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Öz: Bu çalışmada, Simental ve İsviçre Esmeri sığırlarda karaciğer ve kas dokusu MyH8 gen ekspresyonu ile canlı ağırlık ilişkisinin 

araştırılması amaçlanmıştır. Çalışmada Simental (n=40) ve İsviçre Esmeri (n=40) erkek sığırlar kullanılmıştır. Kesimden önce 

canlı ağırlık ölçümleri yapılmış, kas ve karaciğer dokusu alınarak sıvı azotta dondurulmuştur. Sırası ile dokulardan Trizol ile 

RNA izolasyonu, RNA’lardan c-DNA sentezi ve SYBR Green yöntemi ile ekspresyon analizi yapılmıştır. Canlı ağırlıklar ile kas ve 

karaciğerde MyH8 gen ekspresyonu arasında önemli bir korrelasyon bulunmamıştır (P>0.05). Simental ve İsviçre Esmeri 

arasında kas MyH8 gen ekspresyonu bakımından farklılık bulunmamıştır (P>0.05). Ancak karaciğer MyH8 gen ekspresyonu iki 

ırktada önemli bulunmuştur (P<0.001). İsviçre Esmeri karaciğer MyH8 ekspresyonu Simentale göre yüksek bulunmuştur. 

Sonuç olarak, çalışmada elde edilen veriler Simental ve İsviçre Esmeri MyH8 geni ekspresyonu ile canlı ağırlığı arasında anlamlı 

bir ilişkinin olmadığını ancak MyH8 geninin bu ırklarda farklı ekspresyon profili taşıma potansiyeli olduğunu ortaya 

koymaktadır. 

Anahtar Kelimeler: Canlı Ağırlık, Gen Ekspresyonu, MyH8 gen, Sığır. 

The Relationship of Myosin Heavy Chain 8 (MyH8) Gene Expression Profile of 

Live Weight in Slaughtered the Simmental and Brown Swiss Cattle Breeds 

which Reared in Turkey 

Abstract: The aim of this study was to investigate, the relationship between of MyH8 gene expression profile of the liver and 

muscle tissue with the live weight, in the Simmental and Brown Swiss cattle. Simental (n = 40) and Brown Swiss (n = 40) male 

cattle were used in this study. Before slaughter, live weight measurements, muscle and liver tissue were taken and tissues 

were frozen in liquid nitrogen. It was made respectively RNA isolation by Trizol from tissue, c-DNA synthesis from RNAs and 

expression analysis by SYBR Green method. There was no significant correlation between live weights and MyH8 gene 

expression in muscle and liver (P>0.05). There was no significant difference in muscle MyH8 gene expression between 

Simmental and Brown Swiss (P>0.05). However, the difference in MyH8 gene expression in the liver was significant for two 

breeds (P<0.001). MyH8 gene expression level in Brown Swiss liver was significantly higher than the Simmental. As a result, 

the data obtained from study indicate that there is no significant relationship between the expression level of the MyH8 gene 

and live weight in the Simmental and Brown Swiss, but the MyH8 gene has the potential to carry a different expression profile 

in these breeds. 

Keywords: Cattle, Gene Expression, Live Weight, MyH8 gene. 
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GİRİŞ

ırmızı et dünyada, yapısında bulunan protein, 

mineral, aminoasit ve özellikle B vitamini 

açısından beslenmede hayvansal ürün sıralamasında 

önemli hayvansal kaynaklı ürünlerden biri olarak 

kabul edilmektedir (1-3). Tüm Dünya’da kırmızı et 

ihtiyacı başta sığır ve domuz olmak üzere koyun, keçi 

ve manda gibi çiftlik hayvanlarından 

karşılanmaktadır. Et, insan beslenmesindeki önemi 

yanında ülkemiz beslenme kültür yapısı açısından da 

ayrı bir önem taşımaktadır (4). Türkiye’de ise kırmızı 

et ihtiyacının büyük bir kısmı sığırdan 

karşılanmaktadır. TÜİK verilerine göre, ülkemizde 

toplam kırmızı et üretimi Kurban Bayramının 

gerçekleştiği III. çeyrekte bir önceki çeyreğe göre 

%27.4, bir önceki yılın aynı çeyreğine göre %0.4 

oranında artmıştır. Toplam kırmızı et üretimi içinde 

sadece kesimhanelerde üretilen kırmızı et miktarı ise 

145 bin 173 ton olarak gerçekleşirken, sığır eti üretimi 

bir önceki çeyreğe göre %30, bir önceki yılın aynı 

çeyreğine göre %5.6 oranında artmıştır (5). Buna 

rağmen ülkemizde sürekli bir kımızı et açığı 

bulunmaktadır. Bunda en önemli faktörlerden birinin 

Türkiye’de besi sonu birim hayvan başına elde edilen 

karkas ağırlığının düşük olması olduğu söylenebilir. 

Çünkü Türkiye’de ortalama sığır karkas ağırlığı 216 

kg/baş iken bu rakam AB ülkelerinde 283 kg/baş, 

ABD’de ise 341 kg/baş’tır (6). Bu nedenle eldeki sığır 

varlığında, hayvan başına karkas ağırlığının artırılması 

için ıslah çalışmaların yapılması gerekmektedir. Diğer 

taraftan süt/yem paritesinin düşük seyretmesi, süt 

fiyatındaki dalgalanmalar ve artan kırmızı et talebinin 

büyük ölçüde sığırlardan karşılanması Türkiye’de 

yetiştiricileri Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) gibi 

kombine verimli sığır ırklarını yetiştirmeye 

yöneltmektedir (7). 

Ekonomik olarak yavruların verim yönlerinin 

erken dönemde tespit edilme ihtiyacı klasik ıslah 

yöntemlerinin yanında moleküler ıslah yöntemlerinin 

üretim programları içindeki önemini gün geçtikçe 

arttırmaktadır (8,9). Bu bağlamda son yıllarda çiftlik 

hayvanları yetiştiriciliğinde et, süt ve döl verimi, 

hastalıklara direnç gibi ekonomik açıdan önemli olan 

özelliklerle ilişkili olan genler yönünden damızlık 

adaylarında genotip analizinde kullanılan özgün 

moleküler yöntemlerin geliştirilmesi, araştırıcıların 

önemli hedeflerinden biri haline gelmiştir (10,11). 

Moleküler tekniklerin gelişmesi ile DNA da bulunan 

genetik bilginin aminoaside aktarımının yapıldığı 

mekanizma olan, transkripsiyon basamağının 

incelenmesine imkân veren fonksiyonel genomik 

(RNA ekspresyon) çalışmaları çiftlik hayvanları 

yetiştiriciliğinde etkili bir şekilde kullanılabileceği 

düşünülmektedir (12). Genlerin, farklı dokulardaki 

ifade güçlerinin analizi temeline dayanan ekspresyon 

yöntemi Dünyada önemli bir moleküler ıslah yöntemi 

olarak kabul edilmektedir (13). 

Miyozin (MyH) proteini, iskelet kası hücrelerinin 

kasılmasında görev alan sarkomerleri oluşturan kalın 

filamentlerinin en önemli yapı taşı olup, birbirine eşit 

iki ağır zincir (Myosin Heavy Chain, MyHC) ve 

birbirine eşit olmayan dört hafif zincirden (Myosin 

Light Chain, MLC) oluşmaktadır (14). Lif tipi ve 

kompozisyonu ile ilişkili olan kasın kontraksiyon hızı 

ve gücü açısından miyozinin ağır zincirleri çok 

önemlidir (14,15). Miyozin ağır zincir izoformları kas 

lifi türünün belirteci olarak düşünülmektedir (16). 

Kasların yapısal proteini olması açısından memeli kas 

oluşumunda önemli rolü olan MyHC geninin 

memelilerde belirlenmiş olan izomerleri mevcuttur 

(17). Bunlardan ikisinin gelişimsel izoformlar olduğu 

(embriyonik ve yeni doğan döneminde aktif olduğu), 

dördünün ise erişkin izoformları (birinin kalp kası 

izoformu, ikisinin ise göz kası ve çiğneme kasına özgü) 

olduğu bildirilmiştir (16). Sığır kaslarında Miyozin ağır 

zincir 1, 2, 3, 4, 7 ve 8 (MyH1, MyH2, MyH3, MyH4, 

MyH7 ve MyH8) gibi bir dizi izoformu belirlenmiş ve 

incelenmiştir (15,16). Perinatal izoform olarak 

adlandırılan (18) MyH8 proteini sığırlarda, 5934 bç 

uzunluğunda ve sığır karyotipinin 19. kromozomunda 

bulunan bir gen tarafından kodlanmaktadır (19). 

Miyozinin MyH8 izoformu, kalp ve iskelet kası 

gelişiminde önemli rolü bulunan bir proteindir (19). 

K 
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MyH8 geninin doğum sonrası iskelet kaslarındaki 

ekspresyon düzeyinin arttığı bildirilmektedir (20). 

Ayrıca bu izoformu kodlayan genin lipid 

metabolizması ile ilgili enzimlerin ekpresyonun da 

etkili olabileceği bildirilmiştir (13,21). Bu durumda, 

MyH8’i kodlayan genin çiftlik hayvanlarında hem et 

kalitesi hem de et verimi ile ilgili çalışmalarda 

kullanabileceği düşünülmektedir. Karaciğer, 

beyinden sonra en fazla genin eksprese olduğu ve 

birçok farklı metabolizmaya katılan bir doku olması 

(22,23) nedeniyle, MyH8 ekspresyon düzeyinin 

incelendiği bu çalışmada seçilmiştir.  

Yapılan literatür taraması sonucunda ülkemizde 

yetiştirilen SIM ve İE ırkı sığırlarda MyHC izoformu 

olan MyH8 genin ekspresyon profilini ortaya koyan 

bir araştırmaya rastlanamamıştır. Yapılan çalışmada 

kasların yapısal bileşeni olan MyHC gen ailesinin bir 

izoformu olan MyH8 geni, Simental (SIM) ve İsviçre 

Esmeri (İE) ırkı sığırlarda musculus longissimus dorsi 

(MLD) kası ve önemli bir metabolizma organı olan 

karaciğer (KRC) dokusunda ekspresyon profili ve canlı 

ağırlık ilişkisinin araştırılması amaçlanmıştır.  

MATERYAL ve METOT 

Yapılan çalışma için gerekli etik kurul izni Erciyes 

Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulundan 

15.01.2014 tarih ve 14/104 karar numarası ile 

alınmıştır. Çalışmanın hayvan materyalini 40 baş SIM 

ve 40 baş İE ırkı erkek sığır oluşturmuştur. Hayvanlar 

kesime girmeden önce canlı ağırlık tartımları 

yapılarak kaydedilmiştir. RNA izolasyonu için 

incelenecek hayvanlara ait MLD ve KRC örnekleri, 

kesim günü pens ve bisturi yardımıyla taze olarak 

kriyoviyal tüpler içerisine alınarak sıvı azotta 

dondurulmuş ve laboratuara getirilmiştir. RNA 

izolasyonu yapılana kadar doku örnekleri – 80°C’ de 

muhafaza edilmiştir.  

MLD ve KRC örneklerinden Trizol (Cat. No. 11 

667 165 001 Roche, İsviçre) ile RNA izolasyonu 

yapılmıştır. İzole edilen RNA örneklerine ait 

konsantrasyon ölçümleri Synergy H1Hybrid Multi-

Mode Microplate Reader cihazında belirlenmiştir. 

İzole edilen RNA’lardan c-DNA sentezi, Transcriptor 

First Strand c-DNA sentez kiti (Roche Ltd., Mannheim, 

Germany) ile yapılmıştır. Elde edilen c-DNA’lar ¼ 

oranında seyreltilerek kullanılmıştır. Yapılan Real-

Time PCR işlemi Light Cycler Nano (Roche Ltd., 

Mannheim, Germany) cihazında, FastStart SYBR 

Green Master Mix (Roche Ltd., Mannheim, Germany) 

kiti kullanılarak her iki dokudan ve her bir örnek için 

çift tekrarlı olarak yapılmıştır. Çalışmada kullanılan 

primer dizileri Tablo 1 de verilmiştir. 

 
Tablo 1. MyH8 ve GAPDH geni primer sekansları. 
Table 1. MyH8 and GAPDH gene primary sequences.  
 

Gen Adı Primer Dizisi (5’-3’) 

GAPDH 
F; ATCATCTCTGCACCTTCTGCCGAT 
R; TAAGTCCCTCCACGATGCCAAAGT 

MyH8 
F; GGCACCGTGGACTACAACAT 
R; GAGCCCTTCTTCTTAGCACC 

 

Real-Time PCR cihazı ile örnekler: 95°C’de 10 

dakika; 95°C’de 10 saniye, 60°C’de 10 saniye, 72 °C’de 

10 saniye ve 45 döngü, 95°C’de 30 saniye inkübe 

edilmiştir, erime ısısı ise; 65°C ve 95°C arasındaki 

sıcaklıklarda, ısı miktarı saniyede 0.1 °C artırılarak ve 

bu süre içerisinde zamana bağlı olarak oluşan 

floresan miktarının erime eğrisi analizi yapılmıştır 

(Şekil 1). Elde edilen Real Time PCR ürünleri jel 

elektroforezinde görüntülenmiştir (Şekil 2).  

 

Şekil 1. Eşik Döngü (Ct) ve Erime Eğrisi grafiği. 
Figure 1. Threshold Cycle (Ct) and Melting Curve 
graphic. 
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Şekil 2. MyH8 geni Real-Time PCR agaroz jel 
görüntüsü (M: 50 bç Ladder, 1: Negatif Kontrol, 2-5: 
Çalışma örnekleri). 
Figure 2. MyH8 gene Real-Time PCR agarose gel 
image (M: 50 bp Ladder, 1: Negative Control, 2-5: 
Samples). 

Çalışmada housekeeping gen olarak GAPDH 

geni kullanılmış ve MyH8 genine ait veriler GAPDH 

geni ile normalize edilmiştir. Normalize edilen 

verilere 2-ΔΔCt formülü uygulanmış ve veriler 

istatistiksel olarak analize hazır hale getirilmiştir (24).  

İstatistiksel Analiz 

MLD ve KRC dokularındaki MyH8 gen 

ekspresyon değerleri arasındaki farklılığın önem 

kontrolü Student T testi, ekspresyon değerleri ile 

canlı ağırlık değerleri arasındaki ilişki Pearson 

Korelasyon katsayısı ile test edilmiştir. İstatistik 

analizlerde SPSS 14.01 paket programı kullanılmıştır. 

BULGULAR 

Kesim öncesi incelenecek ırklara ait sığırlar 

tartılmış ve ırklara ait ortalama canlı ağırlıklar, her 

ırkın en düşük ve en yüksek canlı ağırlıkları 

belirlenmiştir (Tablo 2). 

 

 

 

 

Tablo 2. Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) ırkı 
sığırlara ait canlı ağırlık değerleri. 
Table 2. Live weight values of Simental (SIM) and 
Brown Swiss (İE) cattle breeds. 
 

Irk N 
Canlı Ağırlıkları 

𝑋 ̅ ± 𝑆𝑋̅ Min Maks 

SIM 40 354.5± 7.1 278 505 

İE 40 263.8± 3.2 220 310 

:  𝑋 ̅ ± 𝑆𝑋̅: Ortalama ± Standart Hata 

 

MLD, MyH8 geni ekspresyon değerleri 

yönünden SIM ve İE ırkı sığırlarda ekspresyon 

düzeyleri arasında istatistiksel bir fark 

bulunamamıştır (P>0.05) (Tablo 3). Ancak karaciğer 

örneklerinde MyH8 geni ekspresyon değerleri 

arasındaki fark ırklar arasında istatistiksel olarak 

önemli bulunmuştur (P<0.001) (Tablo 3). 

 
Tablo 3. Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) ırkı 
sığırlarda Musculus longissimus dorsi (MDL) ve 
Karaciğer (KRC) dokularında MyH8 geni ekspresyon 
değerleri. 
Table 3. MyH8 gene expression values in musculus 
longissimus dorsi (MDL) and liver (KRC) tissues in 
Simental (SIM) and Brown Swiss (İE) cattle. 
 

Doku Irk N 
Ekspresyon düzeyi 

𝑋 ̅ ±  𝑆𝑋̅ Min Maks 

MLD 
SIM 40 1.97± 0.35 0.06 8.49 

İE 40 1.14± 0.17 0.01 4.13 

İstatistik önem kontrolü (Student t test) P>0.05 

KRC 
SIM 40 10.47± 2.29 0.01 55.45 

İE 40 109.83± 14.26 1.00 324.71 

İstatistik önem kontrolü (Student t test) P<0.001 

𝑋 ̅ ±  𝑆𝑋̅: Ortalama ± Standart Hata 
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SIM ve İE ırklarındaki MLD, MyH8 gen 

ekspresyon düzeyleri birbirlerine yakın bulunmuştur 

(Şekil 3). Karaciğer dokusunda MyH8 gen ekspresyon 

düzeyi ise İE ırkında SIM ırkına göre yüksek 

bulunmuştur (Şekil 4). 

 
Şekil 3. Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) MyH8 
geni musculus longissimus dorsi (MDL) ekspresyon 
seviyeleri.  
Figure 3. Simental (SIM) and Brown Swiss (İE) MyH8 
gene musculus longissimus dorsi (MDL) expression 
levels. 

 

Şekil 4. Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) MyH8 
geni Karaciğer (KRC) ekspresyon seviyeleri. 
Figure 4. Simental (SIM) and Brown Swiss (İE) MyH8 
gene liver (KRC) expression levels. 

MLD ve KRC dokularında, MyH8 geni 

ekspresyon değerleri ile kesim öncesi canlı ağırlık 

değerleri arasında istatistiksel olarak anlamlı bir 

korrelasyon bulunamamıştır (P>0.05) (Tablo 4). 

 

Tablo 4. Simental (SIM) ve İsviçre Esmeri (İE) ırkı 

sığırlarda Musculus longissimus dorsi (MDL) ve 

Karaciğer (KRC) dokularında MyH8 geni ekspresyon 

değerleri ile canlı ağırlık değerleri ilişkisi.  

Table 4. Simental (SIM) and Brown Swiss (İE) 

musculus longissimus dorsi (MDL) and liver (KRC) 

MyH8 gene expression values and their relationship 

with live weight values. 

 

Irk  MLD MyH8 KRC MyH8 

SIM 

Canlı Ağırlık 0.107 -0.048 

MLD MyH8 1 -0.079 

KRC MyH8  1 

İE 

Canlı Ağırlık 0.046 -0.316 

MLD MyH8 1 0.213 

KRC MyH8  1 

 

 

TARTIŞMA ve SONUÇ 

Çiftlik hayvanlarında önemli verim özellikleri ile 

ilgili biyolojik mekanizmaların anlaşılması ve bu 

mekanizmalarda görevli genlerin belirlenmesi, çiftlik 

hayvanları yetiştiriciliğinde moleküler ıslah olarak 

adlandırılan yeni bir alan ortaya çıkarmıştır. 

Günümüz çiftlik hayvanları yetiştiriciliğinde, 

ekonomik değeri olan verim özellikleri ve bunlarla 

ilgili olduğu öngörülen gen ve gen aileleri kullanılarak 

yapılacak ıslah çalışmaları önemli bir çalışma alanı 

olmuştur (11). 

Kas lifleri etin sert ve yumuşak olmasına sebep 

olarak, etin kalitesinin önemli özellikleri olan 

yumuşaklık olarak tanımlanan “tenderness” ve 

“kesme kuvveti (shear force)” üzerine etki eden en 

temel unsurdur (20). Etin sertliği kas hücrelerinde  

 

sarkomer uzunluğu, bağ doku içeriği ve kaslarda 

bulunan yapısal proteinlerin hidrolize duyarlılığı gibi 

çeşitli etkenlerden etkilenir (25). Bu nedenle 

sarkomeri oluşturan en önemli protein olan miyozin 

proteinlerini kodlayan MyHC geninin izoformları ile et 

kalitesi arasında ilişki olabileceği bildirilmiştir (26). 

Etin yumuşaklığı ile kas lifleri arasında ilişki olmasına 

rağmen, miyozin ağır zinciri ve etin kalitesi arasındaki 

pozitif ilişki henüz kesin olarak ortaya konamamıştır 

(27). Buna rağmen bu konuyla ilgili çalışmalar artarak 

devam etmektedir. 

Bu çalışmada Türkiye’de yetiştirilen etçi-sütçü 

kombine verimli bir ırk olan SIM ırkı ile sütçü-etçi 

kombine verimli bir ırk olan İE sığır ırklarında kas 

hücrelerinin gelişmesinde ve işlevinde önemli rolü 

olan MyH8 gen ekspresyon düzeyinin ırklar arasında 

ve kesim ağırlıklar arasında farklılık gösterip 
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göstermediğinin araştırılması amaçlanmıştır. Ancak 

çalışma sonunda ırklar arasında incelenen kas 

örneklerinde MyH8 gen ekspresyon düzeyleri 

arasında bir fark bulunamamıştır. Bunun MyH8 gen 

ekspresyon düzeyine ırkın etki etmediği, buna karşılık 

çalışmalarında ortaya konduğu gibi cinsiyet (20) ve 

yumuşaklık ile kesme kuvveti (13) gibi et kalite 

özellikleri ile ilişkili olabileceği, bu nedenle et kalite 

özellikleri yönünden ayrılan gruplarda MyH8 gen 

ekspresyon düzeylerinin karşılaştırılarak, özellikle 

yerli sığır ırklarımızda et kalite özelliklerinin 

artırılmasında MyH8 geninin kullanılma olanaklarının 

araştırılmasının faydalı olacağı düşünülmektedir. 

Çalışma planlanırken, kas hücrelerinin 

gelişmesinde ve işlevinde önemli rolü olan MyH8 gen 

ekspresyon düzeyi ile SIM ve İE ırkı sığırların kesim 

ağırlıkları arasında bir ilişki olabileceği 

düşünülmüştür. Ancak çalışma sonunda MyH8 gen 

ekspresyon düzeyi ile kesim ağırlıkları arasında ilişki 

olmadığı görülmüştür. Bununda MyH8 geninin fötal 

ve yeni doğan döneminde aktif olması (16,22) ve 

çalışmada kesim olgunluğuna ulaşmış erkek 

hayvanlar kullanılmış olması nedeniyle ırklar ve canlı 

ağırlıklar ile MLD kasındaki ekspresyon düzeyi 

arasında ilişki bulunmadığı düşünülmüştür.  

İncelenen doku örneklerinden MLD dokusunda 

ırklar arasında bir fark bulunmamışken, KRC 

örneklerinde MyH8 ekspresyon düzeyinin İE ırkında 

SIM ırkından yüksek olduğu görülmüştür. Bununda 

ırklar arası et kalite özellikleri ile ilişkili 

olabileceğinden düşünülmüştür. Diğer taraftan, 

MyH8 proteini kas liflerinin oluşumundaki görevi 

yanında ATP’nin hidrolizi ile kimyasal enerjinin 

fiziksel enerjiye çevrilmesinde görev alır (18). Bu 

nedenle KRC dokusundaki MyH8 ekspresyon 

düzeyinin İE ırkında SIM ırkından yüksek olmasının, 

ırklar arasında karaciğerdeki metabolik aktivite 

farklılığından da kaynaklanmış olabileceği 

düşünülmektedir.  

Sonuç olarak, sunulan çalışmada elde edilen 

veriler, SİM ve İE ırklarında MyH8 geninin ekspresyon 

düzeyi ile kesim ağırlığı arasında istatistiki olarak 

anlamlı bir ilişkinin olmadığını ancak MyH8 geninin bu 

iki ırk da farklı ekspresyon profili taşıma potansiyeli 

olduğunu ortaya koymaktadır. Elde edilen sonuç 

ırklar arasında genetik farklılıkların ortaya konması 

hedefli çalışmalarda MyH8 genin ekspresyon 

profilinin genetik bir markır olarak kullanılabilme 

potansiyeli taşıyabileceğini düşündürmektedir. 
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