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Ozet

Kurar E, Bulut Z, Nizamlioglu M. Sigir mikrosatellit
test panelinin Tiirkiye'de ebeveyn tayini ¢alismalarinda
kullanilabilirligi. Eurasian J Vet Sci, 2013, 29, 1, 24-29

Amag: Tirkiye’de yaygin olarak yetistirilen sigir irklar1 ve
melezlerinin kimliklendirme ¢alismalarinda bir mikrosatellit
test panelinin kullanilabilirliginin arastirilmasidir.

Gereg ve Yontem: Calismada 148 adet sigira ait genomik DNA
ornegi kullanildi. Toplam 11 adet mikrosatellit markéri ISAG
ve FAO MoDAD listesinden secildi. Genomik DNA oOrnekleri
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) metoduyla ¢ogaltilarak,
kapiller elektroforez sonrasi fragman analizi ile alleller
tanimlandi. Genel populasyon parametrelerinden allel sayisi
(Na), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk degerleri,
Hardy-Weinberg dengesinden (HWE) sapma ile dislama giicii
(DG) degerleri hesaplandi.

Bulgular: Lokus basina 6-17 arasinda degisen 150 farkl allel
tanimlandi. Ho ve He degerleri sirasiyla 0.435-0.884 ve 0.632-
0.887 arasinda bulundu. DG-1 ve DG-2 degerleri lokus bazinda
0.239-0.630 ve 0.419-0.774 arasinda degismekte olup, tiim
lokuslar i¢in toplam DG-2 degeri 0.999 olarak hesaplandi.

Oneri: Test panelinin Tiirkiye'de sigir kimliklendirme
calismalarinda kullanilabilecegi ancak lokus sayisinin artirilmasi
ve etkin multipleks sistemlerinin gelistirilmesinin uygun olacagi
kanaatine varilmistir.

Anahtar kelimeler: Sigir, mikrosatellit, ebeveyn testi

Abstract

Kurar E, Bulut Z, Nizamlioglu M. Usefulness of a microsatellite
test panel for cattle parentage testing in Turkey. Eurasian J Vet
Sci, 2013, 29, 1, 24-29

Aim: The objective of this study was to test usefulness a
microsatellite test panel for parentage analysis in widely reared
cattle breeds in Turkey.

Materials and Methods: In this study, genomic DNAs were
used from 148 cattle. A total of eleven bovine microsatellite
loci were selected from a list suggested by ISAG and FAO
MoDAD. Genomic DNA samples were amplified by polymerase
chain reaction (PCR). Alleles were determined by fragment
analysis after capillary electrophoresis. General population
parameters including allel numbers (Na), observed (Ho) and
expected heterozygosities (He), deviation from Hardy-Weinberg
Equilibrium (HWE) and power of exclusion (PE) at each
microsatellite locus were calculated.

Results: A total of 150 different alleles were determined ranging
from 6 to 17 at each locus. The Ho and He were ranged from
0.435 to 0.884 and 0.632 to 0.887, respectively. Locus based
PE-1 and PE-2 were varied as 0.239-0.630 and 0.419-0.774 and
a total PE-2 value was calculated as 0.999.

Conclusions: It was concluded that the test panel seems to be
applied in cattle identification efforts; however, there is need for
increasing the number of the locus in the panel and development
of efficient multiplex systems.

Keywords: Cattle, microsatellite, parentage testing
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Giris

Sigir 1slah  ¢alismalart  biiyiilk oranda suni tohumlama
uygulamalarinda kullanilan erkek hayvanlarin se¢imi tzeri-
ne yogunlagsmistir. Damizlik degerlerinin hesaplanmasi igin
gelistirilen ve gliniimiizde yaygin olarak tercih edilen “hay-
van modeli”, popiilasyondaki verim performanslar1 kullanilan
hayvanlarin genetik iligkilerinin dogru oldugu varsayimi iizerine
kurulmustur. Dolayisiyla, hatali kimliklendirme kalitim derece-
sinin daha diisiik hesaplanmasina (Geldermann ve ark 1986)
ve yanlis hayvanlarin damizlik olarak tercih edilmesine neden
olmaktadir.

Numaralandirma, kimlik ve verimle ilgili kayitlarin biiyiik
bir 6zenle tutuldugu iilkelerde dahi hatali kimlik ve ebeveyn
saptanmasi oranlarinin 6nemli oranda yiiksek (%1.3-36) oldugu
bildirilmistir (Geldermann ve ark 1986, Beechinor ve Kelly 1987,
Ron ve ark 1996, Israel ve Weller 2000, Baron ve ark 2002, Curi
ve Lopes 2002, Visscher ve ark 2002, Rehout ve ark 2006, Ozkan
ve ark 2009). Farkli hayvan tiirlerinde ebeveyn ve birey tayini,
hayvanin ger¢ek ekonomik degerinin tespiti, adli tip ve biyo-
medikal ¢alismalari i¢in 6nemli uygulama alanlar1 sunmaktadir.
Bu amagla farkli markér sistemleri gelistirilmistir ancak yaygin
olarak mikrosatellit DNA markorleri (Weber ve May 1989)
kullanilmaktadir.

Mikrosatellit DNA, memeli genomlarinda yaygin
olarak bulunan 1-6 niikleotidlik tekrar dizileri-
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lasyonu yapilarak, DNA kalitesi %0.8 agaroz jel elektroforez ve
260/280 nm UV’de kontrol edildi.

Mikrosatellit markorleri ISAG ve FAO MoDAD tarafindan tavsiye
edilen listeden (Hoffmann ve ark 2004) segildi. Polimeraz Zin-
cir Reaksiyonu (PZR), kapiller elektroforez ve fragman analizi is-
lemleri daha énce agiklandig1 (Ozsensoy ve ark 2010a) gibi ger-
ceklestirildi. Polimeraz Zincir Reaksiyonlar1 1x Mg free PCR
buffer (Fermentas, Vilnius, Litvanya), 1.5 mM MgCl*?, 0.375 {ini-
te Taq polimeraz (Fermentas, Vilnius, Litvanya), 200 uM dNTP
(Fermentas, Vilnius, Litvanya), 5-15 pM primer gifti (Tablo 1) ve
50 ng DNA kalip olacak sekilde toplam 15 pL hacimde hazirlandi.
Touchdown PZR (Don ve ark 1991) profilinde, 95 °C’de 4 dakika
denatiirasyon sonrasi [. agamada 16 dongti i¢in 94 °C’de 30 sani-
ye, 60 °C (-0.5 °C/dongii) 30 saniye ve 72 °C’de 30 saniye tutuldu.
II. asamada 25 dongti 94 °C’de 30 saniye denatiirasyon, 52 °C’de
30 saniye annealing ve 72 °C’de 30 saniye elongation uygulandi.
Ornekler, tam bir adenilizasyon igin 72 °C’de 10 dakika tutuldu.

Fragman analizi i¢in PZR trinleri (0.5 pL), Hi-Di-formamide (25
uL) ve S-400 DNA size standart ile Beckman Coulter CEQ-8000
Genetik Analiz Sistemine yiiklenerek FRAG-3 yontemi ile kapil-
ler elektroforez islemi uygulandi. FragTest programi kullanilarak
her bir lokus i¢in allel genotipleri belirlendi.

Mikrosatellit lokuslarina ait allel sayis1 (Na), beklenen (He) ve

Tablo 1. Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslari.

dir. Diger markor sistemlerine gore daha yiilksek No  Lokus  BTA* Primer Isaretleme**
polimorfizm ve kodominant kalitim o6zellikleri 1 BM1824 1 GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC D2
bulunmaktadir. Allel genotiplerinin kapiller elek- CATTCTCCAACTGCTTCCTTG
troforez ve fragman analizi ile kolay ve ekonomik 2  BM2113 2 GCTGCCTTCTACCAAATACCC D4
olarak tespiti miimkiindiir. Dolayisiyla, farkli gene- CTTAGACAACAGGGGTTTGG
tik ve poptlasyon genomigi ¢ahsmalarinda yaygin 3 |NRA023 3 GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC D3
olarak tercih edilmektedir (Kurar 2001). TAACTACAGGGTGTTAGATGAACTCA
4 ETH10 5 GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA D4
Bu calismada, 11 mikrosatellit lokusunu igeren
e e CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC
test panelinin Tiirkiye’de yaygin olarak yetistirilen
A - s 5 ETH225 9  GATCACCTTGCCACTATTTCCT D2
kiiltiir irki sigirlar ve bunlarin melezlerinin kim-
liklendirme calismalarinda kullanilabilirligi ACATGACAGCCAGCTGCTACT
arastlmigtir: 6 SPS115 15 AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG D4
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG
Gereg¢ ve Yontem 7  TGLAS53 16 GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA D3
ATCTTCACATGATATTACAGCAGA
Calismada, Konya bolgesinde farkl isletmelerde 8 TGLA227 18  CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT D4
yetistiriciligi yapilan Siyah Alaca (n=61), Esmer ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
(n=43) ve melez (n=44) sigrlarmdan K;-EDTAL g pTH0O3 19  GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG D2
;u?lerde kz;(n ;)lrnelkdlerl (Il=i4.(.)) T/eya .spe.rma pa-yet- ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG
eri (n=8) kullanild:. Selguk Universitesi Veteriner = ™= 1o 0™ 0 CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT D3
Fakiiltesi Arastirma ve Uygulama Ciftliginde bulu-
s Les sl . . TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC
nan ve genetik iliskisi bilinen ¢ekirdek Siyah Ala-
11 TGLA122 21 CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC D3

ca sigir siiriisiinden (n=6) K,-EDTA'l1 tiiplerde kan
ornekleri alindi. Organik yontem (Sambrook ve ark

AATCACATGGCAAATAAGTACATAC

1989) ile kan ve sperma &érneklerinden DNA izo- *S1gir Kromozom Numarasi, **WELL-RED isaretlemeleri; D4=Mavi, D3=Yesil, D2=Siyah.
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Tablo 2. Populasyonlarda goriilen genetik cesitlilik.
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r1 (Na), beklenen (He) ve goézlenen

Populasyon Locus Na Ho He HWE DG-1 DG-2
Esmer BM2113 7 0.667 0.829 * 0.480 0654  (Ho) heterezigotluk dizeyleri, Hardy-
BM1824 0.677 0.763 o 0371 0551  Weinberg Dengesi (HWE)nden sap-
SPS115 8 0.720 0.797 ns 0.431 0609  ma ve dislama giici (DG) degerleri
TGLAS53 11 0.560 0.853 ns 0.548 0.710 Tablo 2'de 6zetlendi. Populasyon ba-
zinda ortalama allel sayis1 10 olup en
INRA023 7 0.684 0.711 ** 0.321 0.504 .
yliksek (13) TGLA122 lokusunda me-
TGLA227 9 0825 0863 ns 0.564 0.724 lez sigirlarda gozlendi. Genel olarak
ETHO3 10 0-500 0.747 . 0.373 0-557 en fazla allel sayis1 (21) TGLA122 lo-
ETH225 10 0.778 0.836 ns 0.510 0.679 kusunda, en az (11) ise ETH10 ve
ETH10 7 0.478 0.734 o 0.332 0.508  TGLA227 lokuslarinda tespit edildi.
TGLA122 13 0.700 0.828 ns 0.508 0678 Calismaya konu olan 11 lokus incelen-
TGLA126 0.791 0.764 ns 0.358 0536 digi zaman tiim populasyonlarda top-
Ortalama 0.671 0.793 - 0.436 0.610 lam 150 farkh allel tespit edildi.
Melez BM2113 13 0.884 0.885 ns 0.622 0.769
BM1824 15 0.750 0.832 Hok 0.509 0.677 En yiiksek Ho (0.884) BM2113 loku-
SPS115 11 0.487 0.731 ok 0.361 0.549 sunda ve melez populasyonunda, en
TGLAS3 12 0.636 0.887 Hok 0.630 0.774 digik (0.435) ise TGLAS3 lokusun-
INRA023 12 0.800 0.838 ns 0.517 0683  da ve Siyah Alaca sigirlarda gozlen-
TGLA227 11 0.795 0.863 * 0.573 0730  di. Beklenen heterezigotluk (He) de-
ETHO3 11 0.659 0.837 * 0.518 0.686 gerleri 0.632-0.887 arasinda degis-
ETH225 11 0.774 0.827 ns 0.494 0.666  mektedir Populasyon bazinda Esmer,
ETH10 9 0.682 0811 * 0.470 0.645 Melez ve Siyah Alaca sigirlarinda or-
TGLA122 17 0.818 0.810 ns 0.491 0664  talama Ho ve He degerleri sirasiyla
TGLA126 11 0.773 0.827 ns 0.488 0.660 0.671-0.793, 0.733-0.832 ve 0.684-
Ortalama 2 0733 0832 - 0516 0.662 0.764 olarak tespit edildi. Baz1 lokus-
5 larin 6nemli oranda HWE’den saptik-
Siyah Alaca BM2113 9 0.754 0.829 * 0.490 0.662 . X
lar1 gozlendi.
BM1824 6 0.745 0.767 ns 0.362 0.540
SPS115 9 0.596 0.632 * 0.239 0.419 - - Loy
Dislama giicli degerleri bir ebeveyn
TGLAS3 12 0.435 0.862 ok 0.567 0.725 (DG-1) ve iki ebeveyn (DG-2) varligin-
INRA023 10 0.696 0.787 ns 0.421 0.599 da hesaplandi (Tablo 2). DG-1 deger-
TGLA227 10 0.792 0.840 ns 0.518 0686 jerj 0,239 (SPS115) - 0.630 (TGLAS3)
ETHO3 7 0.673 0.763 * 0.389 0.573 arasinda degismektedir. DG-2 deger-
ETH225 8 0.750 0.783 ns 0.403 0.582 leri en diisiik (0.419) Siyah Alaca po-
ETH10 9 0.600 0.683 ok 0.289 0.470 piilasyonunda SPS115 lokusunda, en
TGLA122 12 0.717 0.744 ns 0.359 0.539 yiksek (0.774) ise melez sigirlarda
TGLA126 8 0.767 0.717 ns 0.313 0.489 TGLA53 lokusunda goézlendi. Popiilas-
Ortalama 9 0.684 0.764 - 0.395 0.571 yon bazinda ortalama DG-1 ve DG-2

ns=P>0.05, * P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001

gozlenen (Ho) heterezigotluk diizeyleri, Hardy-Weinberg Den-
gesi (HWE)'nden sapma ve dislama giicii (DG) degerleri GenA-
1Ex6 (Peakall ve Smouse 2006) ve CERVUS v2.0 (Marshall ve ark
1998) paket programlari kullanilarak hesaplandi.

Bulgular

ISAG ve FAO MoDAD tarafindan tavsiye edilen 11 mikrosatellit
lokusu kapiller elektroforez ile ayrigtirilmis, her bir markér lo-
kusunda allel genotipleri fragman analizi ile tespit edilmistir. Pe-
digrisi bilinen bir ¢ekirdek sigir siiriistinde markdr allellerinin
katilimi ve etkinligi test edilmistir (Sekil 1).

Genel populasyon parametrelerinden goézlenen allel sayila-

degerleri Esmer, Melez ve Siyah Ala-

ca popiilasyonlarinda sirasiyla 0.436-
0.610, 0.516-0.682 ve 0.395-0.571 olarak tespit edildi. Toplam
DG-1 degerleri Esmer, Melez ve Siyah Alaca sigirlarinda sirasiy-
la, 0.998, 0.999 ve 0.997, toplam DG-2 degerleri ise tiim popiilas-
yonlarda 0.999 olarak hesaplandi (Tablo 2 ve Sekil 2).

Tartisma

Tiirkiye yerli sigir popiilasyonu yillara gore azalirken, kiiltiir
irki sigirlar ve bunlarin melezlerinin sayis1 artmaktadir. Tiirki-
ye Istatistik Kurumu’nun 2011 yih verilerine gére Tiirkiye biiyiik
bas hayvan popiilasyonunun énemli bir orani kiiltiir irki sigirlar
(%38.74) ve bunlarin farkli melezlerinden (%41.02) olusmakta-
dir (http://www.tuik.gov.tr). Bu ¢alismada, sigir kimliklendirme
¢alismalarinda kullanilan 11 mikrosatellit lokusunun Tiirkiye'de
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Lokus Genolipler

TGLAI26  116M20 116M20 116A20 116A20 116124 116H24
TGLAI22 16472 #4264  142HB64 #4242 4242 14264
BMRI13  134M34 1341134 13A38  134A38 124138 1MA34
BMIS2M 17878 17878 178H90 120A90 1804190 180M82
SPSI1S 245245 249MS5 2457253 MSR45 W53 245253
TGLASY 158160 15860 160MG66 160A66 160466 1G60HED
INRADZ3 200209 2017201 2047209 201209 209209 2097209
TGLAZ2T 9092 90/92 9200 92HOD 98HO0  98HO00
ETHO3 125M31  HSH25 11525 11SA15 HSH25 11515
ETH22S 21515 AHSAM7T 21127 AHIRWT AYAT 4747
ETH10 137H37  13TH3T  137THAS  137H4S M55  145H45

Sekil 1. Calismada kullanilan mikrosatellit lokuslarinin ¢ekirdek sigir
siiriisiinde kalitim.

yaygin olarak yetistirilen kiiltiir irki sigirlar ve bunlarin melezle-
rinde kullanilabilirligi aragtirildi.

Tiirkiye’de yetistirilen kiiltiir (Cerit 2003, Altinalan 2005,
Cymbron ve ark 2005, Ozkan 2005) ve yerli sigir (Loftus ve ark
1999, Altinalan 2005, Cymbron ve ark 2005, Ozkan 2005, Ozsen-
soy ve ark 2010a) irklarinin farkli mikrosatellit lokuslari kulla-
nilarak genetik karakterizasyon ¢alismalari yapilmistir. Popiilas-
yon genomigi calismalarinin temel parametrelerinden allel say1-
s1 (Na) genel olarak Tiirkiye yerli sigir irklarindan diisiik, ancak
kiiltiir irklari ile benzer olarak tespit edilmistir. Ozkan (2005), 7
mikrosatellit lokusu kullanarak Siyah Alaca ve Esmer sigirlarin-
da ortalama Na degerlerini sirasiyla 7.86 ve 8.14 olarak bildir-
mistir. Altinalan (2005) ise Siyah Alaca irkinda 26 mikrosatel-
lit lokusunun ortalama Na degerini 11.04 olarak gozlemlemistir.

Diger ¢alismalara (Peelman ve ark 1998, Schmid ve ark 1999,
Curi ve Lopes 2002, Maudet ve ark 2002, Visscher ve ark 2002,
Moioli ve ark 2004, Ozkan 2005, Li ve ark 2007, Martin-Burriel
ve ark 2007, Zhang ve ark 2007, Ozsensoy 2010a) benzer se-
kilde, sunulan bu ¢alismada da en fazla toplam allel sayis1 (21)
TGLA122 lokusunda gézlenmistir. TGLA53 lokusunda gozlenen
allel sayis1 da diger ¢alismalar ile benzerdir (Martin-Burriel ve
ark 1999, Zhang ve ark 2007, Ozsensoy 2010a). Melez sigirlarda
BM1824 lokusunda Siyah Alaca ve Esmer popiilasyonlari ile di-
ger calismalara ve gore daha yiiksek Na tespit edilmistir.

Kullanilan markérlerin polimorfizm degerlerinin belirlenme-
si amaciyla heterezigotluk degerleri markor ve popiilasyon ba-
zinda hesaplandi (Tablo 2). Popiilasyon bazinda Esmer ve Siyah
Alaca sigirlarinda Ho ve He degerleri diger ¢alismalar (Loftus ve
ark 1999, Canon ve ark 2001, Maudet ve ark 2002, Visscher ve
ark 2002, Cymbron ve ark 2005, Ozkan 2005, Ozsensoy ve ark
2010a) ile benzerlik gostermistir. Melez sigirlarda gozlenen nis-
peten daha yiiksek Ho (0.733) ve He (0.832) degerlerinin popt-
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Sekil 2. Sisteme sirasiyla bir lokus eklenmesi ile hesaplanan DG
degerleri.

lasyonun heterojenik 6zelliginden kaynaklandig: diisiintilmekte-
dir. Calismada kullanilan bazi lokuslarda HWE’den sapma oldu-
gu gozlemlenmistir.

Tiirkiye yerli sigir irklarinda Avrupa kokenli sigir irklarina gore
daha yiiksek genetik ¢esitliligin varlig1 bilinmektedir. Bunun se-
bebi olarak Tiirkiye yerli sigir irklarinin bilinen en eski evcilles-
tirme merkezine olan yakinlig1 kabul edilmektedir. Farkl ¢alig-
malar, genetik gesitlilik ile irklarin jeografik yerlesimleri arasin-
da iliskinin varligini ve genetik cesitliligin evcillestirme merke-
zinden uzaklasilmasina bagh olarak azaldigini gostermektedir
(Loftus ve ark 1999, Cymbron ve ark 2005, Altinalan 2005, Oz-
kan 2005, Ozsensoy 2010a).

Genetik karakterizasyon ve kimliklendirme ¢alismalarinda kul-
lanilan lokus sayisina gore lokuslarin enformatif degeri daha
onemlidir. Bu amagla yaygin olarak kullanilan heterezigotluk
(Ho) ve dislama giicti (DG) gibi parametreler gozlenen allel fre-
kanslarinin poptilasyonlarda dagilimi ile hesaplanmaktadir.

Dislama giicii (DG), hatali ebeveynlerin ne oranda dislandigi-
nin matematiksel bir gostergesidir. Bu ¢alismada, 11 lokus i¢in
toplam DG-1 degerleri Esmer (0.998), Melez (0.999) ve Siyah
Alaca (0.997) sigirlarinda 6nemli oranda yiiksek bulunmus-
tur. BM2113, BM1824, SPS115, TGLA53, INRA023, TGLA227 ve
ETHO3 lokuslarindan olusan bir panel sigir birey ve ebeveyn ta-
yini calismalari i¢in yeterli DG-2 degeri (0.999) sunmaktadirlar.
Brezilya’da bulunan Gry sigirlarinda 9 farkli mikrosatellit mar-
kort kullanarak farkl popiilasyon genetigi parametreleri ve yan-
lis kimliklendirme orani arastirilmistir (Curi ve Lopes 2002). Bu
calisma ile ortak kullanilan 7 markorler ile DG degerleri lokus
bazinda 0.178-0.628, toplam DG degeri ise 0.978 olarak tespit
edilmistir. Cek Cumhuriyeti'nde bulunan Siyah Alaca sigirlarin-
da 10 mikrosatellit lokus kullanilarak yapilan diger bir ¢alisma-
daise ortalama allel sayis19.1 olup 6-12 arasinda degistigi, Ho ve
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He degerleri ise 0.769 ve 0.746 olarak tespit edilmistir. DG-1 ve
DG-2 degerleri sirasiyla 0.397 (SPS115) - 0.677 (TGLA227) ve
0.582 (TGLA126) - 0.853 (TGLA227) arasinda degismekte olup
0.999 toplam DG degerleri hesaplanmigstir (Rehout ve ark 2006).
Bu panel kullanilarak, ¢alismaya konu olan GCek Cumhuriyeti Si-
yah Alaca popiilasyonunda 6nemli oranda (%10.73) yiiksek ha-
tali ebeveyn tayini gdzlenmistir. Visscher ve ark (2002), bu ¢alis-
ma ile ayni lokuslari kullanarak Ingiltere’de yetistirilen siit sigir-
larina ait farkl 6rneklerde (kil, siit, sperma, agiz-burun swapla-
r1) hatali kimliklendirme oranini ve bunlarin damizlik degerle-
rinin {izerine etkilerini aragtirmiglardir. Ho degerlerine paralel
DG degerleri 0.190 (SPS115) - 0.520 (TGLA227) arasinda degis-
tigi gozlenmis ve toplam DG ise 0,99 olarak tespit edilmistir. Or-
talama hatali ebeveyn tayini orani %10 olup, siit 6rneklerinde
(%13.8) kil 6rneklerine (%8.8) gore daha yiiksek oranda gozlen-
mistir. Tiirkiye Siyah Alaca populasyonunda toplam DG degerle-
ri 7 lokus kullanilarak yapilan bir ¢alismada 0.977 (Cerit 2003),
12 lokus kullanilarak yapilan diger bir ¢aligmada ise 0.999 (0z-
kan ve ark 2009) olarak tespit edilmistir. ISAG tarafindan tavsi-
ye edilen 20 mikrosatellit lokusu ile Tiirkiye yerli sigir irklarin-
da yeterli DG degerleri (>0.999) gézlenmistir (Ozsensoy ve ark
2010b).

Gozlenen genel popiilasyon parametreleri ve dislama giicii de-
gerleri, bu calismada kullanilan test panelinin Tiirkiye’de yaygin
olarak yetistirilen kiiltiir irki sigirlar ve bunlarin melezlerinin
genetik karakterizasyon ve kimliklendirme ¢alismalarinda kul-
lanilabilecegini gostermektedir.

Oneriler

Son yillarda 6zellikle suni tohumlamanin yaygin olarak kullanil-
masinin bir sonucu olarak bazi sigir popiilasyonlarinda kan ya-
kinlig1 orani artmakta dolayisiyla bazi markdrlerin enformatif
degeri azalmaktadir. Panelde kullanilan mikrosatellit lokus sa-
yisinin artirilmasina ve genotipleme maliyetinin ve is giiciiniin
azaltilmasi i¢in etkin multipleks sistemlerinin gelistirilmesine
ihtiya¢ duyulmaktadir.
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