırıldığı bir baĢka çalıĢmada ise süt üretim 

ile TRAPPC9 geni arasında bir iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Bakhshalizadeh vd. 2021). 

BaĢka bir çalıĢmada ise TRAPPC9 geninin Staphylococcus Aureus'un neden olduğu 

sığır mastitisine karĢı direnç üzerinde etkisi olduğu bildirilmiĢtir (Mi vd. 2020).  

TRAPPC9 geni içerisinde distosi, ayak bacak durumu, ayak açısı, üretken yaĢam süresi, 

doğum oranı vb. özelliklere etki eden (QTL:47477, QTL:47489, QTL:47481, 

QTL:47468, QTL:47467, QTL:47496, QTL:47485, QTL:47472 ve QTL:47477) 

QTL‘ler bildirilmiĢtir (Cole vd. 2011). BTA14 rs111011634‘te QTL:26579‘nin süt yağ 

yüzdesinde etkili bir bölge olduğu bildirilmiĢtir (Meredith vd. 2012). BTA14 

pozisyon:4606904 bp‘da bulunan pek çok QTL süt verimi ve süt bileĢenleri üzerine 

etkili olduğu görülmektedir. KET lipid metabolizmasının bozulması ve keton 

cisimciklerinin kandaki oranının artması sonucu hayvanda genel bir sağlık durumu 

etkilediği için genel sağlık durumu iyi olmayan bir hayvanın döl, süt ve et verimlerini 

olumsuz etkileneceği ifadesi kabul görmektedir. Ketosiz için bu çalıĢmada BTA14 

üzerinde olan TRAPPC9 geni ve posizyonların KET ile iliĢkili görülmektedir. 

TRAPPC9 geni için yapılan çalıĢmalarda yağ birikimi, mastitis ve süt verimi ile olan 

iliĢkileri olduğu görülmektedir. Bu çalıĢma bulguları ile litaretür sonuçları ortak görüĢ 

olarak çalıĢmayı destekler nitelikte olması nedeniyle KET için TRAPPC9 geni ve 

posizyonlarda tespit edilen SNP‘ler daha çok araĢtırılması önerilmektedir.  

KET için BTA19 rs109275827 (pozisyon:5654722 bp)‘da SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu 

pozisyonun yakınlarında CCT6B (pozisyon:15447890-15483855 bp) ve TMEM132E 

(pozisyon:15791257-15806321 bp) genleri bulunmaktadır. Uruguay merinos ırkı 

koyunlarda yün, büyüme ve üreme özellikleriyle iliĢkili genomik bölgeler üzerine 

yapılan bir çalıĢmada CCT6B geninin hayvanın canı ağırlık artıĢına etki bir gen olduğu 
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bildirilmiĢtir (Ramos vd. 2023). Ġnsanlar üzerine yapılan bir çalıĢmada CCT6B geninin 

testiste yüksek seviyelerde eksprese edildiği ve sperm hücre iskeletinin 

düzenlenmesinden sorumlu olduğu ve CCT6B'nin yüksek ekspresyonunun testis germ 

hücre tümörleri ile iliĢkili olarak biyobelirteç görevi gördüğü bildirilmiĢtir (Panner 

Selvam vd. 2020). Nelore sığırlarında et kalitesi ve et verimi ile iliĢkili SNP‘lerin 

araĢtırıldığı bir çalıĢmada CCT6B geninin glutatyon redoks tepkimesinde görev aldığı 

ve et verimi ile iliĢkisi olduğu bildirilmiĢtir (Silva vd. 2016). Litaretür sonuçları CCT6B 

geninin et verimi ve kalitesi üzerine etkili olduğu, bu çalıĢmada ise CCT6B geninin 

KET üzerine etkili bir gen olabileceği tespit edilmiĢtir.  Litaretür sonuçları ve çalıĢma 

sanuçları daha çok sayıda materyal ve araĢtırmalar ile desteklenmesinin gerektiği 

düĢünülmektedir.  

BTA19 üzerinde olan TMEM132E genide CCT6B geni ile aynı kromozom üzerinde 

bulunmaktadır. Nelore sığırlarında yapılan bir çalıĢmada TMEM132E geninin kas gen 

ekspresyonunu ve onun mineral içeriğinde epigenetik bir etki gösterdiği bildirilmiĢtir 

(Afonso vd. 2023). Ayrıca, BTA19 pozisyon:15654722 bp‘da QTL:65864 klinik 

mastitis ve QTL:3623 ile QTL:10446 somatik hücre skoruyla ilgili QTL‘ler olarak 

bildirilmiĢtir (Tiezzi vd. 2015, Bennewitz vd. 2003). Aynı zamanda bu pozisyonda 

bulunan pek çok QTL sığır vücut özellikleri ve süt bileĢenleri ile ilgili QTL‘ler olarak 

bildirilmiĢtir. 

KET için BTA23 rs41640755 (pozisyon:15656140 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde MED20 (pozisyon:15624399-15696791 bp) geni 

bulunmaktadır. Mediator alt birimi MED20 geni görevleri arasında adipoz dokuların ve 

diyete bağlı obezitenin geliĢimini teĢvik etmek için erken adipogenik kompleksi 

organize etmesi bulunmaktadır. MED20 geni RNA polimeraz II ile etkileĢime giren 

aracı kompleksin bir bileĢen olarak adipogenezin baĢlatılmasında rol oynayan bazı 

erken transkripsiyon faktörlerini bağlayabildiği bildirilmiĢtir (Audano vd. 2022). 

Ayrıca, BTA23 rs41640755‘te QTL:32482 somatik hücre skoruyla ilgili bir QTL ve 

BTA23 pozisyon:15656140 bp‘da QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme yerleĢimi, 

QTL:10336 meme derinliği, QTL:6627 ve QTL:66218 immün sistem, QTL:9918 sperm 

kalitesi üzerine etkili QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Strillacci vd. 2014, Schrooten vd. 
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2004, Leach vd. 2010, Druet vd. 2009). MED20 geninin obezite ile iliĢkisi ve  adipoz 

doku oluĢumu üzerindeki etkisi düĢünüldüğünde MED20 geninin KET oluĢumu ve lipid 

metabolizmasındaki bozukluklarda ortak görüĢü destekleyecek nitelikte olduğu 

düĢünülmektedir.  

KET için BTA23 rs110762232 (pozisyon:16672574 bp)‘da önemli SNP‘ler                     

tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde KLC4 (pozisyon:16660675-16676587 bp)               

geni bulunmaktadır. KLC4 geni hücre aktivitesini ve mikrotübül motor                    

aktivitesini düzenlemede görev almaktadır (Guo vd. 2022). Ġnsanlar üzerine                        

yapılan bir çalıĢmada servix kanseriyle iliĢkisi olduğu bildirilmiĢtir  (Witecka vd. 2021). 

Ayrıca, BTA23 pozisyon:16672574 bp‘de QTL:11373 distosi, QTL:6627 ve 

QTL:66218 immün sistem, QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme yerleĢimi, QTL: 10336 

meme derinliği ile ilgili bildirilmiĢtir ( Seidenspinner vd. 2009, Schrooten vd. 2004, 

Leach vd. 2010). KLC4 geni ile ilgili sığırlar üzerine çok az çalıĢma olması nedeniyle, 

bu çalıĢmada KET ile iliĢkisinin olduğunu tahmin ettiğimiz KLC4 genin görevleri ve 

etki yolakları üzerine daha fazla çalıĢmanın yapılmasının uygun olacağı  

düĢünülmektedir.  

KET için BTA23 rs110985849 (pozisyon:16697867 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde PTK7 (pozisyon:16677835-16740809 bp) geni 

bulunmaktadır. PTK7 geni hakkında yapılan çalıĢmalarda, insanda  embriyonik   

aĢamada meydana gelen nörol tüp anomalilerinin temelinde ki genetik yapıda PKT7 

geninin mutasyonununda olduğu ve nörol tüp anomali mekanizması çok karmaĢık 

olduğu için daha fazla çalıĢmanın yapılması gerektiği bildirilmiĢtir (Wang vd. 2016). 

BaĢka bir çalıĢamda PTK7 geni ile kolorektal  kanseri arasındaki iliĢki tanımlanmıĢtır 

(Miao vd. 2022). Ayrıca, BTA23 rs110985849‘da bulunan QTL: 23914 metabolik vücut 

ağırlığı, BTA23 pozisyon:16697867 bp‘da QTL:11373 distosi, aynı pozisyonda bulunan 

QTL:6627 ve QTL:66218 immün sistem, QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme 

yerleĢimi ile QTL:10336 meme derinliği ile    iliĢkilendirilmiĢtir (Lu vd. 2013, 

Seidenspinner vd. 2009, Schrooten vd. 2004;   Leach vd. 2010). Litaretür taramalarında 

sığırlar üzerinde PTK7 geni ile ilgili çalıĢamalar bulunamamıĢtır. Bu çalıĢmada KET ile 

iliĢkisi düĢünülen PTK7 geni ve ilgili posizyonların sığır ırklarında daha fazla çalıĢma 
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yapılması önerilmektedir.  

KET için BTA23 rs41640101 (pozisyon:16777244 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde CUL9 (pozisyon:16757276-16794942 bp) geni 

bulunmaktadır. CUL9 geni, E3 ubikuitin ligazlarının cullin ailesinin bir üyesi olup, 

ağırlıklı olarak sitoplazmada lokalize olmaktadır. Farelerde CUL9 geninin silinmesi, 

artan DNA hasarı, yaygın anöploidi, spontan tümör geliĢimini hızlandırdığı ve CUL9 

geni p53'e bağlanarak, ektopik olarak eksprese edildiğinde hücre apoptozuna neden 

olduğu bildirilmiĢtir (Li vd. 2017). Lumpy Skin Disease (LSD) virüsü ile enfekte olmuĢ 

kuzu testis hücrelerinin miRNA profili incelendiğinde, CUL9 geninin çok önemli bir 

p53 aktivatörü olduğu ve çoğunlukla p53 yoluyla genomik bütünlüğün korunmasıyla 

birlikte hücre proliferasyonunu düzenlediği ve MTCL1, CLASP'ler ve AKAP450/CG-

NAP genleri ile etkileĢime girerek golgide türetilen ikrotübüllerin stabil bir mikrotübül 

ağına geçmesini kolaylaĢtırdığı bildirilmiĢtir (Pantita vd. 2023). Lipoliz, lipoprotein 

lipazdan (LPL) kaynaklanmakta olup, sütün organoleptik değerini kötü tatlara neden 

olarak etkilemektedir. Ġnek sütünde lipoliz ve lipoprotein lipaz aktivitesinin 

düzenlenmesi üzerine yapılan bir çalıĢmada HID1, SURF4 ve CUL9 genlerinin sütteki 

lipolitik sürecinin varsayılan inhibitörleri olarak tanımlanmıĢtır (Delosière vd. 2023). 

Bu çalıĢmada KET ile ilgisi olduğu düĢünülen CUL9 geni için  litaretür sonuçları olan 

LSD hastalığı, hücre adoptozu, insanlarda kontrolsüz tümör geliĢimi ve sütte lipoliz 

aktivitesinde görev yaptığı görülmektedir. Ayrıca, BTA23 pozisyon:16777244 bp 

QTL:11373 distosi, aynı pozisyonda QTL:6627 ve QTL:66218 immün sistem, 

QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme yerleĢimi ve QTL:10336 meme derinliği ile 

iliĢkilendirilmiĢtir (Seidenspinner vd. 2009, Schrooten vd. 2004; Leach vd. 2010). Bu 

çalıĢmada ise CUL9 geni ile KET arasındaki iliĢki yeni bir bulgu olarak tespit 

edilmiĢtir. KET için CUL9 geni, pozisyonların ve SNP‘lerin daha fazla çalıĢma ile 

desteklenmesi uygun görülmüĢtür. 

KET için BTA23 rs29011724 (pozisyon:17013312 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde TJAP1 (pozisyon:17001275-17025374 bp) geni 

bulunmaktadır. TJAP1 (trophectoderm) geni sığırlarda koloni uyarıcı faktör 3'ün 

(CSF3) olgunlaĢan oosit ve geliĢen embriyo üzerindeki etkilerinde TJAP1geni ile CSF3 
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geninin ortak etkili olduğu bildirilmiĢtir (Jannaman vd. 2020). Bu çalıĢmada KET ile 

iliĢkisi olduğunu düĢünülen TJAP1 geni ve sığırları üzerine etkileri konusunda daha çok 

çalıĢma yapılması gerektiği düĢünülmektedir. BTA23 rs29011724, QTL:238544‘in 

SCS, BTA23 pozisyon:17013312 bp‘da QTL:11373 distosi, aynı pozisyonda QTL:6627 

ve QTL:66218 immün sistem, QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme yerleĢimi ve 

QTL:10336 meme derinliği ile iliĢkilendirilmiĢtir (Ilie vd. 2021, Seidenspinner vd. 

2009, Schrooten vd. 2004; Leach vd. 2010). KET için yeni bir bulgu olan TJAP1geni, 

pozisyon ve SNP‘lerin daha fazla çalıĢma ile desteklenmesi uygun olacağı 

düĢünülmektedir. 

KET için BTA23 rs41640801 (pozisyon:17224191 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun yakınlarında MRPS18A (pozisyon:17151839-17168528 bp)  

ve LOC101904647 (pozisyon:17224394-17251769 bp) genleri bulunmaktadır. 

MRPS18A geni görevleri üzerine yapılan çalıĢmalarda ineklerde FSH hormonu altında 

oosit geliĢimini etkileyen mitokondriyal genlerin mitokondriyal yıkım ve translasyon 

süreçlerinde rol oynayan önemli genler arasında yer aldığı, ATP sentezi yapısındaki rolü 

aracılığıyla mitokondriyal yıkım ve ATP üretimi ile iliĢkili yollarda denge kurmaya 

çalıĢan ATP5C1 geni ile birlikte çalıĢtığı bildirilmiĢtir (Fardahi vd. 2020). Nijerya yerli 

tavuklarınında ısı stresi ile ilgili yapılan bir çalıĢmada MRPS18A geninin kemik 

oluĢumunda yer alan ısı Ģok faktörleri ile iliĢkili kemik mineralizasyonunun bir 

parçasında etkili aday gen olduğu bildirilmiĢtir (Rachman vd. 2024). Litaretür bulgular 

incelendiğinde MRS18A geninin ATP üretiminde görev aldığı görülmektedir. BTA23 

pozisyon:17224191 bp‘da QTL:11373 distosi, aynı pozisyonda QTL:6627 ve 

QTL:66218 immün sistem, QTL:10338 ve QTL:10339 ön meme yerleĢimi ile 

QTL:10336 meme derinliği ile iliĢkilendirilmiĢtir (Seidenspinner vd. 2009, Schrooten 

vd. 2004, Leach vd. 2010). KET‘in ATP metabolizmasıyla yakın iliĢki bir metabolik 

hastalık olması nedeniyle bu çalıĢmanın KET ile iliĢkisi litaretürler bakımından 

desteklenmektedir. 

KET için BTA24 rs109722348 (pozisyon:30468614 bp), rs109736258 

(pozisyon:30503642 bp) ve rs110839120 (pozisyon:30513490 bp)‘da önemli SNP‘ler 

tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonlara yakın mesafede AQP4 (pozisyon:30362738-30377281 
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bp)  ve LOC100849762 (pozisyon:30542460-30579670 bp) genleri bulunmaktadır. 

Yüksek rakımlı bölgelere adapte olmuĢ hayvanlarda hipoksi stresine karĢı beyin hücresi 

direnci, yaĢama gücü ve türlerin çevreye uyumunu destekleyen kritik süreçlerin genetik 

yapısında AQP4 geni bulunduğu, çalıĢma materyali olan yak beyninin birçok 

bölgesinde AQP4 geni ekspre edildiği, hem protein hem de haberci RNA (mRNA) 

seviyelerinin alçak rakımlı sığırlara göre önemli ölçüde düĢük olduğu bildirilmiĢtir 

(Ding vd. 2020).  Sığırlarda oosit küme kompleksinde (COC) ve blastosistlerinde 

AQP'lerin varlığı ve mRNA seviyelerini belirlenmesinin hedeflendiği bir çalıĢmada 

sığır embriyosunun biyolojik iĢlevlerinde AQP ailesi ve AQP4 geninin iĢlevsel olduğu 

bildirilmiĢtir (Petano-Duque vd. 2022). Ayrıca, AQP4 geni içerisinde bulunan 

QTL:160346 noktası sığır solunum yolları enfeksiyonu ile ilgili olduğu bildirilmiĢtir 

(Neupane vd. 2018). Ayrıca, BTA24 rs109722348 ve rs110839120‘de QTL:138495 ve 

QTL:138496 buzağılamadan sonraki ilk kızgınlık süresi üzerine etkili olduğu 

bildirilmiĢtir (Liu vd. 2017). BTA24 pozisyon:30468614 bp, pozisyon:30503642 bp ve 

pozisyon:30513490 bp‘da tespit edilen QTL‘in birçok makalede genellikle süt somatik 

hücre skoru, immün sistem, 12. Kaburga yağ kalınlığı, hayvanın canlı ağırlığı, 

buzağılama sonrası ilk kızgınlık süresi vb. özelliklerle iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir. 

Bu çalıĢmada vaka kontrol veri setinde FDR testi sonucunda KET metabolik hastalığı 

ile iliĢkili genler, SNP‘ler ve bu gen ile SNP‘e ait yapılan çalıĢmaların değerlendirilmesi 

sonucunda çalıĢma bulguları olan genlerin ve SNP‘in gerek insan gerekse sığır ya da 

deney hayvanlarında hücresel düzeyde birçok iĢleve katıldıkları görülmüĢtür. Bu 

iĢlevler arasında embriyonun geliĢimi, ATP sentezi, hayvanın canlı ağırlığı, kuyruk yağı 

geliĢimi vb. bulunmaktadır. Birçok görevin kökeninde hayvanın enerji kimyasının 

bulunması bu genlerin, SNP‘lerin KET ile iliĢkisini desteklemektedir. AraĢtırma sonucu 

olarak ketosozin genetik mekanizması ve aday genlerin iĢlevleri daha çok araĢtırılması 

gerektiği düĢünülmektedir. 

5.1.4 Laminitis 

Bu çalıĢmada LAME için, GWAS analiziyle iliĢkiler kurulmuĢ olup, LAME‘i etkileyen 

genler ve SNP‘ler belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. ÇalıĢmanın veri seti Bonferroni ve  FDR 
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testlerine tabi tutulmuĢtur.  Bonferroni testinde LAME ile iliĢkili önemlilik arz eden 

SNP‘ler tespit edilmemiĢtir. FDR testinde ise sığırın BTA‘ları üzerinde LAME ile ilgisi 

olduğunu düĢünülen birçok gen ve SNP noktaları tespit edilmiĢtir. FDA tesine göre 

LAME için sığır kromozomları üzerinde BTA6‘da (rs41656198), BTA20‘de 

(rs29019948 ve rs133216555), BTA‘23‘te (rs110698184), BTA25‘te (rs110902197 ve 

rs111021726 ) ve BTA26‘da (rs109412361, rs41648690, rs41584050, rs41584051 ve 

rs109886785) toplam 11 SNP‘nin önem düzeyinde olduğu tespit edilmiĢtir.  

LAME için BTA6 rs41656198 (pozisyon:16085913 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde LOC1019029 (pozisyon:16033063-16158054 bp) geni 

bulunmaktadır. Ayrıca. BTA6 pozisyon:16085913 bp‘da QTL:24619 karkas ağırlığı, 

QTL:24783 canlı ağırlık ve QTL:24647 12. kaburga yağ kalınlığı üzerine etkisi olduğu 

bildirilmiĢtir (Saatchi vd. 2014). Aynı pozisyonda distosi için QTL:24266 ve abomasum 

deplasmanı için QTL:5119 bildirilmiĢtir (Abo-Ismail vd. 2013).  

LAME için BTA20 rs29019948 (pozisyon:6233716 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon yakınlarında LOC785458 (pozisyon:6205294-6206217 bp) ve 

MIR584-6 (pozisyon:6239918-6239993 bp) genleri bulunmaktadır. BTA20 

rs29019948‘de et kalitesi üzerine etki eden QTL:152469 bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 

2017). BTA20 pozisyon:6233716 bp içerisinde QTL:16626 metritis, QTL:213195 yem 

değerlendirme oranı, QTL:66208 immün sistem, QTL:4561 paratüberküloz ve birçok 

QTL vücut özellikleri ve süt bileĢenleriyle iliĢkilendirilmiĢtir (Brunes vd. 2021; Leach 

vd. 2010; Guarini vd. 2019; Gonda vd. 2007).  

LAME için BTA20 rs133216555 (pozisyon:6272822 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon yakınlarında MIR584-6 (pozisyon:6239918-6239993 bp) ve 

MSX2 (pozisyon:6360600-6365490 bp) genleri bulunmaktadır. BTA20 pozisyon: 

6272822 bp‘da bulunan birçok QTL vücut özellikleri, metritis, immün sistem ve süt 

bileĢenleri ile iliĢkilendirilmiĢtir (Brunes vd. 2021; Leach vd. 2010; Guarini vd. 2019; 

Gonda vd. 2007). BTA20‘de rs133216555‘te bulunan MSX1 geni üzerine yapılan bir                              

çalıĢmada, transkripsiyon faktörü MSX1 geninin baskılanması in vitro sığır   

implantasyon öncesi 8 hücreli yapı esnasında embriyo geliĢimini                             
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geciktirdiği bildirilmiĢtir (Tesfaye vd. 2010). BaĢka bir çalıĢmada Tesfaye ve 

arkadaĢlarının çalıĢmasını doğrular nitelikte olup, farelerde yapılan bir çalıĢma                        

ile MSX1 ve MSX2 genlerinin fare fetal germ hücre mayozunun baĢlatılmasında                  

gerekli olduğu bildirilmektedir (Mu vd. 2013). ÇalıĢmalardan da görüldüğü üzere süt 

bileĢenleri, immün sistem, embriyo ve üreme üzerine etkili olan BTA20 üzerindeki 

pozisyonlar LAME ile iliĢkilendirilmiĢtir. LAME hastalığı hayvan refahını oldukça çok 

etkilediği için üreme üzerindede olumsuz sonuçları olabileceği bildirilerde 

görülmektedir.  

LAME için BTA23 rs110698184 (pozisyon:17115236 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde POHL geni bulunmaktadır. BTA23 pozisyon:17115236 

bp‘da bulunan birçok QTL ve BTA25 pozisyon:24541231 bp‘da bulunan birçok QTL 

vücut özellikleri, metritis, immün sistem, distosi ve süt bileĢenleri ile iliĢkilendirilmiĢtir 

(Brunes vd. 2021; Leach vd. 2010; Guarini vd. 2019; Gonda vd. 2007).  

LAME için BTA25 rs110902197 (pozisyon:24541231 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun yakınlarında LOC104968447 (pozisyon:24049009-24051060 

bp) ve C25H16orf82 (pozisyon:24935876-24937932 bp) genleri bulunmaktadır. Bu 

çalıĢmada  BTA6 rs41656198, BTA20 rs29019948, BTA20 rs133216555, BTA23 

rs110698184 ve BTA25 rs110902197 bulunan önemli SNP‘ler LAME için yeni bir 

bulgu olup, iliĢkili bölgelerin daha çok araĢtırılması gerektiği düĢünülmektedir. 

LAME için BTA25 rs111021726 (pozisyon:27028950 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu bölgenin yakınlarında ZNF689 (pozisyon:27014542-27018793 bp) ve 

PRR14 (pozisyon:27033257-27038846 bp) genleri bulunmaktadır. ZNF689 geni ile 

ilgili koyun ve keçilerde yapılan çalıĢmalar bulunmaktadır. ZNF689 geni için, 

koyunlarda yapılan çalıĢmada merinos koyunundaki semen hareketliliği ve keçilerde 

yapılan çalıĢmada ise iskelet kası geliĢiminde etkili bir gen olduğu bildirilmiĢtir (Hodge 

vd. 2023, Yuan vd. 2022). Ayrıca, BTA25 pozisyon:27028950 bp‘da bulunan birçok 

QTL distosi, sindirim sistemi, vücut özellikleri, metritis, bağırsak florası ve süt 

bileĢenleri ile iliĢkilendirilmiĢtir. LAME için, iskelet kas geliĢimi hayvanın canlı ağırlığı 

ve dolayısıyla ayaklara, toynaklara binen yükün artması anlamına geldiği için LAME ile 
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ZNF689 geni arasında bir bağlantı kurulabileceği ve daha fazla çalıĢma ile 

desteklenmesi düĢünülmektedir.  

LAME için BTA26 rs109412361 (pozisyon:43981400 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu posizyonun yakınlarında CPXM2 (pozisyon:43828547-43966115 bp) ve 

CHST15 (pozisyon:44037324-44125199 bp) genleri bulunmaktadır. CPXM2 ile ilgili 

yapılan çalıĢmalarda, Çin Huaxi et ırkı sığırlarda yapılan iliĢki analizi ve gen tanımlama 

çalıĢmalarında CPXM2 (karboksipeptidaz X M14 ailesi, üye 2) geninin iyon 

bağlanması, kas büyümesi ve farklılaĢması ve bağıĢıklık ile ilgili görevleri olduğu 

bildirilmiĢtir (Ma vd. 2021). Sığırlar üzerine yapılan baĢka bir çalıĢmada CPXM2 

geninin uterus iĢlevleriyle ilgili olduğu yönündedir (Hayashi vd. 2017). Siyah Alaca ırkı 

ineklerde süt verimi, yağ verimi ve süt bileĢenlerine etki eden genlerin araĢtırıldığı bir 

çalıĢmada CPXM2 genini bu özelliklere etki eden genler arasında olduğu bildirilmiĢtir 

(Lee vd. 2016b). Barki ırkı koyunların erken büyüme özellikleri üzerine yapılan bir 

çalıĢmada CPXM2 geninin büyüme süreçleri üzerinde bilinen fonksiyonel etkileri olan 

gen olarak görüldüğü bildirilmiĢtir (Abousoliman vd. 2021). Ayrıca, BTA26 

rs109412361‘de QTL:58339 süt sağım hızıyla ilgi QTL olarak bildirilmiĢtir (Marete vd. 

2018b). BTA26 pozisyon:43981400 bp‘da QTL:12210 sütün palmitik asit içeriği, 

QTL:10193 sütün protein verimi, QTL:11242 ve QTL:11241 canlı ağırlık, QTL:11240 

distosi ve QTL:5127 abomasum deplasmanı ile ilgili QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir 

(Morris vd. 2010, Gautier vd. 2006, McClure vd. 2010, Mömke vd. 2008).  

LAME için BTA26 rs41648690 (pozisyon:44810685 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde LOC101907904 (pozisyon:44787633-44811783 bp) 

geni bulunmaktadır. BTA26 rs41648690‘da süt sağım hızına etki eden QTL:158344 

bildirilmiĢtir (Marete vd. 2018b). BTA26 pozisyon:44810685 bp‘da QTL:12210 sütün 

palmitik asit içeriği, QTL:10193 sütün protein verimi, QTL:11242 ve QTL:11241 canlı 

ağırlık, QTL:11240 distosi ve QTL:5127 abomasum deplasmanı ile ilgili QTL‘ler 

olarak bildirilmiĢtir (Morris vd. 2010; Gautier vd. 2006; McClure vd. 2010; Mömke 

vd. 2008).  
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LAME için BTA26 rs41584050 (pozisyon:44835808 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın LOC101907904 (pozisyon:44787633-44811783 bp) ve 

ZRANB1 (pozisyon:44840043-44887613 bp) genleri bulunmaktadır. Çin yak 

sığırlarında ZRANB1 geni üzerine yapılan çalıĢmada, et kalitesi, etin su tutma 

kapasitesi, kas pH'da ZRANB1 geninin etkili olduğu bildirilmiĢtir (Li vd. 2023a). 

BTA26 rs41584050‘de süt sağım hızına etki eden bir QTL:158344 bölgesi bulunmuĢtur 

(Marete vd. 2018b). BTA26 pozisyon:44835808 bp‘da QTL:12210 sütün palmitik asit 

içeriği, QTL:10193 sütün protein verimi, QTL:11242 ve QTL:11241 canlı ağırlık, 

QTL:11240 distosi ve QTL:5127 abomasum deplasmanı ile ilgili SNP‘ler olarak 

bildirilmiĢtir (Morris vd. 2010; Gautier vd. 2006; McClure vd. 2010; Mömke vd. 2008).  

LAME için BTA26 rs41584051 (pozisyon:44915718 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde CTBP2 (pozisyon:44887851-45048603 bp) geni 

bulunmaktadır. CTBP2 geni notch sinyal düzenlemesinde rol oynamaktadır (Mengistie 

vd. 2023). CTBP2'nin protein çoğalma yollarında ve mitokondriyal fonksiyonlarda rol 

oynadığı bildirilmiĢtir (Chinnadurai, 2002 ve 2007;  Hildebrand ve Soriano, 2002; Kim 

ve Youn, 2009). CTBP2 geninin et kalitesinde ve kas geliĢiminde görev aldığı 

bildirilmiĢtir (Hildebrand ve Soriano, 2002). Siyah Alaca ırkı sığırlarda yapılan bir 

çalıĢamda CTBP2 geni üreme özellikleri ile iliĢkili iĢlevlerde diğer genlerle birlikte 

çalıĢtığı bildirilmiĢtir (Cochran vd. 2013). Yapılan çalıĢmalar neticesinde CTBP2 geni 

üreme özellikleri ve et kalitesi üzerine iĢlevsel olduğu görülmektedir. BTA26 

rs41584051‘de süt sağım hızına etki eden bir QTL:158344 bildirilmiĢtir (Marete vd. 

2018b). BTA26 pozisyon: 44835808‘de QTL:12210 sütün palmitik asit içeriği, 

QTL:10193 sütün protein verimi, QTL:11242 ve QTL:11241 canlı ağırlık, QTL:11240 

distosi ve QTL:5127 abomasum deplasmanı ile ilgili olarak bildirilmiĢtir (Morris vd. 

2010; Gautier vd. 2006; McClure vd. 2010; Mömke vd. 2008).  

LAME için BTA26 rs109886785 (pozisyon:46187669 bp)‘da önemli SNP‘ler tespit 

edilmiĢtir. Bu pozisyonun içinde ADAM12 (pozisyon:5848826-46238138 bp) geni 

bulunmaktadır. ADAM12 geni ile ilgili yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, Siyah Alaca 

ırkı ineklerde süt verimi üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir (Li vd. 2024). ADAM12 ve 

PAPPA2'nin her ikisinin büyüme bozukluklarında ortak çalıĢan genler olarak 
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bildirilmiĢtir (Raymond vd. 2020). ADAM12 geninin meme bezi morfolojisinde görev 

yaptığı bildirilmiĢtir (Pausch vd. 2016). Ayrıca, BTA26 rs109886785‘te QTL:25734 ‗te 

süt verimini etkileyen bir QTL olarak bildirilmiĢtir (Meredith vd. 2012). LAME ile 

iliĢkili olduğunu düĢündüğümüz ve pozisyon:46187669 bp içerisinde yer alan ADAM12 

geninin birçok fizyolojik olayda ve verim özelliklerinde yer aldığı araĢtırmalarda 

görülmektedir. BTA26 pozisyon:46187669 bp‘da QTL:12210 sütün palmitik asit 

içeriği, QTL:10193 sütün protein verimi, QTL:11242 ve QTL:11241 canlı ağırlık, 

QTL:11240 distosi ve QTL:5127 abomasum deplasmanı ile ilgili QTL‘ler olarak 

bildirilmiĢtir (Morris vd. 2010; Gautier vd. 2006; McClure vd. 2010; Mömke vd. 2008). 

Bu çalıĢmada BTA26 rs109412361, BTA26 rs41648690, BTA26 rs41584050, BTA26 

rs41584051  ve BTA26 rs109886785 ile bu pozisyonların içnide yada yakınların olan 

CPXM2 ve ADAM12 geni LAME için yeni bir bulgu olup, daha fazla materyal ile 

desteklenmesi düĢünülmektedir. 

5.1.5 Mastitis 

Bu çalıĢmanın GWAS analizi sonucuna göre,  MAST ile iliĢkisi olan birçok SNP ve 

genler belirlenmiĢtir. ÇalıĢmanın veri seti Bonferroni ve  FDR testlerine tabi 

tutulmuĢtur.  Bonferroni testinde vaka durumu MAST için 3 SNP ve FDR testinde ise15 

SNP önemlilik düzeyinde olduğu tespit edilmiĢtir. Bonferroni testine göre BTA4‘te 

(rs133577863), BTA17‘de (rs41641183) ve BTA24‘te (rs109467990) toplam üç SNP 

MAST ile iliĢkisi tespit edilmiĢtir. FDA testine göre ise BTA4‘te (rs446835931, 

rs437402990 ve rs133577863) üç SNP, BTA13‘te (rs41691619) bir SNP, BTA15‘te 

(rs135984951) bir SNP, BTA16‘da (rs41569572, rs43028823, rs41596552, 

rs109807671 ve rs41593666) beĢ SNP, BTA17‘de (rs41641183, rs41845660 ve 

rs110588231) üç SNP, BTA21‘de (rs109500593) bir SNP ve BTA24‘te (rs109467990) 

bir SNP toplamda 15 SNP MAST ile iliĢkilendirilmiĢtir.  

MAST ile ilgili FDR analiz sonuçlarına göre, MAST için BTA4 rs446835931 ve 

rs437402990 iki SNP (pozisyon:114437877-114446132 bp) önemli bulunmuĢtur. Bu 

pozisyonda SLC4A2 geni bulunmaktadır. SLC4A2 geni (pozisyon:114435563–

114450607 bp) içerisinde mastitis için QTL:178443 ve süt somatik hücre skoru için 
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QTL:122084 olduğu bildirilmiĢtir (Durán vd. 2017, Oliveira vd. 2019).  Yapılan bir 

çalıĢmada SLC4A2 geni içerisinde bulunan QTL:23181‘nin ineklerde süt bileĢeninde 

bulunan B12 vitaminine etki ettiği bildirilmiĢtir (Rutten vd. 2013). Kırmızı angus 

sığırlarında yapılan bir araĢtırmada SLC4A2 genindeki bir delesyon mutasyonunun 

osteopetroz ile iliĢkisi araĢtırılmıĢ ve araĢtırma bulguları arasında SLC4A2 fonksiyon 

kaybının erken hücre ölümüne neden olduğu ve bu nedenle SLC4A2 geninin osteoperoz 

ile iliĢkili bir gen olabileceği bildirilmiĢtir (Meyers vd. 2010). Tez çalıĢmasında 

SLC4A2 geni MAST ile ilgili bir gen olarak düĢünülmektedir. Bu yeni bulgunun daha 

fazla çalıĢma ile araĢtırılması önerilmektedir. 

MAST için BTA4 rs133577863 (pozisyon:114461820 bp)‘da önemli SNP‘ler hem 

Bonferrion hem de FDR analizlerinde tespit edilmiĢtir. Bu pozisyonda AGAP3 geni 

(pozisyon:144460894-114517867 bp) bulunmaktadır. BTA4 kromozomu üzerinde 

bulunan AGAP3 geni çok yakın pozisyonda bulunan SLC4A2 geni ile ortak QTL 

etkileri göstererek MAST ve süt somatik hücre skoru üzerine etkileri bildirilmiĢtir 

(Duran vd. 2017; Oliveira vd. 2019).  AGAP3 geni için insanlar üzerine yapılan bir 

çalıĢmada insanlarda diyastolik kan basıncı, sistolik kan basıncı ve vücut büyüklüğü 

fenotiplerine katkıda bulunabileceği bildirilmiĢtir (Takahashi vd. 2021). BaĢka bir 

çalıĢmada hayvanın büyüme performansının vücut ağırlığı, günlük canlı ağırlık artıĢı ve 

büyüme hızı ile iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (Sohail vd. 2010). Bir baĢka çalıĢmada 

AGAP3 geninin sıcak ortamlarda keçinin hayatta kalması için hücresel stres tepkisinin 

düzenlenmesinde rol oynadığı bildirilmiĢtir (Li vd. 2023b). Bu çalıĢmada AGAP3 

geninin MAST ile iliĢkili olabileceği düĢünülmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA13 rs41691619‘da (pozisyon:49624737 bp)‘da önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın LOC104973806 (pozisyon:49570490-

49584250 bp) ve LOC104973807 (pozisyon:49640553–49643897 bp) genleri 

bulunmaktadır. Aynı zamanda BTA13 rs41691619‘da pozisyon:49624737 bp‘da 9 

QTL‘in süt bileĢenleriyle ilgili olduğu bildirilmiĢ olup, QTL:177802, QTL:177844, 

QTL:178098, QTL:178163, QTL:178220, QTL:178296 süt yağ verimi QTL:178235 ve 

QTL:178570 süt protein verimi ile QTL:178277 süt somatik hücre skoruyla iliĢkili 

olarak bildirilmiĢtir (Oliveira vd. 2019). 
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MAST için FDR analizinde BTA15 rs135984951‘de (pozisyon:24217428 bp)‘da önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyonda TTC12 geni pozisyon:24207543–24254199 bp 

arasında bulunmaktadır. TTC12 geni ile MAST arasında bir iliĢki olabileceği 

düĢünülmektedir. TTC12 geni ile ilgili yapılan çalıĢmalarda, insan solunum 

hücrelerinde ve sprem kamçısında bulunan hareketli kirpiklerin içindeki dynein 

kollarının bir araya getirilmesinde önemli bir rol oynadığı bildirilmiĢtir (Thomas vd.  

2020). Ġnsanlarda yapılan bir çalıĢma TTC12 genini, özellikle sperm hareketliliğinin 

azalması ve spermde artan morfolojik anormalliklerle karakterize edilen bir durum olan 

astenoteratozoospermiye bağlı olarak erkek kısırlığıyla bağlantılı 40 genden biri olarak 

tanımlamıĢtır (Meng vd. 2023). Sığırlarda, özellikle Siyah Alaca ırkında TTC12 geni 

spermin dondurulma öncesi kalite özellikleriyle iliĢkili bir aday gen olarak önerilmiĢtir 

(Abril-Parreño vd. 2023). Ayrıca, TTC12 genin Murrah mandasında ilk buzağılama 

yaĢıyla iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir (George vd. 2023). TTC12 genin hem erkek hem de 

diĢi doğurganlığında önemli rolü olduğu ve TTC12 geni yokluğunda özellikle sperm 

motilitesinde ve sperm konsantrasyonunda azalmaya yol açtığı bildirilmiĢtir 

(Ghoreishifar vd. 2023). Ayrıca BTA15 rs135984951 pozisyon: 24217428 bp‘da 

QTL:1525 süt yağ verimi, QTL:1526 süt enerji verimi ve QTL:1527 süt protein verimi 

ile iliĢkili 3 QTL ve BTA15 rs135984951 pozisyon:24217428 bp‘da QTL:56351 süt 

kaprik asid içeriği, QTL:56352 süt miristik asid içeriği ile ilgili 2 QTL bildirilmiĢtir 

(Harder vd. 2006, Bouwman vd. 2011). Bu çalıĢmada BTA15 rs135984951 bir SNP 

(pozisyon: 24217428 bp) MAST için önemli bir bulgu olarak değerlendirilmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA16 rs41569572 (pozisyon:4628745 bp)‘de önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyona yakın IL24 (pozisyon:4608555-4614186 bp) ve 

LOC104974371 (pozisyon:4642709-4645713 bp)  genleri tespit edilmiĢtir. Angus 

sığırlarında yapılan bir çalıĢmada BTA16 rs41569572 (pozisyon:152402 bp)‘de bulunan 

SNP‘in etin yağ asidi bileĢeninde önemli olduğu bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 2017).  

BaĢka bir çalıĢmada BTA16 rs41569572 pozisyon:4628745 bp‘de QTL:4504 süt verimi 

ve QTL:4505 süt protein verimi ile iliĢkili 2 QTL olarak bildirilmiĢtir (Lillehammer vd. 

2007). Diğer bir çalıĢmada ise QTL:178122, QTL:178344, QTL:177954 ve 

QTL:177987 süt verimi ile iliĢkili olarak bildirilmiĢtir (Oliveira vd. 2019). BTA16 

kromozomu üzerinde bulunan gen ve QTL‘ler süt verimi ile iliĢkili olarak bildirildiği 
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yapılan litaretür sonuçlarında görülmüĢtür. Bu çalıĢmanın sonuçları, bildiriler ile aynı 

yönde olup, Bonferroni ve FDR yöntem ile belirlenen noktaların MAST ile iliĢkisi 

olabileceği düĢünülmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA16 rs43028823 (pozisyon:8354209 bp)‘te önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyona yakın LOC101903754 (pozisyon:8241639–

8242992 bp) ve LOC100848559 (pozisyon:8718088–8739840 bp) genleri ile BTA16 

rs43028823‘te iki QTL tespit edilmiĢtir. Bu QTL‘den QTL:26368 süt protein ve 

QTL:25630 süt verimi ile iliĢkili SNP‘ler olduğu bildirilmiĢtir (Meredith vd. 2012). 

BTA16 rs43028823‘te bildirilen QTL‘ler çalıĢma bulgularını doğrular nitelikte 

olmaktadır.  

MAST için FDR analizinde BTA16 rs41596552 (pozisyon:10623189 bp)‘da önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyona yakın TRNAK-UU (pozisyon:10310597-10310669 

bp) ve HMGB1P1 (pozisyon:1105779-11059019 bp) genleri tespit edilmiĢtir. BTA16 

rs41596552 pozisyon:10623189‘da QTL:4504 süt verimi ve QTL:4505 süt protein 

verimi ile iliĢkili 2 QTL olarak bildirilmiĢtir (Lillehammer vd. 2007). Literatür sonuçları 

ile çalıĢma  bulguları ortak değerledirildiğinde ilgili QTL‘lerin MAST ile iliĢkili 

olabileceği düĢünülmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA16 rs109807671 (pozisyon:10654894 bp)‘de önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın TRNAK-UUU (pozisyon:10310597-

10310669 bp) ve HMGB1P1 (pozisyon:11057796-11059019 bp) genleri ile BTA16 

rs109807671‘de sığırlarda yağsız et verimi ile iliĢkili QTL:37042 tespit edilmiĢtir 

(Doran vd. 2014). Aynı zamanda BTA16 rs109807671 pozisyon:10654894 bp‘da 

QTL:4504 süt verimi ve QTL:4505 süt protein verimi ile iliĢkili 2 SNP olarak 

bildirilmiĢtir (Lillehammer vd. 2007). Literatür sonuçları ile çalıĢma  bulguları ortak 

değerledirildiğinde ilgili pozisyon, gen, QTL ve SNP‘lerin MAST ile iliĢkili olabileceği 

düĢünülmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA16 rs41593666 (pozisyon:69542463 bp)‘da önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyon içinde PLA2G4A geni bulunmaktadır. PLA2G4A 
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geni içinde QTL:160220‘nin sığırlarda solunum yolu hastalığına yatkınlıkta etkili bir 

QTL olduğu bildirilmiĢtir (Neupane vd. 2018). MAST‘ın ineklerde görülme sıklığına 

bakıldığında, genellikle doğum sonrası süt veriminin artıĢ yaĢadığı postpartum 3.-4. 

haftalara denk geldiği görülmektedir. Ġneğin bu haftalarda bağıĢıklık sistemi fizyolojik 

değiĢimler nedeniyle düĢük düzeyde olmaktadır. Ġnekte düĢen bağıĢıklık sistemi 

hayvanın her türlü enfeksiyona yakalanma riskini artıracağından solunum yolu 

enfeksiyonuna yatkınlıkta görevli PLA2G4A geninin, MAST içinde ilgili bir gen 

olabileceği düĢündürmektedir. 

MAST için Bonferroni ve FDR analizlerinde BTA17 rs41641183 (pozisyon:61853532 

bp)‘te önemli SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın LOC104974662 

(pozisyon:61534813-61564627 bp) ve TRNAG-CCC (pozisyon:61859860-61859932 

bp) genleri bulunmaktadır. BTA17 pozisyon:61853532 bp‘da QTL:11327 süt verimi ve 

QTL:11325 süt yağ verimi ile iliĢkili QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Höglund vd. 2009). 

Aynı BTA17 pozisyon:61853532 bp‘da QTL:2679 ve QTL:2556 süt protein verimi ile 

QTL:2560 süt verimi ile iliĢkili üç QTL olarak bildirilmiĢtir (Ashwell vd. 2004). 

MAST için FDR analizlerinde BTA17 rs41845660 (pozisyon:65519800 bp)‘da önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyon içerisinde ANKRD13A geni (pozisyon:65517937-

65552128 bp) tespit edilmiĢtir. BTA17 pozisyon:65519800 bp‘da QTL:11327 süt 

verimi ve QTL:11325 süt yağ verimi ile iliĢkili 2 QTL olarak bildirilmiĢtir (Höglund vd. 

2009). Aynı pozisyonda QTL:56632 süt miristoleik asid içeriği, QTL:56633 süt 

palmitoletik asid içeriği, QTL:2679 ve QTL:2556 süt protein verimi, QTL:2560 süt 

verimi ve QTL:2561 süt yağ yüzdesi ile iliĢkili QTL‘ler olarak tespit edilmiĢtir 

(Bouwman vd. 2012; Ashwell vd. 2004; Plante vd. 2001). MAST için ANKRD13A 

geninin değerlendirilebileceği düĢünülmektedir. 

MAST için FDR analizinde BTA17 rs110588231 (pozisyon:65891668 bp)‘de önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Pozisyon içerisinde MMAB geni (pozisyon:65882886-

65892450 bp) bulunmaktadır. Sığırlarda MMAB geni ile ilgili bir çalıĢma 

bulunmamaktadır. Bu çalıĢmada MMAB geni ile MAST iliĢkilendirilmiĢtir. MAST için 

MMAB geninin daha fazla çalıĢma ile desteklenmesi düĢünülmektedir. Aynı zamanda, 
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BTA17 pozisyon:65891668 bp‘da QTL:11327 süt verimi ve QTL:11325 süt yağ verimi 

ile iliĢkili önemli 2 SNQTL‘ler olarak tespit edilmiĢtir (Höglund vd. 2009). Aynı 

pozisyonda QTL:56632 süt miristoleik asid içeriği, QTL:56633 süt palmitoletik asid 

içeriği, QTL:2679 ve QTL:2556 süt protein verimi, QTL:2560 süt verimi ve QTL:2561 

süt yağ yüzdesi üzerine etki eden QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Bouwman vd. 2012; 

Ashwell vd. 2004; Plante vd. 2001).  

MAST için FDR analizinde BTA21 rs109500593 (pozisyon:16577265 bp)‘de önemli 

SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyona yakın SV2B geni (pozisyon:16214668-16461527 

bp) ve LOC107131594 geni (pozisyon:16597455-16720913 bp) bulunmaktadır. BTA21 

pozisyon:16577265 bp içerisinde QTL:2589 süt verimi ile iliĢkili QTL olarak 

bildirilmiĢtir (Viitala vd. 2003). BTA21 pozisyon:16577265 bp‘da QTL:1708 sütün 

somatik hücre skoru ile iliĢki olduğu bildirilmiĢtir (Schnabel vd. 2005). BTA21 

pozisyon:16577265 bp‘da QTL:5451 klinik mastitisle iliĢkili olduğu bildirilmiĢtir 

(Schulman vd. 2004). Bu çalıĢmada BTA21 üzerindeki posizyonlar MAST ile 

iliĢkilendirildiği için litaretür sonuçları çalıĢma sonuçlarını destekler nitelikte 

olmaktadır. 

MAST için Bonferrion ve FDR analizlerinde BTA24 rs109467990 (pozisyon:1376789 

bp)‘da önemli SNP‘ler bulunmuĢtur. Bu pozisyona yakın TRNAK-UUU geni 

(pozisyon:1997468-1997540 bp) ile LOC104975719 geni (pozisyon:1314748-1317491 

bp) bulunmaktadır. MAST için yeni bir bulgu olan BTA24 kromozomu üzerindeki 

rs109467990 (pozisyon:1376789 bp)‘ın daha çok materyal ve araĢtırma ile 

desteklenmesi uygun olacağı düĢünülmektedir. 

5.1.6 Metritis 

Uterus hastalığı olan metritis için 5 farklı iĢletmede kayıt altına alınan vaka veri seti ile 

GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına baktığımızda, BTA7, BTA11 ve BTA6 

kromozomları üzerinde 3 SNP‘nin MET açısında önemli düzeyde çıktığı görülmüĢtür. 

Bonferroni analizin yöntemine göre önemli SNP‘ler tespit edilmemiĢken, FDR analiz 

yöntemiyle yapılan değerlendirmede 3 SNP, MET için önemli olarak tespit edilmiĢtir. 
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MET için FDR analizine göre BTA7 rs109608698 (pozisyon:86421967 bp)‘de önemli 

SNP ‗ler tespit edilmiĢtir. BTA7 rs109608698 (pozisyon:86421967 bp)‘de EDIL3 geni 

yer almaktadır. EDIL3 geni içerisinde bulunan QTL:215258, QTL:215259 ve 

QTL:215260‘ın buzağının emme refleksi üzerine etki eden QTL‘ler olduğu 

bildirilmiĢtir (Dreher vd. 2019). Ayrıca, BTA7 rs109608698‘de QTL:152449 et kalitesi 

üzerine etkili bir QTL olarak bildirilmiĢtir (Mateescu vd. 2017). Bu çalıĢmanın 

bulguları arasında MET için BTA7 rs109608698 (pozisyon:86421967 bp) önemli bir 

SNP tespit edilmiĢtir. 

MET için FDR analizine göre BTA11 rs41592128 (pozisyon:22558808 bp) önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. BTA11 pozisyon:22558808 bp‘da SLC8A1 geni 

bulunmaktadır. SLC8A1 geni içerisindeki 8 QTL sırasıyla QTL:23964 abomasum 

deplasmanı, QTL:65974 vücut ağırlığı, QTL:45247, QTL:45256, QTL:45248, 

QTL:126028 distosi, QTL:45252 ve QTL:45244 süt verimi, QTL:45246 ve QTL:45255 

süt protein verimi, QTL:45254 süt protein yüzdesi, QTL:45251 ve QTL:45223 süt yağ 

verimi ve QTL:45250 ve QTL:45242 süt yağ yüzdesi ile iliĢkilendirilmiĢtir (Mömke vd. 

2013; Porto-Neto vd. 2015; Cole vd. 2011; Kolbehdari vd. 2008). BTA11 

pozisyon:22558808 bp‘da QTL:4953 klinik mastitis ve QTL:1693 süt somatik hücre 

skoruyla iliĢkilendirilmiĢtir (Schulman vd. 2009; Schnabel vd. 2005). SLC8A1 geni 

MET için iliĢkili bir gen olarak düĢünülmektedir. 

MET için FDR analizine göre BTA28 rs109575431 (pozisyon:10588137 bp)‘de önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona yakın RYR (pozisyon:9739985-10568659 bp) 

ve LOC104970887 (pozisyon:10599168-10624744 bp) genleri bulunmaktadır. Bu 

genlerden RYR geni içerisindeki QTL:261894 erkek üreme sisteminde testis 

hipoplasiyasına etki ettiği bildirilmiĢtir (Silva vd. 2023). LOC104970887 

(pozisyon:10599168-10624744 bp) geni ise genelde vücut ağırlığı, karkas ağırlığı, MLD 

ve meme özelliklerine etki ettiğine dair QTL‘in olduğu bildirilmiĢtir (Hanotte vd. 2003).  

Bu çalıĢmanın MET bulguları arasında bulunan ve daha önceki çalıĢmalarda distosi ve 

abomasum deplasmanı için bildirilen ortak genleri pozisyonlar ve SNP‘ler çalıĢmanın 

bulgularını destekler nitelikte görüldüğü için daha fazla çalıĢma ile bu önemli olan SNP 
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ve genler MET için desteklenmesi uygun görülmüĢtür. 

5.1.7 Distosia 

Buzağılama güçlüğü olarak adlandırdığımız distosi için bu çalıĢmada 1494 baĢ Siyah 

Alaca sığırına ait 4884 adet normal ve zor doğum kayıtları incelenmiĢtir. ÇalıĢmada  

tüm iĢletmelerde normal doğumun toplam sayısı 4115 baĢ olup, oransa değeri %84.25 

ve zor doğum toplam sayısı 769 baĢ olup, oransal değeri %15.75 olarak hesaplanmıĢtır. 

Distosi vakası fenotip verileri ile GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre  BTA3, 

12, 15, 19 ve 28 kromozomları üzerinde 9 SNP distosi için önemli olarak tespit 

edilmiĢtir Distosi için, Bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken, FDR analiz yöntemine göre 9 SNP önemli düzeyde çıkmıĢtır.  

Distosia için FDR analizinde BTA3 rs42253081 (pozisyon:68307607 bp)‘de önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona en yakın LOC104971686 (pozisyon:68190485-

68191962 bp) ve ST6GALNAC3 (pozisyon:68359108-68986442 bp) genleri 

bulunmaktadır. BTA3 pozisyon:68307607 bp‘da distosi ile iliĢkili QTL:11380 ve 

QTL:10695‘te önemli 2 QTL olarak bildirilmiĢtir (Seidenspinner vd. 2009; McClure vd. 

2010). Aynı pozisyon içerisinde QTL:10691 cidago yüksekliği, QTL:10692; 

QTL:10693 ve QTL:10694 vücut ağırlığı ve QTL:10696 karkas ağırlığı ile ilgili önemli 

5 QTL olarak bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010). Distosia‘nın ana canlı ağırlığı ve vücut 

büyüklüğü ile iliĢkisi bulunduğu için litaretür sonuçları ile çalıĢma buguları 

örtüĢmektedir. 

Distosia için FDR analizinde BTA3 rs42254986 (pozisyon:68432145 bp)‘da önemli 

SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde ST6GALNAC3 (pozisyon:68359108-

68986442 bp) geni bulunmaktadır. BTA3 pozisyon:68432145 bp içerisinde distosia ile 

iliĢkili QTL:11380 bildirilmiĢtir (Seidenspinner vd. 2009). BTA3 pozisyon:68307607 

bp içerisinde QTL:10695 distosia, QTL:10691 cidago yüksekliği, QTL:10692, 

QTL:10693 ve QTL:10694 vücut ağırlığı ile QTL:10696 karkas ağırlığı ile ilgili önemli 

6 QTL olarak bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010). Bu çalıĢmada ST6GALNAC3 geni 

distosia için yeni bir aday gen olup, litaretür bulguları pozisyon ve QTL‘ler bakımından 
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bu çalıĢmayı destekler nitelikte bulunmaktadır. 

Distosia için FDR analizine göre BTA12 rs42440851 (pozisyon:87400412 bp)‘de 

önemli bir SNP tespit edilmiĢtir. Bu pozisyon içinde FAM155A (pozisyon:87394804-

87425540 bp) geni bulunmaktadır. Bu çalıĢmada FAM155A geni distosia için ilgili bir 

gen olup, daha fazla materyal ve araĢtırma ile bu yeni bulgunun desteklenmesi uygun 

görülmektedir. 

Distosi için FDR analizine göre BTA12 rs110130678 (pozisyon: 88347846 bp) ‗da 1 

SNP bölgesi önemli bulunmuĢtur. Bu pozisyona en yakın lokasyonda MOY16 

(pozisyon:87890607-88314578 bp) ile LOC101905776 (pozisyon:88551064-88575889 

bp) genleri bulunmaktadır. Distosia için FDR analizine göre BTA15 rs109306973 

(pozisyon:73475016 bp)‘te 1 önemli SNP tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona en yakın 

lokasyonda LOC107133188 (pozisyon: 72881835-72952979 bp) ve API5 

(pozisyon:74303496-74321503 bp)  genleri bulunmaktadır. BTA15 pozisyon:73475016 

bp‘da QTL:11007 distosi ve QTL:11004 vücut ağırlığı üzerine olan önemli 2 QTL 

olarak bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010). 

Distosia için FDR analizine göre BTA19 rs41919745 (pozisyon:56438159 bp)‘te 1 

önemli SNP tespit edilmiĢtir. Bu pozisyon UNK (pozisyon: 56418224-56450260 bp) 

geni içerisinde bulunmaktadır. BTA19 pozisyon:56438159 bp‘da QTL:11092 distosi 

için önemli bir QTL olarak bildirilmiĢtir (McClure vd. 2010). BTA19 

pozisyon:56438159 bp‘da QTL:106657 ve  BTA19 pozisyon:56438159 bp‘da 

QTL:1391 vücut canlı ağırlığı ile ilgili önemli QTL‘ler olarak bildirilmiĢtir (Taylor vd. 

1998, Michenet vd. 2016).Bu çalıĢmada UNK geni distosia için yeni bir aday gen olup, 

litaretür bulguları pozisyon ve QTL‘ler bakımından bu çalıĢmayı destekler nitelikte 

bulunmaktadır. Litaretür taramalarından anlaĢılacağı üzere çalıĢma bulguları arasında 

olan genler ve SNP‘ler distosi ile iliĢkili SNP‘ler olarak değerlendirilmesi uygun 

görülmektedir. 

Distosia için FDR analizine göre BTA27 rs41584780 (pozisyon:17894486 bp)‘de 1 

SNP önemli tespit edilmiĢtir. Bu pozisyona en yakın lokasyonda LOC104976060 
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(pozisyon: 17783318-17788095 bp) ile LOC781220 (pozisyon:18071580-18073262 bp) 

genleri bulunmaktadır. Distosia için FDR analizine göre BTA27 rs42121639 

(pozisyon:18036224 bp) ile rs42120913 (pozisyon:18002487 bp)‘te 2 önemli SNP tespit 

edilmiĢtir. BTA27 pozisyon:18036224 bp ve pozisyon:18002487 bp içerisinde 

QTL:11393 distosi, QTL:11248, QTL:11247 ve QTL:11249 vücut ağırlığı, QTL:11252 

karkas ağırlığı ve QTL:11251 cidago yüksekliği ile ilgili 5 QTL olarak bildirilmiĢtir 

(Seinderspinner vd. 2009;  McClure vd. 2010). 

Bu çalıĢmada distosia için yeni birçok gen, pozisyon ve QTL sonuçları bulunmuĢ olup, 

litaretür taramalarıda bu sonuçları doğrular yönde görülmüĢtür. Distosi için tespit edilen 

bu önemli gen ve SNP‘lerin daha çok materyal ve araĢtırma ile desteklenmesi ve hayvan 

ıslahı programlarında distosi ile iliĢkili bölgelerin etkin kullanımına ıĢık tutacağı 

düĢünülmektedir. 

5.2 Sonuçlar 

Genomik seleksiyon; damızlık seçiminde generasyon arası süreyi azaltarak daha kısa 

sürede üzerinde durulan verim özellikleri bakımından daha yüksek isabetle kullanılan 

yeni dizileme teknolojileri ve mikroarray tabanlı bir hayvan ıslahı metodu olarak 

tanımlanmaktadır. Bu imkanını, teknolojik bir geliĢme olan GWAS ile genom boyu gen 

haritaları çıkarılarak üzerinde durulan özellikler (kantitatif karekterler) ile iliĢkilendirme 

yaparak sağlamaktadır.  

Bu çalıĢmada ülkemiz Siyah Alaca ırkı süt sığırları referans popülasyonunda metabolik 

hastalıklar ile (Abomasum Deplasmanı, Asidosiz, Ketosiz, Laminitis, Mastitis,  Metritis 

ve Distosi) ile iliĢkili SNP bölgelerinin iliĢkisi araĢtırılmıĢtır. Aynı zamanda bu çalıĢma, 

ülkemiz Siyah Alaca referans popülasyonunda, metabolik hastalıklara dirençli, genomik 

damızlık değeri hesaplanmıĢ ve seleksiyon indeks kriterleri belirlenmiĢ popülasyonların 

oluĢmasına destek sağlamak amaçlı yapılmıĢtır. 

 



139  

Bu çalıĢmanın materyalini Tarım ve Orman Bakanlığının resmi hayvan kimliklendirme 

ve takip sisteminde ve Türkiye Damızlık Sığır YetiĢtiricileri Merkez Birliği e-Islah veri 

tabanı soykütüğü bilgi sisteminde kayıt altına alınan ve çiftlik içi bilgisayar sistemleri 

ile abomasum deplasmanı, asidosiz, ketosiz, laminitis, mastitis, metritis ve distosi sağlık 

kayıtları tutulan 5 farklı iĢletmedeki 1494 baĢ Siyah Alaca sığır ırkı oluĢturmuĢtur. 

Fenotip verileri 2013-2019 yılları arası hastalık/sağlık kayıtlarına ait olup, bu veriler 

GWAS iliĢkilendirme analizi kullanılarak çalıĢma sonuçları elde edilmiĢtir. ĠĢletmelere 

göre GWAS ve kalite kontrol analizlerine tabi tutulan, hastalık bilgisi olan hayvanların 

dağılımı sırasıyla 1. ĠĢletme 314 baĢ, 2. iĢletme 273 baĢ, 3. ĠĢletme 396 baĢ, 4. ĠĢletme 

239 baĢ ve 5. iĢletme 272 baĢ Ģeklinde olmuĢtur. ĠĢletmeler ve vaka var/yok arası 

önemlilik testi,  ―Ġki Yüzde Arasındaki Farkın Önem Testi‖ t-testi ile karĢılaĢtırılmıĢtır. 

Bahse konu olan hastalıklar, çalıĢma materyalini oluĢturan tüm iĢletmelerde en az bir 

defa görülmüĢtür. Genotiplendirmede AffymetrixThermo Fisher Axiom™ 2.0 Assay 

Mini 96-Array 54 K çipi ile cihazı kullanılarak 1494 baĢ Siyah Alaca ırkı hayvan 

genotiplendirilmiĢtir. Genotiplendirme sonucunda; 1494 baĢ materyale ait toplam 31944 

SNP analiz edilmiĢtir. SNP kalite kontrol protokolü tüm genotipi belirlen hayvanların 

SNP‘lerine uygulanmıĢtır. SNP kalite kriterleri olarak; Minör Allel Frekansı (MAF) 

%1‘den az olan SNP lokuslar, kayıp SNP oranı  %5‘den fazla olan SNP lokuslar, Hardy 

Weinberg dengesinde olmayan SNP lokuslar, SNP bilgileri %90‘dan az olan hayvanlar 

ve cinsiyet kromozomları analizlere dahil edilmemiĢtir. SNP kalite kontrolleri ve SNP 

Imputasyon kontrolleri ―R-programı statgenGWAS paketi codeMarkers‖ fonksiyonu ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir. SNP Imputasyon random Ģeklinde analiz edilmiĢtir. SNP 

Imputasyon kriterleri ise, MAF < %1‘den az, Hardy Weinberg dengesi olarak dikkate 

alınmıĢtır. Tüm veri setinin bu kontrollerinden sonra 1494 baĢ vaka verisi için 31944 

SNP iliĢki analizinde (GWAS) kullanılmıĢtır.  

5.2.1 Fenotip analiz sonuçları 

Bu çalıĢmada verileri olan 1494 baĢ hayvanın 228 baĢı (AD vaka oranı %15.26 ) bir 

Ģekilde AD hastalığı ile karĢı karĢıya kaldığı görülmüĢtür.  AD için, iĢletmeler arası 

farklılığın önemlilik düzeyi t testi ile incelendiğinde, AD vakası görülme oranı 1 no‘lu 

iĢletmede diğer iĢletmelere göre farklı bulunmuĢ ve bu fark istatiksel olarak önemli 
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kabul edilmiĢtir. Asidosiz için tüm iĢletmeler ele alındığında toplam hayvan sayısının 

695 baĢ (%46.52)‘nın asidosiz geçirdiği görülmüĢtür.  Asidosiz için iĢletmeler arası 

istatiksel farklılık, 1 no‘lu iĢletme ile 2 no‘lu iĢletme arasında önemli bulunmuĢtur. Tüm 

iĢletmelerde asidosiz geçirenler ile geçirmeyenlerin oranları birbirine çok yakın ve 

hastalık geçirenlerin yüzdelik değeri oldukça yüksek olduğu sonucuna varılmıĢtır. Bu 

değerler bakıldığında, iĢletmelerde ciddi bir besleme probleminin olduğu 

düĢünülmektedir. Sonuç olarak her iki inekten biri hayatı boyunca ya da sürüde kaldığı 

süre boyunca mutlaka asidosiz hastalığı geçirmiĢ görülmektedir. Ketosiz için tüm 

iĢletmelerdeki toplam 1494 baĢ ineğin 943 baĢı (%63.12)‘ü ketosiz geçirmiĢtir. Tüm 

iĢletmelerdeki iĢletmeler arası fark t testine göre istatiksel olarak önemli çıkmamıĢtır. 

Birçok metabolik hastalık birbiriyle eĢ zamanlı seyrettiği için iĢletmede görülen bir 

metabolik hastalığın diğerinin oluĢmasına zemin hazırladığı çalıĢma bulguları 

incelendiğinde ortaya çıkmıĢtır. Laminitis için beĢ iĢletmedeki toplam inek sayısının 

242 (%16.20) baĢı laminitis hastalığına yakalanmıĢtır. ĠĢletmeler arası farklılıkların 

önem seviyeleri analiz edildiğinde 1 no‘lu iĢletme, 3 ve 5 no‘lu iĢletmeden farklı ve bu 

fark istatiksel olarak önemli hesaplanmıĢtır. Bir iĢletme ya da sürüde asidosiz veya 

ketosiz gibi besleme temelli bir metabolik hastalık var ise, o iĢletmedeki hayvanların 

sekonder olarak laminitise yakalanma riskinin artacağı çalıĢma bulguları ile 

desteklenmiĢtir. Meme yangısı olan mastitis için toplam hayvan sayısının 878 baĢ‘ı 

mastitise yakalanmıĢtır. Tüm iĢletmeler arasında iki yüzde arasındaki farkın önemliliği 

analiz edildiğinde 1 no‘lu iĢletmenin; 2, 3, 4 ve 5 no‘lu iĢletmelere göre farklı olduğu ve 

bu farklılığın istatiksel olarak önemli olduğu hesaplanmıĢtır. Mastitis direk laktasyon ile 

ilgili bir durum olduğu için hastalığın iĢletme ve ülkesel açıdan ekonomik kayıpları 

oldukça yüksek olmaktadır. Ayrıca, hastalığın tedavi giderleri yüksek olup, mastitis 

geçiren hayvanın daha sonra damızlık olarak üretken yaĢam süresini olumsuz 

etkilemektedir. Mastitis hastalığının iĢletmelerde daha az görülebilmesi için öncelikli 

olarak hastalığa karĢı dirençli sürüler oluĢturmak ve iĢletme ve sağım hijyenine gerekli 

özeni göstermek gerekmektedir. Uterus hastalığı olan metritisi tüm iĢletmelerde toplam 

1347 (%90.16) baĢ inek geçirmiĢtir. Bu değerin neredeyse %100‘lere ulaĢmıĢ olduğu 

görülmektedir. Bu sonuca bakıldığında analize dahil olan her ineğin bir defa MET 

hastalığı ile karĢı karĢıya kaldığı anlamına gelmektedir. MET için iĢletmeler arasındaki 

fark incelendiğinde, 1 no‘lu iĢletmenin diğer dört iĢletmeden farklı olduğu ve bu farkın 
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istatiksel olarak önemli olduğu sonucuna varılmıĢtır. Ġneğin döl verimi için çok önemli 

olan uterus hastalıkları iĢletmelerde çok ciddi oranlarda görüldüğü tespit edilmiĢtir. 

Distosi diğer adıyla buzağılama güçlüğü hem ana hem de buzağı ile ilgili bir durum 

olarak bilinmektedir. Buzağı için öncelikli olarak doğum ağrılığı, doğum Ģekli ve 

cinsiyet distosiye neden olmaktadır. Aynı zamanda ana yaĢı, ananın doğum kanalı, 

buzağılama sırası gibi anaya ait birçok faktör doğumun Ģeklini yani distosiyi 

belirlemektedir. ĠĢletmelerde vaka analizine dahil edilen 1494 baĢ ineğin toplam doğum 

sayısı 4884 ve normal doğum sayısı ise 4115 baĢ olarak hesaplanmıĢtır. ĠĢetmelerdeki 

distosi sayısı yaĢın ilerlemesiyle birlikte azalmıĢ olup bu beklenilen biri durum olarak 

bilinmektedir. 

5.2.2  GWAS analiz sonuçları 

Bu çalıĢmada GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre abomasum deplasmanı 

açısından BTA1 ve BTA6 üzerinde 16 SNP AD ile iliĢkili çıkmıĢtır. Ayrıca SNP 

önemlilik düzeyinin Bonferroni ve False Discovery Rate (FDR) analiz yöntemleri ile 

analiz edildiğinde, bonferroni analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde 

çıkmaz iken FDR analiz yöntemiyle 16 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. FDR 

analizine göre BTA1 rs108977638 ve pozisyon: 128581140‘ da bulunan ZBTB38 geni 

ve gen içerisinde bulunan QTL:13138, QTL:13137, QTL:5186, QTL:13136, 

QTL:13135, QTL:25185, QTL:25187 vücut çevresi, vücut yüksekliği, vücut uzunluğu 

ve sağrı uzunluğu ile bu pozisyonda bulunan QTL:1320, QTL:10648, QTL:10647, 

QTL:178035, QTL:251141, QTL:10650, QTL:10649, QTL:1547, QTL:21533, 

QTL:56570 ise ineğin canlı ağırlık, süt somatik hücre skoru, MLD, 12. Kaburga yağ 

kalınlığı, ön meme ucu geliĢimi, sütün alfa-kazein yüzdesi ve sütün palmitik asid içeriği 

ile iliĢkileri bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise BTA1 rs108977638 ve pozisyon: 

128581140 bp abomasum deplasmanı ile iliĢkili görülmüĢtür. AD için litaretür sonuçları 

ile çalıĢmanın bulguları değerlendirildiğinde, birbirlerini destekleyecek nitelikte olduğu 

görülmektedir. BTA6 üzerinde bir çok pozisyon, ineğin canlı ağırlığı, kas iskelet sistemi 

kalsiyum içeriği, solunum yolu enfeksiyonları, yüz ve göz pigmentasyonları, sütün 

kalpa-kazain yüzdesi, laktasyonun sürekliliği, süt somatik hücre skoru, servis periyodu, 

süt bileĢenlerinin içeriği ve yüzdesi, süt verimi ve gebelik oranı ile iliĢkili QTL‘ler 
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olarak bildirilmiĢtir. AD için tez çalıĢma bulguları olan 15 SNP yeni bulgular olarak 

tespit edilmiĢ ve litaretür sonuçlarıyla desteklenmiĢtir. AD için  BTA1 ve BTA6 

üzerinde bulunan ZBTB38, LIMCH1, TRNAC-ACA, KCTD8, GABRG1, 

LOC104972749, GABRA2, TRNAW-CCA, LOC100139936, LOC100298320, 

GABRB1, CORIN, LOC101906021, CHIC2, KIT, LOC100138563, SRD5A3, SPINK2, 

REST ve IGFBP7 genleri ve  BTA1 ve BTA6 üzerinde bulunan 16 SNP‘yi kapsayan 

tüm gen(ler) ve bölgelerin daha fazla çalıĢma ile araĢtırılması önerilmektedir. 

Asidosiz için GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA5, 6, 10, 13, 23 ve 

BTA29 üzerinde bulunan 13 SNP‘nin FDR analiz yöntemine göre asidosiz ile iliĢkili 

olabileceği düĢünülmektedir. BTA5 rs109061965 (pozisyon:25518483 bp), 

rs109135444 (pozisyon:27235668 bp), rs110898024 (pozisyon:27287454 bp), 

rs1589061 (pozisyon:27601323 bp), rs109144266 (pozisyon:27633265 bp) ve 

rs110910863 (pozisyon:28602448 bp)‘te bulunan 6 SNP‘nin içinde veya yakınında 

bulunan LOC104970065, LOC789659, KRT8, KRT78, KRT79, KRT4, KRT6C, 

KRT75 ve GALNT6 genleri, rs ve SNP‘ler ile litaretür sonuçları olan QTL‘ler (klinik 

mastitis, sütün formu, süt verimi, süt yağ verimi, süt protein verimi, günlük canlı ağırlık 

artıĢı, paratüberküloz, sütün linoleik asit içeriği ve ineğin meme yapısı) genellikle ortak 

özelliklere etki ettiği görülmektedir. Tez  çalıĢmasında yeni bir bulgu olan asidosiz ile 

ilgili gen(ler) ve bölgeler tespit edilmiĢtir. Sonuç olarak asidosiz metabolik hastalığına 

ait çalıĢmalarının daha çok yapılmasının uygun olacağı tavsiye edilmektedir. BTA6 

üzerinde bulunan rs43470825 ve pozisyon:90752830 bp‘da süt yağı, süt verimi, MLD, 

scrotum çevresi, 12. Kaburga yağ kalınlığı, retendio sekundinarium, üreme özellikleri, 

distosi, klinik mastitis, buzağılama sonrası ilk kızgınlık ve süt somatik hücre skoru ile 

birçok QTL iliĢkilendirilmiĢtir. Tez çalıĢmasında ise BTA6 rs43470825 

(pozisyon:90752830 bp) asidosiz ile iliĢkili görülmektedir. Klinik mastitis, somatik 

hücre skoru, süt bileĢenleri, retentio skundinarium ve distosi gibi birçok eĢ zamanlı 

hastalıkla ilgili olan bir pozisyonun, asidosiz ile iliĢkisi yeni bulgu olarak litaretürler 

sonuçları tarafından desteklenmektedir. Bu pozisyonların ve SNP‘lerin daha çok 

araĢtırılması tavsiye edilmektedir. BTA10 üzerinde rs110586840 (pozisyon: 62822728 

bp) SEMA6D geni ve pozisyonda ineğin meme yapısı, süt yağı, süt protein verimi, 

skrotum çevresi, distosi ve süt somatik hücre skoru ile iliĢkili birçok QTL bildirilmiĢtir. 
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Bu çalıĢmada BTA10 rs110586840 (pozisyon: 62822728 bp) asidosiz ile iliĢkisi yeni bir 

bulgu olarak düĢünülmektedir. Bu bölgede olan gen(ler), SNP ve QTL‘in daha çok 

materyal ile çalıĢılarak asidosiz ile iliĢkisi desteklenmesi tavsiye edilmektedir. BTA13 

rs109213987 (pozisyon:32882712 bp) içerisinde CACNB2 geni bulunmaktadır. 

CACNB2 geni ve inekte solunum yolu hastalığına yatkınlık ve iskelet- kas sodyum 

bileĢenleri etkisi üzerine bulunan QTL‘ler araĢtırmalarda bildirilmiĢtir. BTA13 

rs109213987 (pozisyon:32882712 bp) asidosiz için yeni bir bulgu olup, daha çok 

çalıĢma yapılması önerilmektedir. Tez çalıĢmasında BTA23 rs110496103 

(pozisyon:22240511 bp), rs43561770 (pozisyon:23477473 bp), rs43561770 

(pozisyon:23477473 bp), rs43561026 (pozisyon:23507190 bp) 4 SNP asidosiz ile 

iliĢkilendirilmiĢtir. ÇalıĢma bulgularına göre bu bölgede PGK2, CRISP1, PKHD1 ve 

TRNAY-AUA genleri bulunmaktadır. litaretür sonuçlarına göre aynı böglede dermatit, 

immün sistem, skrotum çevresi, cinsel olgunluk yaĢı, ilk kızgınlık yaĢı, gebelik oranı, 

süt somatik hücre skoru, kuru madde tüketimi ve süt bileĢenleri üzerine etkili bir çok 

QTL tanımlanmıĢtır. Bu çalıĢmada BTA23 rs110496103 (pozisyon:22240511 bp), 

rs43561770 (pozisyon:23477473 bp), rs43561770 (pozisyon:23477473 bp), rs43561026 

(pozisyon:23507190 bp) bölgeleri bildirilerdeki tüm fenotip özelliklerle birlikte 

seyreden asidosiz içinde yeni bir bulgusu olarak görülmektedir. BTA23 kromozomu 

içerisinde bulunan pozisyon ve SNP‘in detaylı araĢtırılması önerilmektedir. BTA29 

rs42195584 (pozisyon:50586068 bp) içerisinde bulunan TSPAN4 geni ve QTL:176459 

ineklerde gebelik oranı ile iliĢkili bir gen ve pozisyon olarak bildirilmiĢtir. Tez 

çalıĢmasında TSPAN4 geni ve pozisyon asidosiz için yeni bir bulgu olup daha çok 

araĢtırılması önerilmektedir. 

Ketosiz için GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA5, 11, 14, 19, 23 ve 

BTA24 üzerinde bulunan16 SNP‘nin iliĢkili olabileceği düĢünülmektedir. Bonferroni 

analiz yöntemine göre SNP‘ler önemlilik düzeyinde çıkmaz iken, FDR analiz 

yöntemine göre 16 SNP‘nin ketosiz ile iliĢkileri önemli düzeyde çıkmıĢtır. Ketosiz için 

FDR analiz sonuçları ve araĢtırma literatürleri incelendiğinde BTA5 rs41660455 

(pozisyon: 66083568 bp)‘da yakın mesafede bulunan DRAM1 ve LOC78267 genlerinin 

ketosizle iliĢkisi yeni bir bulgu olarak tespit edilmiĢtir. Bu genlerin ve pozisyonun daha 

önce sığırlar üzerine yapılan bir çalıĢması tespit edilmemiĢ olup, bu çalıĢmada ketosiz 
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ile ilgili yeni bir bulgu olarak görüldüğü için daha fazla materyal ile araĢtırılması 

önerilmektedir. BTA11 rs42877074 ( pozisyon:6222588 bp), rs109209415 

(pozisyon:101301047 bp), rs41571435 (pozisyon:102331407 bp) ve rs41255381 

(pozisyon:102372360 bp) içinde veya yakın mesafede RNF149, LAMC3, NTNG2 ve 

SETX genleri bulunmaktadır. bu genlerde paratüberküloz, süt protein ve süt verimi, 

ineğin canlı ağırlık, skrotum çevresi, klinik mastitis, somatik hücre skoru, süt verimi ve 

süt bileĢenleri ve derialtı yağ kalınlığı ile ilgili bir çok QTL bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada 

ise söz konusu bölgeler ve genler ketosiz ile iliĢkili olarak tespit edilmiĢtir. Literatür 

sonuçları ile çalıĢma bulguları ketosizle iliĢkiyi destekler nitelikte görülmektedir. 

ÇalıĢmanın sonuçları arasında yer alan ketosiz ile iliĢkili bölgelerin ve genlerin hayvan 

ıslahı ve genomik damızlık değer tespitlerinde kullanılabileceği düĢünülmektedir. 

BTA14 rs111011634 (pozisyon:4606904 bp) içerisinde TRAPPC9 geni bulunmaktadır. 

Bu pozisyon ketosizle ilgili yeni bir bulgu olarak görülmektedir. Literatür 

araĢtırmalarında TRAPPC9 geni ve pozisyonu sığırlarda distosi,  ayak bacak durumu, 

ayak açısı, üretken yaĢam süresi, doğum oranı ve süt yağ yüzdesi ile iliĢkilendirilmiĢtir. 

ÇalıĢma bulgularını destekleyecek nitelikte literatürler olduğu için gen ve pozisyonun 

daha çok materyal ile araĢtırılması önerilmektedir. BTA19 rs109275827 

(pozisyon:15654722 bp) CCT6B ve TMEM132E genleri ile QTL:65864, QTL:3623 ve 

QTL:10446 klinik mastitis ve somatik hücre skoru ile iliĢkilendirilmiĢtir. Bu çalıĢmada 

BTA19 rs109275827 (pozisyon:15654722 bp) CCT6B ve TMEM132E genleri ketosiz 

için yeni bir bulgu olarak düĢünülmektedir. Ketosiz ve mastitis hastalığı birbirlerini 

tetikleyen hastalıklar olması nedeniyle mevcut bildiriler yeni bulguları destekler 

nitelikte görülmektedir. BTA23 rs41640755 (pozisyon:15656140 bp), rs110762232 

(pozisyon:16672574 bp), rs110985849 (pozisyon:16697867 bp), rs41640101 

(pozisyon:16777244 bp), rs29011724 (pozisyon:17013312 bp) ve rs41640801 

(pozisyon:17224191 bp) içerisinde veya yakın mesafede olan MED20, KLC4, PTK7, 

CUL9, TJAP1, MRPS18A ve LOC101904647 genleri ketosiz ile iliĢkilendirilmiĢtir. Bu 

genler içerisinde süt somatik hücre skoru,  ön meme yerleĢimi, meme derinliği, immün 

sistem, sperm kalitesi, distosi ve metabolik vücut ağırlığı ile iliĢkili QTL‘ler olarak 

bildirilmiĢtir. Ketosiz ile mastitis birbirleriyle ilintili hastalıklar olarak görülmektedir. 

Mastitis hastalığının teĢhis belirteci olan süt somatik hücre skoru önceki bildirilerde 

yeni bulgu olan ketosiz ile aynı bölgede görülmektedir. Bu çalıĢmanın yeni bulgusu 
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olan ketosiz önceki çalıĢmaların sonuçlarıyla desteklendiği için, bu bölgenin KET ile 

iliĢkisi açısından daha çok çalıĢma yapılması gerektiği düĢünülmektedir. BTA24 

rs109722348 (pozisyon:30468614 bp), rs109736258 (pozisyon:30503642 bp) ve 

rs110839120 (pozisyon:30513490 bp) içerisinde veya yakın mesafede olan AQP4 ve 

LOC100849762 genleri ketosiz ile iliĢkilendirlmiĢtir. Bu pozisyonlarda olan 

QTL:160346 ve QTL:138495 solunum yolu enfeksiyonu ve buzağılama sonrası ilk 

kızgınlık süresi için bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada aynı gen ve pozisyonlar ketosiz için 

yeni bir bulgu olarak değerlendirildiği için daha çok çalıĢma ile bu bulgunun 

desteklenmesi önerilmektedir.  

Laminitis için GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA6, 20, 23, 25 ve 

BTA26 üzerinde bulunan 11 SNP FDR analiz yöntemine göre iliĢkili olarak 

değerlendirilmiĢtir. BTA6 rs41656198 (pozisyon:16085913 bp) içerisinde 

LOC101902994 geni laminitis için iliĢkili olarak değerlendirilmiĢtir. Bu pozisyonda 

sığırın karkas ağırlığı, sığırın canlı ağırlık, 12. kaburga yağ kalınlığı, distosi ve 

abomasum deplasmanı ile ilgili bir çok QTL bildirilmiĢtir. Abomasum deplasmanı ve 

besi performansı laminitis özelliğini etkilediği için bildirilen bu pozisyonun ve genin 

laminitis ile iliĢkisi yeni bir bulgu olarak daha çok çalıĢma ile desteklenmesi tavsiye 

edilmektedir. Laminitis ayak ve bacak hastalığı olması ve ineğin ayaklarına binen yükün 

canlı ağırlığı ile ilgisi olması nedeniyle çalıĢmanın bulgusunu doğrular yönde olduğu 

kanaatine varılmıĢtır. Aynı zamanda abomasum deplasmanı geçiren birçok vaka eĢ 

zamanlı olarak laminitise yakalandığını doğrulayan araĢtırmaların varlığı tüm bu 

özellikleri etkileyen bir bölgenin laminitis içinde iliĢkili bir bölge olabileceği 

düĢüncesini desteklemektedir. BTA20 rs29019948 (pozisyon:6233716 bp) ve 

rs133216555 (pozisyon:6272822 bp) yakın mesafede bulunan LOC785458, MIR584-6 

ve MSX2 genler laminitis ile iliĢkilendirilmiĢtir. Bu pozisyonlar sığırın et kalitesi, 

metritis, yem değerlendirme oranı, immün sistem ve paratüberküloz hastalığı ile iliĢkili 

bölgeler ve genler olarak bildirilmiĢtir. Tez çalıĢmasında BTA20 rs29019948 

(pozisyon:6233716 bp) ve rs133216555 (pozisyon:6272822 bp) bölgeleri laminitis için 

yeni bir bulgu olarak tespit edilmiĢtir. Mevcut araĢtırma bildirileri ile yeni bulgu olan 

laminitis ortak özelliklere etki ettiği için birbirlerini destekler nitelikte olduğu 

görülmektedir. BTA20 üzerindeki pozisyonların laminitis için daha fazla materyal ile 
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araĢtırılması önerilmektedir. Bu çalıĢmada BTA23 üzerinde rs110698184 

(pozisyon:17115236 bp) içerisinde bulunan POHL geni laminitis için yeni bir bulgu 

olup, bu pozisyonun daha fazla araĢtırılması önerilmektedir. BTA25 rs110902197 

(pozisyon:24541231 bp) ve rs111021726 (pozisyon:27028950 bp) içerisinde veya yakın 

mesafede olan LOC104968447, C25H16orf82, ZNF689 ve PRR14 genleri ile 

pozisyonlar laminitis için yeni bir bulgu olup daha fazla araĢtırılması önerilmektedir. 

BTA26 rs109412361(pozisyon:43981400 bp), rs41648690 (pozisyon:44810685 bp), 

rs41584050 (pozisyon:44835808 bp), rs41584051 (pozisyon:44915718 bp) ve 

rs109886785 (pozisyon:46187669 bp) içerisinde veya yakın mesafesinde CPXM2, 

CHST15, LOC101907904, LOC101907904, ZRANB1, CTBP2 ve ADAM12 genleri  

bulunmaktadır. Bu pozisyonlarda süt sağım hızı, sütün palmitik asit içeriği, sütün 

protein verimi, ineğin canlı ağırlık, distosi ve abomasum deplasmanı özellikleri ile 

iliĢkili QTL‘ler bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise aynı gen ve pozisyonlar laminitis ile 

yeni bir bulgu olarak iliĢkilendirilmiĢtir. Laminitis ile ilgili yeni buguların 

desteklenmesi için daha çok araĢtırma yapılması önerilmektedir.  

Mastitis için  GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA4, 13, 15, 16, 17, 21 

ve BTA24 üzerinde 15 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. SNP‘in önemlilik analizleri 

Bonferroni ve FDR analiz yöntemlerine göre yapılmıĢtır. Bonferroni analiz yöntemine 

göre 3 SNP ve FDR analiz yöntemine göre 15 SNP mastitis için ilgili SNP‘ler olarak 

tespit edilmiĢtir. FDR testine göre BTA4 rs446835931 (pozisyon:114437877 bp), 

rs437402990 (pozisyon:114446132 bp) hem FDR hemde Bonferrini testine göre 

rs133577863 (pozisyon:114461820 bp) SLC4A2 ve AGAP3 genleri sütün somatik 

hücre skoruna etki ettikleri bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada aynı gen ve pozisyonlar mastitis 

ile iliĢkilendirildiği için bildiriler bulguyu destekler nitelikte görülmektedir. SLC4A2 ve 

AGAP3 genleri mastitis için potansiyel genler olarak önerilmektedir. FDR testine göre 

BTA13 rs41691619 (pozisyon:49624737 bp) ve rs41691619 (poziyon:49624737 bp) 

içerisinde veya yakın mesafesinde LOC104973806 ve LOC104973807 genleri tespit 

edilmiĢ ve literatür araĢtırmalarında süt yağ verimi, süt  protein verimi ve süt somatik 

hücre skoru ile ilgili birçok QTL bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada aynı gen ve pozisyonlar 

mastitis ile iliĢkilendirildiği için yeni bir bulgu olarak gen ve pozisyonların 

değerlendirilmesi önerilmektedir. BTA15 rs135984951 (pozisyon:24217428 bp) 
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içerisinde TTC12 geni bulunmaktadır. Literatür araĢtırmalarında süt yağ verimi, süt 

enerji verimi, süt protein verimi, süt kaprik asid içeriği ve süt miristik asid içeriği ile 

ilgili birçok QTL bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada aynı gen ve pozisyonlar mastitisle 

iliĢkilendirilmiĢtir. Mastitis, süt verimi ve süt bileĢenlerini direk etkilemesinde dolayı 

mevcut çalıĢmalar yeni bulguyu destekler nitelikte olduğu görülmektedir. FDR analizine 

göre BTA16 rs41569572 (pozisyon:4628745 bp), rs43028823 (pozisyon:8354209 bp), 

rs41596552 (pozisyon:10623189 bp), rs109807671 (pozisyon:10654894 bp) ve 

rs41593666 (poziyon:69542463 bp), içinde veya yakın mesafesinde IL24,  

LOC104974371, LOC101903754, LOC100848559, TRNAK-UUU, HMGB1P1 ve 

PLA2G4A genleri tespit edilmiĢtir. Literatürlere göre süt verimi, süt protein verimi, 

yağsız et verimi ve ineğin solunum yolu hastalığına yatkınlık ile ilgili birçok QTL 

bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise BTA16 rs41569572 (pozisyon:4628745 bp), rs43028823 

(pozisyon:8354209 bp), rs41596552 (pozisyon:10623189 bp), rs109807671 

(pozisyon:10654894 bp) ve rs41593666 (poziyon:69542463 bp) ve IL24,  

LOC104974371, LOC101903754, LOC100848559, TRNAK-UUU, HMGB1P1 ve 

PLA2G4A genleri mastitis ile iliĢkisi yeni bir bulgu olarak tespit edilmiĢtir. Söz konusu 

gen ve pozisyonların mastitis için daha çok materyal ile araĢtırılması önerilmektedir. 

BTA17‘de hem FDR hem de Bonferroni testine göre mastitis için önemli SNP‘ler 

olduğunu tespit etmiĢtir. FDR ve Bonferroni testine göre BTA17 rs41641183 (pozisyon: 

61853532 bp) ile FDR testine göre rs41845660 (pozisyon:65519800 bp) ve 

rs110588231 (pozisyon:65891668 bp) içerisinde veya yakınında olan LOC104974662, 

TRNAG-CCC, ANKRD13A ve MMAB genleri tespit edilmiĢtir. Literatüre göre süt 

verimi, süt yağ verimi, süt protein verimi, süt miristoleik asid içeriği ve süt palmitoletik 

asid içeriği ile ilgili birçok QTL bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada ise BTA17 rs41641183 

(pozisyon:61853532 bp), rs41845660 (pozisyon:65519800 bp) ve rs110588231 

(pozisyon:65891668 bp) pozisyonları ile LOC104974662, TRNAG-CCC, ANKRD13A 

ve MMAB genleri yeni bir bulgu olarak MAST ile iliĢkilendirilmiĢtir. Söz konusu gen 

ve pozisyonların daha fazla sayıda materyal ile araĢtırılması önerilmektedir. FDR 

analizine göre BTA21 rs109500593 (pozisyon:16577265 bp) içerisinde veya yakınında 

olan SV2B ve LOC107131594 genleri tespit edilmiĢtir. Literatüre göre QTL:2589, 

QTL:1708 ve QTL:5451 somatik hücre skoru ve klinik mastitis ile iliĢkili olduğu 

bildirilmiĢtir. Tez çalıĢmasında aynı gen ve pozisyonlar mastitisle iliĢkili olduğu tespit 
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edilmiĢtir. ÇalıĢmanın bulguları literatürlerle desteklenmektedir. BTA24‘de FDR ve 

Bonferroni testine göre mastitis için önemli SNP‘ler olduğunu tespit etmiĢtir. BTA24 

rs109467990 (pozisyon:1376789 bp) yakın mesafede olan TRNAK-UUU ve 

LOC104975719 genleri mastitisle ilgili yeni bir bulgu olarak çalıĢmada tespit edilmiĢtir. 

Bu gen ve pozisyonların MAST için daha fazla materyal ile araĢtırılması önerilmektedir. 

Metritis için GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA7, 11 ve BTA28 

üzerinde 3 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. FDR önemlilik analizine göre BTA7 

rs109608698 (pozisyon:86421967 bp) içerisinde olan EDIL3 geni metritis için tespit 

edilmiĢtir. Literatüse göre bu pozisyonda buzağının emme refleksi ile et kalitesi üzerine 

etkili QTL‘ler bulunduğu bildirilmiĢtir. BTA7 rs109608698 (pozisyon:86421967 bp) ve 

EDIL3 geni metritit için yeni bir bulgu olup daha fazla materyal ve çalıĢma ile 

desteklenmesi düĢünülmektedir. BTA11 rs41592128 (pozisyon:122558808 bp) 

içerisinde bulunan SLC8A1 geni metritis için tespit edilmiĢtir. Literatüre göre bu 

pozisyonda abomasum deplasmanı, vücut ağırlığı, distosi, süt verimi, süt bileĢenleri, 

klinik mastitis ve süt somatik hücre skor üzerine etkili birçok QTL bildirilmiĢtir. 

Metritis uterus enfeksiyonu olup önceki çalıĢmalarda bildirilen birçok özellik açısında 

iliĢkili bir hastalıktır. Metritis vakası yaĢayan bir inekte, distosi, abomasum deplasmanı, 

mastitis ve mastitise bağlı süt veriminde ve bileĢenlerinde kayıpların olması 

beklenmektedir. Bu çalıĢmanın yeni bir bulgusu olan metritit için BTA7 rs109608698 

(pozisyon:86421967 bp) ve EDIL3 geninin daha fazla çalıĢma ile desteklenmesi tavsiye 

edilmektedir. BTA28 rs109575431 (pozisyon:10588137 bp) yakın mesafesinde olan 

RYR ve LOC104970887 genleri ve pozisyonlar metritis için yeni bir bulgusu olarak 

çalıĢmada görülmüĢtür. Metritit için, BTA28 rs109575431 (pozisyon:10588137 bp) ve 

genleri üzerine daha fazla çalıĢma yapılması önerilmektedir. 

Distosi için GWAS iliĢkilendirme analizi sonuçlarına göre BTA3, 12, 15, 19 ve    

BTA28 üzerinde 9 SNP önemlilik düzeyinde çıkmıĢtır. FDR testine göre BTA3 

rs42253081 (pozisyon:68307607 bp) ve rs42254986 (pozisyon:68432145 bp)‘a       

yakın mesafede LOC104971686 ve ST6GALNAC3 genleri tespit edilmiĢtir. 

Literatürlere göre bu posizyonlarda distosi, cidago yüksekliği, vücut ağırlığı ve      

karkas ağırlığı ile ilgili QTL‘ler bildirilmiĢtir. BTA3 rs42253081 (pozisyon:68307607 
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bp) ve rs42254986 (pozisyon:68432145 bp) ve ST6GALNAC3 geni, bu çalıĢmada     

yeni bir distosi bulgusu olup, ST6GALNAC3 geni distosi için potansiyel bir gen     

olarak değerlendirilmesi tavsiye edilmektedir. BTA12 rs42440851 (pozisyon:87400412 

bp) ve rs110130678 (pozisyon: 88347846 bp)‘in içerisinde ve yakın mesafesinde 

FAM155A, MOY16 ve LOC101905776 genleri tespit edilmiĢtir. BTA1 üzerinde 

bulunan genler, pozisyonlar ve SNP‘ler daha önceden distosi için çalıĢılmamıĢtır.        

Bu çalıĢmada distosi için yeni bir bulgu olan pozisyon ve genlerin daha fazla materyal 

ile çalıĢılması önerilmektedir. BTA15 rs109306973 (pozisyon:73475016 bp)            

yakın mesafede API5 ve LOC107133188 genleri tespit edilmiĢtir. Literatüre göre bu 

pozisyonda ineğin vücut ağırlığına etki eden QTL:11007 ve QTL:11004 bildirilmiĢtir.  

Bu çalıĢmada ise aynı gen ve pozisyon distosi ile iliĢkilendirilmiĢ olup, pozisyonun ve 

içerisindeki genlerin distosi açısında daha fazla araĢtırılması önerilmektedir.         

BTA19 rs41919745 (pozisyon:56438159 bp) içerisinde UNK geni tespit edilmiĢtir. 

Literatüre göre bu pozisyonda QTL:11092,  QTL:106657 ve QTL:1391 ineğin canlı 

ağırlığı ve distosi için bildirilmiĢtir. Bu çalıĢmada yine BTA19 rs41919745 

(pozisyon:56438159 bp) distosi ile iliĢkilendirilmiĢtir. Mevcut çalıĢmalar ve bu çalıĢma 

bulguları birbirlerini doğrular nitelikte görülmektedir. BTA19 rs41919745 

(pozisyon:56438159 bp)‘ın distosi için daha fazla çalıĢılması ve ıslah modellerinde 

genomik seçimlerde dikkat edilmesi önerilmektedir. BTA27 rs41584780 

(pozisyon:17894486 bp) yakınında olan LOC104976060 ve LOC781220 genleri tespit 

edilmiĢtir. Tez çalıĢmasına göre bu  pozisyonlar distosi için yeni bir bulgu olup, daha 

fazla çalıĢma ile desteklenmesi önerilmektedir. BTA27 rs42120913 

(pozisyon:18002487 bp) ve rs42121639 (pozisyon:18036224 bp)  yakın mesafede 

LOC104976060 geni bulunmaktadır. Literatüre göre BTA27 üzerindeki 

pozisyon:18002487 bp ve pozisyon:18036224 bp‘da distosi, hayvanın vücut ağırlığı ve 

vücut konformasyonu üzerine etkili bir çok QTL olduğunu bildirmektedir. Tez 

çalıĢmasında yine ayın pozisyonlar distosi ile iliĢkilendirilmiĢ olup, literatürler çalıĢma 

bulgularını destekler nitelikte görülmektedir.  
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5.3.3 Öneriler 

Tez çalıĢmasında ülkemiz Siyah Alaca referans popülasyonunda üzerinde durulan 

metabolik hastalıklar (Abomasum Deplasmanı, Asidosiz, Ketosiz, Laminitis, Mastitis,  

Metritis ve Distosi) ile  iliĢkisinin araĢtırılması hedeflenmiĢtir. ÇalıĢmanın materyalini, 

Tarım ve Orman Bakanlığının resmi hayvan kimliklendirme ve takip sistemince ve 

Türkiye Damızlık Sığır YetiĢtiricileri Merkez Birliği e-Islah veri tabanı soykütüğü bilgi 

sistemince kayıt altına alınan ve çiftlik içi bilgisayar sistemleri ile abomasum 

deplasmanı, asidosiz, ketosiz, laminitis, mastitis, metritis ve distosi sağlık kayıtları 

tutulan 5 farklı iĢletmedeki 1494 baĢ Siyah Alaca sığır ırkı oluĢturmuĢtur. Fenotip 

analizleri sonucunda beĢ iĢletmede bahse konu olan tüm hastalıklar görüldüğü tespit 

edilmiĢtir. GWAS analizi sonucunda anatomik, metabolik ve enfeksiyöz olarak 

sınıflandırılan abomasum deplasmanı, asidosiz, ketosiz, laminitis, mastitis, metritis ve 

distosi için önemli gen ve SNP‘ler tespit edilmiĢtir. Bu gen ve SNP‘lerin birçoğu yeni 

bulgu olması nedeniyle daha fazla materyal ile daha fazla sayıda çalıĢma yapılması 

önerilmiĢtir. Literatüre göre çalıĢma bulgularıyla örtüĢen distosi, mastitis ve ketosiz 

daha önceden araĢtırılmıĢtır. Aynı kromozom, pozisyon ve genler bu çalıĢmada da tespit 

edilmiĢtir. Bahse konu olan QTL‘ler çalıĢmada yeniden değerlendirilmiĢtir. Bu 

pozisyonlarda bulunan genlerin daha fazla çalıĢma ile değerlendirilmesi önerilmektedir. 

Ülkenin hayvan ıslahı için günümüz teknolojisi olan moleküler genetiği kullanarak, 

üzerinde durulan özellik için GWAS ile genom boyu gen haritaları çıkarılıp, kantitatif 

karakterler için isabet derecesi yüksek, hastalıklara karĢı dirençli damızlık seçimler 

yapılarak, ülkede daha sağlıklı ve yüksek verimli siyah alaca sığır ırkı popülasyonunun 

oluĢturulması desteklenecektir. Bu hedef ise geleceğin ıslah teknolojilerinin alt yapısını 

oluĢturacağı kanaatindeyiz. 
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