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SUMMARY In the present study, kappa-casein (κ-casein) gene related to milk yield were analysed in Turkish Grey steppe 
Grey cattle breeds. The blood samples used in the study were taken from 88 pure Turkish Grey steppe cattle 
breed at the Bandirma Sheep Research Station. Genomic DNA was isolated from blood samples taken. 
Polymerase chain reaction (PCR) was employed to amplify the κ-casein fragments from each genomic DNA 
sample. These fragments obtained were sequenced. Sequence analyses proved that there are A1, B, G2 and H 
alleles of κ-casein gene in Grey cattle breeds B allele frequency correlated with high milk yields of κ-casein 
gene (0.23) was relatively low in Grey cattle breed. A1 and H alleles of bovine κ-casein gene detected here 
were defined in Bos indicus and G2 allel of bovine κ-casein gene also determined in this study was reported to 
be found in Bos grunniens. These results indicate that there may be a relationship between Grey cattle breed 
(Bos taurus) and both Bos indicus and Bos grunniens. 
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ÖZET Boz Irk Sığırlarda Süt Verimi İle İlişkilendirilen Kappa-kazein (κ-kazein) Geninin 
Analizi 

Bu çalışmada, Boz ırk sığırlarda süt verimi ile ilişkilendirilen kappa-kazein geninin (κ-kazein) analizi 
yapılmıştır. Çalışma kapsamında, Bandırma Koyunculuk Araştırma İstasyonunda bulunan 88 adet saf Boz ırk 
sığırdan kan örnekleri alındı. Alınan kan örneklerinden genomik DNA izole edildi. Daha sonra Polimeraz 
Zincir Reaksiyonu (PZR) kullanılarak her bir genomik DNA örneğinden κ-kazein fragmanları çoğaltıldı. Elde 
edilen bu fragmentler dizilendi. Dizilerin analizi sonucunda, κ-kazein geni için A, A1, B, G2 ve H allelleri tespit 
edildi. Yüksek süt evrimi ile ilişkilendirilen κ-kazein geninin B allelinin Boz ırk sığırlarda (0.23) düşük olduğu 
tespit edildi. κ-kazein genin A1 ve H allelleri Bos indicus’ta ve G2 alleli ise Bos grunniens’te tanımlanmıştır. Bu 
durum, Boz ırk (Bos taurus) sığırların Bos indicus ve Bos grunniens sığırlarla bir bağlantısının olduğunu 
göstermektedir. 
Anahtar Kelimeler: Boz ırk sığır, Kappa-kazein geninin (κ-kazein), Allel ve genotip frekansı 

 

 
GİRİŞ 

Bos taurus primigenus’dan köken alan Boz ırk Anadolu ve 
Trakya’nın yerli ırkıdır. Step sığırı ve Plevne sığırı olarakta 
bilinen Boz ırk sığır, uluslararası literatürde, Anatolian 
Grey veya Turkish Grey olarak adlandırılmaktadır. Türkiye 
dışında Ukrayna, Bulgaristan, Yunanistan, Romanya ve 
İtalya gibi ülkelerde yayılma alanı bulmuştur. Türkiye’de 
Sivrihisar’dan başlayıp Ege ve Marmara bölgesini 
kapsayacak şekilde yayılma alanı bulur (Kök ve Gürcan 
2012). Boz ırk sığır, yerli ırk sığırlar arasında vücut 
konstitüsyonu ve kemik yapısı ile belirgin bir şekilde 
ayrılmaktadır. Et, süt ve özellikle iş gücünden 

faydalanılmasından dolayı kombine verim yönlü bir ırktır. 
Step iklimine iyi adapte olan ve zor çevre koşullarına karşı 
dayanıklı, hastalıklara ve zararlılara karşı direnci yüksek 
olan Boz ırkın kaba yemleri değerlendirme yeteneği 
yüksektir. Boz ırk geç gelişen bir ırktır. Ancak diğer yerli 
ırklara göre daha iyi canlı ağırlık göstermekte ve besleme 
durumuna göre günlük 600 ile 1000 gr. arası canlı ağırlık 
artışı sağlayabilmektedir. Boz ırkın cidago yüksekliği 120 
cm. ve vucut ağıtlığı 300 kg civarındadır.  İlkine doğum 
yaşı 3-4 yaş civarıdır. Çok kolay doğum yapabilen Boz ırkın 
sürü doğum oranı %86.5,  buzağı yaşama gücü %99dur. 
Laktasyon süresi ortalama 220 gündür. Besleme şartlarına 
bağlı olarak %4 yağlı 1000 ile 3000 lt civarında süt 
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vermektedir (Kök ve Gürcan 2012; Alpan ve Aksoy 2012). 

Süt proteinleri, kazeinler (αS1-, αS2-, β- ve κ-kazein) ve 
serum proteinleri (α-laktoalbumin (LALBA), β-
laktoglobulin (LGB)) olmak üzere iki gruba ayrılır (Eigel ve 
ark., 1984). Süt proteinlerinin %80’i kazeinden oluşur (Fox 
ve Brodkorb 2008). κ-kazein, toplam kazeinin %12’sini  
oluşturur ve 6 minor komponenti bulunur. 169 
aminoasitten oluşan κ-kazein, yaklaşık 19.2 kDa 
ağırlığındadır (Farrell ve ark. 2004). Oransal olarak toplam 
kazein içinde miktarı az olmasına rağmen kazeinin temel 
yapısını oluşturmaktadır. Güçlü elektrik yükü sayesinde 
süt içinde kolloidal yapıyı oluşturur. Bu durumda, kollaidal 
stabilite sayesinde sütün fiziko-kimyasal özelliklerini 
etkilemektedir (Threadgill ve Womack 1990).     

Aschaffenburg ve ark. (1955) tarafından sığırlarda β-
laktoglobulin (LALBA) Ave B allelerinin bulunmasından bu 
yana, süt proteinleri ile süt üretimi, kompozisyonu ve 
kalitesi arasındaki ilişki nedeniyle özellikle damızlık 
hayvan yetiştirciliğinin ve süt endüstrisinin büyük ilgisini 
çekmiş ve süt proteinlerinin genetik polimorfizmi üzerinde 
birçok çalışma yapılmıştır. Yapılan birçok çalışmada κ-
kazein ile süt üretimi ve kompozisyonu, süt ürünleri içinde 
özellikle peynir verim ve kalitesi arasındaki ilişki ortaya 
konmuştur (Comin ve ark., 2008). Dahası, κ-kazein üzerine 
yapılan çalışmalar, farklı sığır ırklarının, süt verimi 
yönünden karakterize edilmesine ve karşılaştırma 
yapılabilmesine olanak sağlamıştır. Bu yüzden κ-kazein 
genetik markır olarak büyük ilgi uyandırmış ve kantitatif 
karekter lokus (QTL) olarak kabul edilmiştir (Comin ve 
ark.,2008; Caroli ve ark., 2009).  

Markör destekli seleksiyon (MAS-Marker Asisted 
Selection); genetik belirleyicilerin veya verimilik, hastalığa 
karşı direnç, abiyotik strese karşı tolerans ve kalite (et ve 
süt kalitesi) gibi konularla ilişkili genetik belirleyicilerin 
dolaylı seleksiyonu için morfolojik, biyokimyasal veya 
DNA/RNA varyasyonlarına dayalı markörlerin kullanımını 
içeren bir süreç olarak ifade edilebilir. Polimorfizm 
gösteren markörler; markör allel frekanslarındaki 
farklılıklar ile ele alınan verim özelliği arasında bir 
korelasyon aramak şeklinde araştırılmaktadır. Günümüz 
moleküler genetik teknolojileri, yüksek verimli 
hayvanların belirlenmesi için üzerinde durulan özelliklerle 
yüksek bir korelasyon gösteren, erken dönemlerde ve 
cinsiyete bağlı kalmaksızın tespit edilebilen genetik 
markör yada karakterlerden yararlanmayı mümkün hale 
getirmektedir. Bu sayede ıslah çalışmalarında, hızlı, 
ekonomik ve daha doğru seleksiyon yapılmasına olanak 
sağlanmaktadır  (Özdemir, 2008). Nitekim, Kök ve ark. 
(2009) Boz ırk sığırlarda et kalitesi üzerinde etkili olan 
calpastatin (CAST) geni üzerine yaptıkları çalışmada, et 
verimi yönünden gelişmiş sığır ırklarına göre daha düşük 
olmasına rağmen, CAST geninin CC genotipi ile özellikle et 
yumuşaklığı yönünden pozitif ilişkili olduğu, CAST geninin 
Markör destekli seleksiyonda, aday gen olabileceğini ifade 
etmişlerdir. 

Sığır kazeinleri, 6. Kromozomda (6/BTA 6q31-33) bulunur  
ve toplamda 200 kb DNA fragmanından oluşur. κ-kazein 
geni yaklaşık 13 kb uzunluğunda olup 4. ekzonda 
bulunmaktadır (Caroli ve ark., 2009). κ-kazein birçok 
varyantı bulunmasına rağmen en çok A ve B alleline 
rastlanmaktadır. 169 aminoasitten oluşan κ-kazeinin 136. 
ve 148. kodonları belirleyicidir. Nitekim, A allelinde 136. 
kodonda treonin (ACC), 148. kodonda aspartik asit (GAT) 
iken, B allelinde sırasıyla,  izolösin (ATC) ve alanindir 
(GTC) (Kaminski 1996). H allelinde 135. kodonda 
treonin/izolösin (ACC/ATC) ve A1 alleli, 150. kodondaki 
prolinin (CCA/CCG) üçüncü pozisyonunda sessiz mutasyon 

şeklinde görülmektedir (Caroli ve ark., 2009; Mercier ve 
ark., 1973). Bu allellerin dışında B2, C, D, E, F1, F2, G1, G2, 
I, ve J allelleride tanımlanmıştır (Threadgill ve Womack 
1990; Caroli ve ark.,2009; Prinzenberg ve ark., 1999). 
Ancak bu allelerden, B2, D, F1, F2, G1, I and J alleleri 
nadiren görülür. Bunun yanı sıra A, A1, B, H and I alleles in 
B. taurus ve B. indicus,  G2 alleli B. grunniens, J alleli B. 
taurus ve B. javanicus,  and B2, C, D, E, F1 ve G1 alleleri B. 
taurus’ta görülmektedir (Caroli ve ark., 2009). 

κ-kazeinin B alleline sahip sığırların A alleline göre daha 
yüksek süt verimi, sütün soğutmaya karşı daha iyi stabilize 
olduğu, daha kısa sürede peynir oluşum periyodu ve daha 
iyi peynir verimine sahip oldukları görülmektedirr 
(Lundén ve ark 1997). Heterozigot sığırların ortalama bir 
davranış göstermelerine rağmen, B alleline sahip olan 
sığırlardan elde edilen sütler, peynir mayası ile reaksiyona 
A alleline göre daha kısa sürede girer ve peynir pıhtısı 
oluşum süresi daha kısadır (Caroli ve ark. 2009). 

Genetik karakterizasyonu tanımlanmasında, PZR tabanlı 
analiz etkili yöntemlerden biridir (Öztabak ve ark., 2010; 
Kok ve ark., (2013). Çalışmaların çoğunda κ-kazein geninin 
A ve B allel frekanslarını belirlemeye yönelik PZR’a dayalı 
(PCR-RFLP gibi) yöntemlerin daha çok kullanıldığı 
görülmektedir. Ancak bu yöntemler diğer allellerin veya 
varolması durumda yeni allellerin tespitini olanaksız 
kılmaktadır. Dizi analizi yapılarak, dizi üzerideki SNPler 
daha detaylı incelenebilmektedir. Nitekim yapılan 
çalışmada, dizi analizi yaparak tespit ettiğimiz SNPlerin,  κ-
kazein geninin A, A1, B, G2 ve H alleri olduğu belirlendi. κ-
kazein A1 ve H allelleri A alleli ile birlikte görülmekte olup 
B. indicus’ta tanımlamış, k-kazein G2 alleli ise B. 
Grunniens’de tanımlanmıştır (Kaminski 1996; Prinzenberg 
ve ar., 1999).  

Anadolu sığırların evciltildiği ilk merkez ve aynı zamanda 
B. indicus ile önemli seviyede integrasyon merkezi olarak 
kabul edilmektedir (Loftus ve ark., 1999). Ortadoğu 
bölgesi de B. taurus ve B. indicus arasında melez bir bölge 
olarak kabul edilir. Nitekim, Edwards ve ark. (2007) 
yaptığı çalışmaya göre, Zebu sığırlarında teşhis ettiği 
üniparental mitokondri ve Y-kromozom haplotiplerinin, 
yerli ırk sığırlarda %14 ile %35 oranında benzerlik 
gösterdiği ve en yüksek benzerliğin Yerli kara sığırda 
olduğu görülmektedir. Coğrafik olarak bu iki alt tür ortak 
allellerinin Avrupa ve Afrika’ya doğru ilerledikçe kademeli 
olarak azaldığı görülmektedir (Edwards ve ark., 2007, Akış 
ve Öztabak 2013). 

Prinzenberg ve ark. (1999) A1 allelini zebu sığırlarında A 
allelinden farklı bir varyantı bu sessiz mutasyonu olarak 
tespit etmişlerdir (Prinzenberg ve ark., 1999). B. indicus x 
B. taurus melezlerinde, κ-kazein 150 lokusundaki prolinde 
(150. A>G, CCA/CCG) sessiz mutasyon tespit edilmiştir. 
Ancak bu mutasyonun amino asit ve protein yapısında 
değişikliğe neden olmamıştır.  

Bu çalışmada,  yerli sığır ırklarından Boz ırktaki süt verimi 
ile ilişkilendirilen k-kazein geninin analizi yapılarak, 
mevcut SNPleri belirlemek, bağlı olarak bu mevcut allelleri 
tespit etmek ve bu allellerin ve genotiplerin frekanslarını 
belirlemek amaçlanmıştır. 

MATERYAL ve METOT 

Kan örnekleri ve veri kaydı 

Çalışma kapsamında kan örnekleri, Bandırma Koyunculuk 
Araştırma İstasyonunda bulunan 88 adet Boz ırk sığırdan 
alınmıştır. Kan örnekleri aralarında akrabalık ilişkisi 
olmayan 4 erkek ve 84 dişi Boz ırk sığırdan alınmıştır. 
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Örnekler 2 µL EDTA’lı cam tüplere alınmış ve genomik 
DNA izole edinceye kadar -20 oC’de saklanmıştır.  

DNA Eksraksiyonu, Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 
ve Dizileme   

Kan örneklerinden DNA ekstraksiyonu, Miller ve ark., 
(1998) standart salt out (tuzda çöktürme) metoduna göre 
yapılmıştır. κ-kazein için hedef gen bölgesi, polimeraz 
zincir reaksiyonu ile çoğaltılmıştır. 25 µL PZR ürünü elde 
etmek için; 7.0 µL kalıp DNA, her bir primerden 2.5 µL; 2.5 
µL dNTP (2mM), 2.5 µL buffer, 1.5 µL MgCl2, 1.0 µL of 
DMSO, 0.5 µL taq polimeraz ve 5.0 µL of distile su 
kullanılmıştır. PZR programı; 95 °C 5 dk 35 döngü için; 94 
°C’de 30 sn 52 °C’de 30 sn, 72 °C’de 40 sn ve 72 °C’de 5 dk 
uzatma şeklinde uygulanmıştır. κ-kazein için primer 
dizileri için daha önce rapor edilen 5’-
ATGGAGTCAATTACTCACC-3’ (forward) ve 5’-
AAATCATGGTAGACAGTGTGA-3’(revers) primer dizileri 
kullanıldı (Cherenek ve Bulla 2002). 705 bp uzunluğunda 
elde edilen PZR ürünleri %0.8’lik agaroz jel 
elektroforezinde yürütüldü. Sonrasında κ-kazein geni için 
çoğaltılan PZR ürünlerinin DNA dizilemesi BigDye Cycle 
Sequencing kit (Applied Biosystems, Fostercity, CA) ile ABI 
3130XL Genetic Anaylzer (Applied Biosystems, Fostercity, 
CA) cihazını kullanan ReFGeN (Gen Araştırmaları ve 
Biyoteknoloji, Ankara) adlı ticari kuruluşa yaptırıldı. 

İstatistiksel Analiz 

κ-kazein geni gentotip ve allel frekansları direkt sayım 
yöntemi ile hesaplandı. Populasyonun dengede olup 

olmadığını kontrol etmek için Ki-kare (χ2) ve Hardy-
Weinberg testleri Popgene32 yazılım programı 
kullanılarak yapıldı (Yeh ve ark 2000). Dizilerin 
hizalanması ve analizi için BioEdit7.0.4.1 yazılım program 
kullanıldı (Hall 1999).  

BULGULAR 

κ-kazein dizileri analiz edildiğinde, 5 tek nokta 
polimorfizmi (SNP) tespit edildi. Bu SNPler sırasıyla k-
kazein gen dizisi üzerinde, 404.C>T, (ACC/ATC), 407.C>T, 
(ACC/ATC), 443.A>C (GAT/GCT), 450.A>G (CCA/CCG) ve 
504.A>G (GCA>GCG) olarak tespit edildi. Amino asit 
dizileri incelendiğinde bu SNPlerin; 135. (Thr>Ile), 136. 
(Thr>Ile) ve 148. (Asp>Ala) lokuslarda aminoasit 
değişikliğine neden olduğu, ancak 150. (ProA>ProG) 
lokusta ve 168. (AlaA>AlaG) lokusta aminoasit değişikliğine 
neden olmadığı, sessiz mutasyon olduğu tespit edildi. 
Tespit edilen SNPlerin 135, 136, 148, 150 ve 168. amino 
asitlerde meydana gelen değişiklikler ve buna bağlı oluşan 
alleller sırasıyla; TTDPA (Thr/Thr/Asp/ProA/AlaA) 
olduğunda A alleli, TTDPA (Thr/Thr/Asp/ ProG/AlaA) 
olduğunda A1 alleli, TIDPA (Thr/Ile/Ala/ProA/AlaA) 
olduğunda B alleli, TTAPA (Thr/Thr/Asp/ProA/AlaG) 
olduğunda G2 alleli ve ITDPA (Ile/Tre/Asp/ProA/AlaA) 
olduğunda ise H alleli olduğu görülmektedir. Şekil 1’de κ-
kazein A, A1, B, H  ve G2 allel bölgeleri verilmiştir.  

 

 

Tablo 1. Boz ırk sığırın genotip ve alel frekans dağılımı 

Table 1. The genotype and allele frequency distribution of Turkish Grey Steppe cattle breed 

Lokus n Göz(G) Bek (B) Allel frekansı Genotip frekansı χ2 

135. 
ACC/ATC 

88 

CC 42 40.12 C 0.676A CCAA 0.477 0.8404ns 

CT 35 38.76 T 0.324H CTAH 0.398  

TT 11 9.12   TTHH 0.125  

136. 
ACC/ATC 

88 

CC 35 33.64 C 0.619A CCAA 0.398 0.3818ns 

CT 39 41.71 T 0.381B CTAB 0.443  

TT 14 12.63   TTBB 0.159  

148. 
GAT/GCT 

88 

AA 42 43.57 A 0.705A AAAA 0.477 0.6554 ns 

AC 40 36.84 C 0.295B ACAB 0.455  

CC 6 7.57   CCBB 0.068  

150. 
CCA/CCG 

88 

AA 74 74.52 A 0.921A1 AAAA 0.841 0.3818ns 

AG 14 12.96 G 0.079A1 AGAA1 0.159  

GG 0 0.52   GGA1A1 0.000  

168. 
GCA/GCG 

88 

AA 36 38.11 A 0.659A AAAA 0.409 0.3152ns 

AG 44 39.77 G 0.341G2 AGAG2 0.500  

GG 8 10.12   GGG2G2 0.091  

n: Örnek sayısı, Göz(G): Gözlenen, Bek(B): Beklenen, A, A1, B ve H allelleri, AA, AA1, A1A1, AB, BB, AG2, G2G2, AH ve HH 
genotipleri, ns: non-significant, Allel frekansı, Genotip frekansı, χ2: Kİ-kare 

 

Tablo 1’de elde edilen sonuçlar özet olarak verilmiştir. 
Sonuçlar incelendiğinde κ-kazein geni için  A, A1, B, G2 ve 
H allel frekansları sırasıyla; 0.35, 0.10, 0.23, 0.06 ve 0.23 
olarak tespit edildi. κ-kazein geni AA, AA1, AB, AG2, AH, BB, 
BG2, BH, HG2 ve HH genotip frekansları sırasıyla;  0.136, 
0.102, 0.068, 0.227, 0.091, 0.080, 0.068, 0.057, 0.043 ve 
0.125 olarak tespit edilmiştir. 

Lokusların genotipik frekanslarına bakıldığında (Tablo1) 
135. lokusta CC, CT ve TT genotipleri için sırasıyla 0.477, 
0.398, 0.125,  136. lokusta CC, CT ve TT genotipleri için 
sırasıyla 0.398, 0.443, 0.159,  148. lokusta  AA, AC ve CC 

genotipleri için sırasıyla 0.477, 0.455, 0.068, 150. lokusta 
AA, AG, GG genotipleri için sırasıyla; 0.841, 0.159 ve 0.000, 
168. lokusta AA, AG, GG genotipleri için sırasıyla; 0.409, 
0.500, 0.091 olarak tespit edildi. Tablo 1’de görüldüğü gibi 
Ki-kare (χ2) değerleri sırasıyla; 0.8404, 0.3818, 0.6554, 
0.3818, 0.3152 olarak tespit edildi. Bu sonuçlara göre, 
populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde olduğu 
göstermektedir (P> 0.05). Sığırlarda yüksek süt verimi ile 
ilişkilendirilen κ-kazein B allelinin Boz ırk sığırlarda 
nispeten düşük olduğu görüldü. 
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Şekil 1. Boz ırk sığırın kappa-kazein genindeki tek nükleotid polimorfizm (SNP) bölgeleri 
Figure 1. The single nucleotide polymorphism (SNP) zones in the kappa-casein gene of Turkish Grey Steppe cattle breed 

 

TARTIŞMA ve SONUÇ 

κ-kazein geninin A ve B allelleri, sığırların tamamında 
temel allel olarak tanımlanmıştır. Yapılan birçok çalışmada 
κ-kazein B alleline sahip olan sığırların, süt verimi ve 
kompozisyonu ile özellikle peynir başta olmak üzere elde 
edilen süt ürünlerinin verim ve kalitesi yönünden daha iyi 
performans gösterdiği belirtilmiştir. Boz ırk sığırlarında 
içinde bulunduğu düşük süt verimine sahip olan sığırlarda 
B allelinin daha az sıklıkla gözlenmektedir. Yapılan bu 
çalışmada tespit edilen B allel frekansının (0.23) oldukça 
düşük olması  bu durumun doğrulandığını söylenebilir. 

Jann ve ark. (2004) A1 allel frekansını Yerli kara sığırlarda 
0.03 ve Boz ırk sığırlarda 0.09 olarak tespit etmişlerdir. 
Yapılan bu çalışmada, A1 allel frekansı 0.10, olarak tespit 
edildi. Homozigot A1 alleline rastlanmadı ve AA1 genotip 
frekansı 0.102 olarak tespit edildi. Elde edilen bu sonuçlar 
ile Jann ve ark. (2004)nın tespit ettiği sonuç arasında 
parelellik gösterdiğini söyleyebiliriz.  

Nadiren görülen κ-kazein G2 alleli ilk olarak protein 
düzeyinde Erhart (1996) tarafından tanımlanmıştır, 
Sulimova ve ark. (1996) tarafından Yak (B. mutus 
grunniens) sığırları ile Avrupa mandalarında, bundan 
birkaç yıl sonra Prinzenberg ve ark. (1999) tarafından 
nesli tükenmekte olan ırklarda DNA düzeyinde 
tanımlanmıştır. 148. aminoasitte Ala (GCT) ve 168. amino 
asitte Ala (GCG) olduğunda κ-kazein G2 alleli olarak 
belirtmiştir (Erhart 1996; Sulimova ve ark., 1996). Yapılan 
bu çalışmada G2 allel frekansını 0.06 olarak tespit edildi. 

κ-kazein H alleli B. indicus’da tanımlanmış olmasına 
rağmen Güney ve Batı Avrupa’da B. taurus’ta 
görülmektedir. Jann ve ark. (2004) Türkiye yerli 
ırklarınında içinde bulunduğu Güney ve Batı Avrupa sığır 
ırkları üzerine yaptığı araştırmada B. indicus’ta hakim olan 
H allelinin bu bölgeki sığırlarda rastlamışlardır. Nitekim bu 
araştırmada, κ-kazein H allel frekanslarını Yerli kara 
sığırlarında 0.25, Boz ırk sığırlarda 0.33 olduğunu tespit 
etmişledir (Jann ve ark., 2004). Bu çalışmada tespit edilen 
H allel frekansı (0.31) ile Jann ve ark. sonuçları ile uyumlu 
olduğunu görülmektedir. 

Temel olarak sığır κ-kazein geninin AA, AB ve BB olmak 
üzere üç genotipi vardır. Yapılan birçok çalışmada, BB 

genotipine sahip sığırların AA ve AB genotipine göre daha 
iyi süt verimine sahip olduğunu göstermektedir. Yine BB 
genotipine sahip sığırların özellikle peynir üretiminde 
veriminin daha iyi olduğu ve AA genotipine sahip sığırlara 
göre peynir pıhtısı oluşumunun daha kısa sürede 
gerçekleştiği görülmektedir. Barslowska ve ark. (2012) 

yaptığı çalışmada, genotip frekansları ile süt verimi ve 
kompozisyonu arasındaki ilişkiye bakıldığında; süt verimi 
için AB>AA>BB; toplam protein için BB>AB>AA, κ-kazein 
için BB>AB>AA, serum proteinleri için AA>AB>BB ve süt 
yağı için BB>AB>AA olarak tespit etmişlerdir (Rachagani 
ve Gupta., 2008) Bu çalışmaların aksine bazı çalışmalarda 
AA genotipinin yüksek süt verimi ile ilişkili olduğu, AB 
heterozigot sığırların orta seviyede ve hatta bu heterozigot 
sığırların homozigot sığırlardan daha iyi süt verimine 
sahip olduğu bildirilmektedir (Loftus ve ark., 1996). 
Yapılan bu çalışmada yüksek süt verimi ile ilişkilendirilen 
BB genotip frekansı 0.20 ile diğerlerine göre nispeten daha 
yüksek olmasına rağmen, toplam genotip frekansları 
içinde oldukça düşük olduğu görülmektedir.  

Yapılan bu çalışmada, Boz ırk sığırlarda süt verimi 
ilişkilendirilen κ-kazein genini A, A1, B ,G2 ve H alleleri 
tespit edildi. Yüksek süt verimi ile ilişkilendirilen κ-kazein 
B allelinin Boz ırkta (0.23) düşük olduğu görüldü. A1 ve H 
allellerinin A alleli ile birlikte görüldüğünü göz önünde 
tutarsak Boz ırk sığırların düşük süt verimi ile κ-kazein 
geni allel kompozisyonu paralellik göstermektedir. A1 ve H 
allelleri B. İndicus da ve G2 alleli B. grunniensde 
tanımlanmış olması, B. taurus olan Boz ırkın, B. indicus ve 
B.grunniens ile akrabalık ilişkisinin olabileceğini 
göstermektedir.  

Diğer sığır ırkları ile olan akrabalık ilişkisi, et ve süt 
kalitesi, hastalıklara ve olumsuz çevre koşullarına 
göstermiş olduğu direnç gibi önemli özelliklerinin farklı 
yetiştirme amaçları için ileriki jenerasyonlarda 
değerlendirilmesinde önemli bir kaynak oluşturması, gen 
kaynağı koruma kapsamında bulunan Boz ırkın 
korunmasının önemli olduğunu söylenebilir. Sonuç olarak, 
damızlık sığır seçiminde, süt verimi için κ-kazein geni B 
alleline sahip olan sığırların seçimi daha doğru olacağı 
söylenebilir. 
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